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ON SOZ
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SEKER ile Dr. Ogr. Uyesi Ahmet Yesari SELCUK’a ve BILTEKMER deki degerli
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OZET

ARTVIN’DE YAYILIS GOSTEREN BAZI MEMELI TURLERININ
DNA BARKODLAMASI

Serap OZDEMIR

Bu ¢aligsma, Tiirkiye'nin kuzeydogusunda yer alan Artvin ilinde yayilis gosteren ¢engel
boynuzlu dag kecisi (Rupicapra rupicapra asiatica), bozay1 (Ursus arctos), yaban tavsani
(Lepus europaeus) ve yediuyur (Glis glis) gibi bazi memeli tiirlerinin, mitokondriyal
DNA (COI gen bolgesi) barkodlamas: yoluyla genetik yapilarini belirlemeyi
amaclamistir. Elde edilen veriler, memeliler i¢in COI gen bdlgesinin tiir teshisi agisindan
giivenilir bir molekiiler belirteg oldugunu ortaya koymustur. Rupicapra rupicapra
asiatica’da daha once tanimlanmamis yeni bir haplotip tespit edilmis ve tiir i¢i yiliksek
haplotip ¢esitliligi ile diisiik niikleotid cesitliligi birlikte gozlemlenmistir. Ursus arctos
ornekleri Avrupa ve Asya geneliyle yiliksek benzerlik gostermistir. Lepus europaeus
bireylerinde iran drnekleriyle ortak haplotipler bulunmus, Glis glis ise Tiirkiye’ye 6zgii
ancak Avrupa populasyonlarindan kismen farkli bir genetik yapi sergilemistir. Bu
bulgular, Artvin’in yalnizca yiiksek tiir ¢esitliligiyle degil, ayn1 zamanda genetik cesitlilik
ve tiirler arasi filogenetik iligkilerin belirlenmesinde de 6nemli bir biyocografik merkez
oldugunu ortaya koymustur. Anadolu’nun tiirlerin gecis ve temas alan1 olmasi, koruma
biyolojisi ve siirdiiriilebilir yonetim agisindan genetik verilerin énemini bir kez daha
vurgulamaktadir. Ileride yapilacak calismalarda daha genis cografi 6rneklemelerle,
mitokondriyal (CYTB, D-loop gibi) ve niikleer belirteglerin kullanilmasi, tiirlerin evrimsel
gecmisi ve populasyonlar arasi gen akisi hakkinda daha kapsamli sonuglar elde edilmesini

saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Artvin, Memeliler, DNA Barkodlama, Genetik Yapi, Tiirkiye
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ABSTRACT

DNA BARCODING OF SOME MAMMAL SPECIES DISTRIBUTED
IN ARTVIN

Serap OZDEMIR

The research seeks to assess the genetic structure of selected mammal species —
Rupicapra rupicapra asiatica (Anatolian chamois), Ursus arctos (brown bear), Lepus
europaeus (European hare), and Glis glis (edible dormouse) — inhabiting the Artvin
province in northeastern Tiirkiye through mitochondrial DNA barcoding (COI gene
region). The results validate the COI gene as a dependable tool for species-level
identification. A previously undescribed haplotype was detected in Rupicapra rupicapra
asiatica, with high haplotype but low nucleotide diversity, indicating limited but
significant genetic differentiation within populations. Ursus arctos sequences were highly
similar to widespread Eurasian haplotypes, suggesting gene flow or historical
connectivity. Shared haplotypes between Lepus europaeus samples and those from Iran
highlight Anatolia’s role as a biogeographic bridge. Glis glis exhibited unique haplotypes
within Tiirkiye, partially distinct from European populations, pointing to possible local
adaptations. These findings underscore the importance of the Artvin region not only for
its rich species diversity but also as a potential center of genetic variation and
phylogeographic transitions. The study contributes to the molecular documentation of
Tirkiye’s mammalian biodiversity and offers a scientific basis for conservation and
sustainable management efforts. Future research should integrate broader geographic
sampling and utilize both mitochondrial (e.g., CYTB, D-loop) and nuclear markers to
elucidate historical dispersal, isolation processes, and gene flow dynamics among these

species.

Keywords: Artvin, Mammals, DNA Barcoding, Genetic Structure, Tiirkiye
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1

GIRIS

2025 yili itibartyla Memeli Cesitliligi Veritabani'min (Mammal Diversity Database,
MDD) giincel taksonomik siniflandirmasina gore, diinya genelinde memeliler yaklasik
6.703 yasayan tiirii kapsamaktadir. Bu tiirler, 27 takim, yaklagik 167 aile ve yaklasik
1.359 cins igerisinde siniflandirilmaktadir (URL-1). Tiir zenginligi bakimindan en biiyiik
takimlar arasinda yer alan Rodentia (kemiriciler) yaklasik 2.726 tiir ile toplam memeli
cesitliliginin yaklasik %40’1mn1 temsil etmektedir. Chiroptera (yarasalar) takimi ise
yaklasik 1.490 tiir ile memelilerin %20’sini olusturur. Ugiincii en ¢esitli takim olan
Eulipotyphla (kostebekler, kirpiler ve sivri fareleri igeren grup), yaklasik 602 tiir ile
onemli bir biyolojik ¢esitlilik sunar. Bu ii¢ takim, birlikte ele alindiginda, tim memeli
tiirlerinin %70’inden fazlasin1 barindirmaktadir. Bunlarin yani sira, Primates (primatlar,
~512 tiir), Artiodactyla (¢ift toynaklilar, ~365 tiir) ve Carnivora (etoburlar, ~313 tiir) gibi
takimlar da ekolojik ve evrimsel agidan dikkat cekici gruplardir. Bu hiyerarsik yapi
igerisinde Tubulidentata gibi tek tiir ile temsil edilen (monotipik) taksonomik kategoriler
de bulunmaktadir. Bu sayisal veriler, memelilerin diinya genelindeki biyocografik
dagilimlari, taksonomik durumlar1 ve ekolojik rollerine iliskin degerlendirmeler

acisindan 6nemli bir temel teskil etmektedir (URL-1).

Tirkiye, li¢ kitanin kesisim noktasinda yer almasi ve barindirdigr farkli fitocografik
bolgeler (Avrupa-Sibirya, Iran-Turan ve Akdeniz) sayesinde, zengin ve gesitli bir memeli
faunasina ev sahipligi yapmaktadir (Seyfi vd., 2021). Yakin zamanda yapilan
calismalarin sonuglari ve Memeli Cesitliligi Veritabani'nin giincel verilerine gore,
iilkemizde 176 memeli tiirii dogal olarak bulunmaktadir; bu tiirler 6 farkli takima
(Lagomorpha, Rodentia, Eulipotyphla, Chiroptera, Carnivora ve Artiodactyla), 33 aileye
ve 83 cins i¢inde siniflandirilmistir (URL-1, Seyfi vd., 2021). Taksonomik agidan en
zengin grubu olusturan Rodentia (kemiriciler), 8 aile ve 28 cins i¢inde dagilmis 71 tiir ile
memeli ¢esitliliginin biliyiik bir boliimiinii olustururken, Chiroptera (yarasalar) ise 6 aile

ve 14 cins i¢ine dagilmis yaklasik 41 tiir ile ikinci sirada yer almaktadir. Carnivora
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(etgiller) yaklasik 21 tiir, Artiodactyla (¢ift toynaklilar) ise yaklasik 19 tiir ile temsil
edilirken; Lagomorpha (tavsanlar ve akrabalar1) ve Eulipotyphla (kirpiler, kostebekler
gibi bocekeil memeliler) gibi takimlar ise daha sinirli sayida tiire sahiptir. Ayrica, kiy1 ve
acik deniz habitatlarinda yasayan balinalar ve yunuslar (Cetacea) ile Akdeniz foku
(Monachus monachus) gibi sucul memeliler de Tiirkiye memeli faunasina dahildir

(Karatas, 2006).

Tirkiye memelileri habitat dagilimi bakimindan, oldukca genis bir ekolojik spektrum
gostermektedirler. Orman, bozkir, dag, sulak alan, tarim arazileri gibi karasal habitatlara
ek olarak, kiy1 ve denizel ekosistemlerde de gesitli tiirler gdzlemlenmektedir. Ornegin,
boz ay1 ya da kahverengi ay1 olarak bilinen U. arctos ve yaban kegisi ya da c¢engel
boynuzlu dag kecisi olarak bilinen R. rupicapra gibi biliyilk memeliler yiiksek dag ve
ormanlik alanlarda yasarken, Akdeniz foku (Monachus monachus) gibi tiirler Tiirkiye
kiyilarindaki magara ve koylar gibi farkli habitatlarda sinirli populasyonlar halinde
yasamlarint stirdiirmektedir (Karatas, 2006). S6z konusu habitat ¢esitliligi, Tiirkiye’nin
yuksek rakim degiskenligi (deniz seviyesinden 4.000 metreye kadar), farkli iklim
kusaklar1 ve gegis bolgelerinin etkisiyle sekillenmektedir (Sekercioglu vd., 2011).

Tiirkiye’de memeliler yalnizca tiir zenginligi bakimindan degil, koruma agisindan da
onem arz etmektedir. Uluslararas1 Dogayr Koruma Birligi (IUCN) kriterlerine gore,
tilkede bulunan memeli tiirlerinin yaklagik 45°1 tehdit altinda kabul edilmektedir (URL-
2). Bu tiirler arasinda Akdeniz foku (CR - Kritik Tehlike Altinda), baz1 yarasa tiirleri,
Hatay dag ceylam1 (Gazella gazella) ve Anadolu yer sincabi (Spermophilus
xanthoprymnus) gibi tiirler yer almaktadir (Seyfi vd., 2021). Tiirkiye faunasindaki
yaklasik 8 memeli tiirii endemiktir ve biiyiik 6l¢iide i¢ Anadolu, Dogu Anadolu ve Toros
Daglar1 gibi zoocografik ve fitocografik bakimdan 6zel habitatlara uyum saglamislardir

(Karatas, 2006).

Artvin ilinin memeli faunasini belirlemek amaciyla bazi ¢caligmalar gergeklestirilmistir.
Goktiirk vd. (2011) tarafindan yapilan bir arastirma kapsaminda dogrudan arazi
gbzlemleri, yerel halkla yapilan goériismeler ve mevcut literatiir verileri kullanilarak
memeli tiirlerinin varlig1 degerlendirilmistir. Calisma sonucunda 55 memeli tiirii tespit
edilmis; bunlarin 29°u dogrudan gozlemlere dayanarak, 26’s1 ise literatiir verilerine gore
potansiyel olarak belirlenmistir. Tespit edilen tiirler taksonomik olarak bdocekeil
memeliler (7 tiir), Yarasalar (14 tiir), Tavsanimsilar (1 tiir), Kemirgenler (18 tiir), Etgiller

(10 tiir) ve Cift Toynaklilar (5 tiir) olmak iizere alt1 takima dagilmistir. Tiirlerin koruma
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durumlart ITUCN Kirmiz1 Listesi’ne gore degerlendirilmis; 5 tiir “Neredeyse Tehdit
Altinda (NT)”, 1 tiir “Hassas (VU)”, 1 tiir “Veri Yetersiz (DD)” ve 48 tiir ise “Asgari
Endise (LC)” kategorisinde yer almistir. Ayrica, bazi tiirlerin Bern Sozlesmesi Ek 1I ve
Ek III listelerinde bulundugu belirlenmis, bunun da bdlgenin biyolojik cesitliliginin
korunmasi agisindan énemli oldugu vurgulanmistir. Calisma sonuglari, Artvin’in Tiirkiye
memeli faunasi agisindan yiiksek tiir ¢esitliligine sahip oldugunu gostermektedir ve bu

cesitliligin korunmasi gerektigine dikkat cekmektedir.

Benzer sekilde, Artvin’de daha dar bir alanda Seker ve Keles (2022) tarafindan yapilan
bir diger calisma, Arhavi (Artvin) sinirlari i¢indeki Kamilet Vadisi’nin memeli faunasini
analiz ederek, habitat cesitliliginin biyolojik zenginlige olan katkisini ortaya koymay1
amaclamistir. Arastirmada dogrudan (gozlem, fotokapan) ve dolayl (iz, diski) saha
yontemleri ile literatiir kaydi ve yerel halk anketleri kullanilarak, bes memeli takimina ait
12 familyadan toplam 22 kii¢iik ve biiyiik memeli tiirii tespit edilmistir. Alanda belirlenen
tim tiirlerin [UCN, BERN, CITES ve MAKK kapsaminda giincel koruma statiileri
sunulmusgtur. Bu ¢alisma ile; Kamilet Vadisi’nin memeli ¢esitliligi ve koruma statiilerine
dair ilk kapsaml bilgiler sunulmus ve bolgenin korunmasina yonelik bilimsel temelli

yaklagimin 6nemi vurgulanmistir.

Bir diger calisma da Seker (2023) tarafindan Arhavi’ye baglhh Kemerkoprii Koyt niin
(Artvin) Kafkasya biyolojik sicak noktasi i¢inde bulunan zengin yaban hayati
cesitliliginin belirlenmesi amaciyla gerceklestirilmistir. Arastirmada dogrudan yontemler
(nokta gozlem, fotokapan, fotograf) ile dolayli yontemler (ayak izi, diski tespiti)
kullanilmais, ayrica literatiir verileri ve yerel halk goriislerine bagvurulmustur. Elde edilen
bulgular, alanda dort memeli takimindan (Insectivora, Chiroptera, Carnivora ve Rodentia)
12 aileden toplamda 22 farkli memeli tiiriiniin yan1 sira bes kus takimindan 11 familyay1
kapsayan 11 kus tiiriinlin yasadigin1 ortaya koymustur. Tespit edilen memeli tiirlerinin
TUCN Kirmizi Liste’sinde “LC (Az Endise Verici)” kategorisi i¢inde degerlendirildigi,
Bern Sozlesmesi kapsaminda yedi memeli tiirtiniin Ek III, bir tiirtin ise Ek II’de, CITES
listelerinde ise ti¢ tilirtin Ek III, bir tiiriin Ek II ve iki tiirtin hem Ek I hem Ek II’de yer
aldig1 belirlenmistir. Ayrica, MAKK kapsaminda da tiirlerin gilincel koruma statiileri
listelenmistir. Bu arastirma ile, Kemerkoprii Koyii ile yakin ¢evresindeki yaban hayati
cesitliliginin sistematik sekilde belgelenmesi, siirdiiriilebilir yonetim ve korunma

stratejilerinin gelistirilmesine yonelik 6nemli bilimsel veriler saglanmstir.
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Sonug olarak, Tiirkiye memelileri, taksonomik ¢esitlilik, habitat farkliligi ve koruma
oncelikleri bakimindan Avrupa ve Yakin Dogunun en dikkat ¢ekici faunalarindan birini
olusturmaktadir. Bu zenginlik hem bilimsel arasgtirmalar hem de koruma biyolojisi

acisindan yiiksek 6neme sahiptir.

DNA barkodlama, canli organizmalarin tiir diizeyinde tanimlanmasini ve ayrimini
kolaylastirmak amaciyla, belirli bir kisa ve standart DNA dizisinin analizine dayanan
molekiiler bir tanimlama yontemidir. Bu method, bilhassa fenotipik olarak benzer veya
tanimlanmas1 gii¢ tiirlerin ayrilmasinda 6nemli bir ara¢ olarak kullanilmaktadir. DNA
barkodlama, bitkilerde genellikle matK ve rbcL gibi kloroplast gen bdlgelerine
odaklanirken, hayvanlar i¢in en yaygin olarak kullanilan barkod bolgesi, mitokondriyal

DNA iizerinde yer alan COI genidir (Hebert vd., 2003).

Barkodlama yaklagimi, klasik taksonominin karsilastigi sinirlamalar1 agsmada 6nemli
katkilar sunmus; 6zellikle erken yasam evrelerinde (yumurta, larva gibi) ya da yalnizca
doku ornekleriyle tanimlama yapilmasi gereken durumlarda biiyiik avantaj saglamistir.
Ek olarak, ¢evresel DNA (eDNA) ve metagenomik yaklasimlar ile birlestirildiginde,
DNA barkodlama, biyolojik ¢esitliligin izlenmesi, istilaci tiirlerin tespiti, kacak yaban
hayat1 ticaretinin belirlenmesi ve ekosistem ydnetimi gibi ¢ok cesitli uygulamalarda

kullanilabilmektedir (Valentini vd., 2009; Taberlet vd., 2012).

DNA barkodlama caligmalarinin etkinligi, barkod veri tabanlarinin (6rnegin, BOLD -
Barcode of Life Data System, GenBank) kapsamli ve dogrulanmis referans dizileriyle
desteklenmesine baglidir. Ancak baz tiirlerin bireylerindeki genetik cesitlilik ile tiirler
aras1 genetik benzesme (haplotip paylasimi) gibi sorunlar, barkodlama ile tiir teshisini
zorlastirabilmektedir. Bu nedenle, DNA barkodlama genellikle morfolojik, ekolojik ve
davranigsal verilerle birlikte entegre bir sekilde kullanilmakta ve bu yaklasima "entegre

taksonomi" adi1 verilmektedir (Dayrat, 2005).

The Barcode of Life Data System (BOLD), biyolojik tiirlerin genetik diizeyde
tanimlanmasi ve siiflandirilmasinda kullanilan DNA barkodlama yontemine dayali, agik
erisimli ve standartlastirilmis bir veri tabanmidir. 2007 yilinda Kanada’daki Guelph
Universitesi biinyesinde gelistirilen bu sistem, dzellikle mitokondriyal COI (Cytochrome
c oxidase I) gen bolgesine ait kisa DNA dizilerini kullanarak tiirlerin hizli ve giivenilir
sekilde tanimlanmasina olanak tanir. BOLD, sadece DNA dizilerini degil; ayn1 zamanda

orneklere ait tiir isimleri, cografi konumlari, gorselleri ve toplama bilgilerini de igeren
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cok boyutlu bir veri sunar. Arastirmacilara filogenetik analiz, tiir teshisi ve harita temelli
dagilim gorsellestirmeleri gibi cesitli araglar saglayan sistem, ozellikle taksonomi,
koruma biyolojisi, ekoloji ve g¢evresel DNA (eDNA) calismalarinda yogun olarak
kullanilmaktadir (Hajibabaei vd., 2007). Uluslararast o6l¢ekte yiiriitilen iBOL
(International Barcode of Life) projesinin teknik altyapisini olusturan BOLD, kiiresel
biyogesitliligin  belgelenmesi ve tiirlerin molekiiler diizeyde standart bicimde
tanimlanmasina katki saglayan 6nemli bir bilimsel platformdur (Ratnasingham ve Hebert,

2007).

Tiirkiye memeli faunasi iizerine yapilan molekiiler temelli tiir teshis ¢aligmalart son
yillarda artig gostermesine karsin, 6zellikle COI (sitokrom c oksidaz I) gen bolgesini esas
alan DNA barkodlama uygulamalar1 simirli sayidadir ve daha ¢ok Carnivora (etcil
memeliler) ve Rodentia (kemiriciler) takimindaki bazi tiirler lizerinde yogunlagsmistir. Bu
baglamda yapilan ¢alismalar hem taksonomik ayrimlarin netlestirilmesi hem de tiirlerin

filocografik yapilarinin anlagilmasi agisindan 6nemli katkilar saglamaktadir.

Etcil memeliler iizerine yapilan bir arastirmada, Aksdyek vd. (2017), Tiirkiye ve iran’dan
orneklenen ii¢ Canidae tiirii (Canis lupus, Canis aureus ve Vulpes vulpes) lizerinde
gergeklestirdikleri DNA barkodlama g¢alismasinda, her tiirlin kendine 6zgli barkod
dizilerine sahip oldugunu ve bu dizilerin tiirler arasinda paylasilmadigini ortaya

koymustur.

Diger taraftan kemiriciler iizerinde yapilan ¢calismalardan birinde, Tas vd. (2024), Kuzey
Anadolu'daki Clethrionomys glareolus (kizil sirthh orman faresi) populasyonlarinin
mitokondriyal sitokrom b (CYTB) ve COI genlerinin kismi dizilerini analiz etmistir.
Calismada ulagilan filogenetik sonuclar, Clethrionomys glareolus’un Tiirkiye'de iki
belirgin genetik grubunun (Klad 1 ve Klad 2) varligin1 ortaya koyarken; Clethrionomys
glareolus populasyonlarinda Pleistosen iklim degisikliklerinin neden oldugu genetik
darbogazdan sonra hizli populasyon genislemesine dair isaretler oldugunu gostermistir.
Ayrica, tiirlin Bursa-Uludag o6rneklerinin, cografi olarak farkli bolgede olsalar da
kuzeydogu populasyonlariyla daha yakin iligkili oldugu belirlenmistir. Bu sonugclar ile,
Tiirkiye’deki kizil sirtl orman faresi populasyonlarinin evrimsel ge¢misine dair karmagik

filocografik dinamiklerin varlig1 ortaya konulmustur.

Cetintiirk (2022) tarafindan yapilan bir diger calisma da ise, Tiirkiye’nin dogusunda

bulunan Dagistan ¢ayir faresi (Microtus daghestanicus) tlizerine mitokondriyal COI gen
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bolgesine dayali DNA barkodlama analizleri gergeklestirmistir. Bu c¢alisma, Pitymys
(Microtus) daghestanicus'un Tiirkiye populasyonlarina yonelik COI dizilerinin ilk
degerlendirmelerinden birini sunarak tiiriin genetik cesitliligine dair temel verileri ortaya
koymustur. Elde edilen sonuclara gore, M. daghestanicus’un Buzul Cagi (Pleistosen
Donemi) sirasinda farklilastigi ve Terricola alt cinsi i¢inde yer alan M. subterraneus’a,

M. majori’den daha yakin oldugunu gostermistir.

Yakin zamanda Myomimus roachi ve Dryomys laniger gibi ikisi de dar yayilisl ve biri
endemik olan bazi yediuyur tiirleri lizerinde mitokondriyal DNA COI gen dizilimlerine
dayali olarak yapilan caligmalarda, bu tiirlerin genetik g¢esitlilik diizeyleri ortaya
konularak genetik yapilanmalari arastirilmistir. Bu ¢aligmalardan birinde, Tiirkiye’de ilk
kez Roach’un fare-kuyruklu yediuyuru (Myomimus roachi) populasyonlarinin genetik
yapist COI gen dizilimlerine dayali olarak molekiiler diizeyde degerlendirmistir. Edirne
ve Canakkale’den elde edilen sekiz 6rnege ait COI gen bolgesinin kismi dizileri analiz
edilerek tlirlin genetik varyasyon seviyesi ve populasyon yapisi ortaya konmustur.
Toplam bes haplotip tespit edilmis, bu haplotipler iki genetik gruba ayrilmis ve Edirne
populasyonunun daha yiiksek niikleotid ¢esitliligine sahip oldugu belirlenmistir. Elde
edilen veriler ile, tlirtin evrimsel ge¢misi hakkinda 6nemli bilgiler sunulmus ve tiiriin
genetik gruplar1 tizerinde bolgesel diizeyde koruma stratejilerinin gelistirilmesinin
gerekliligi ifade edilmistir (Colak vd., 2025a). Diger bir calismada ise, Tiirkiye’ye
endemik olan kaya yediuyuru (Dryomys laniger) lizerine yapilan genetik analizlerle,
tiiriin iki belirgin genetik soyagacina ayrildig1 ortaya konmustur. COI gen bolgesinden
elde edilen verilere gore, bat1 (Nigde’deki dort farkl lokalite) ve dogu (Kahramanmaras—
Malatya) populasyonlari arasinda yiiksek genetik farklilik (FST = 0.92892) ve diisiik gen
akis1 (Nm = 0.04) saptanmistir. Iki genetik gruba ayrilan tiir icin toplam sekiz haplotip
tespit edilmis, genel olarak yiiksek haplotip ve niikleotid ¢esitliligi gozlenmistir. Elde
edilen bulgularin, dogu populasyonunun Dryomys anatolicus sp. novum (Cetintas vd.,
2025) olarak tiir diizeyinde ayrilmasini genetik olarak destekledigi ve her iki genetik grup
icin ayr1 koruma stratejileri belirlenmesi gerektigi belirtilmistir (Colak vd., 2025b).

Bu c¢aligmalar, Tiirkiye memeli faunasi tizerine yapilan COI genine dayali barkodlama
calismalarinin heniiz baslangi¢ asamasinda oldugunu ve kapsamlarinin genisletilmesine
ihtiya¢ duyuldugunu ortaya koymaktadir. Ozellikle besin zincirindeki rolleri ve ekosistem
isleyisindeki anahtar tiir olarak rol oynama gibi 6nemli 6zellikleri nedeniyle ekolojik

acidan kritik 6neme sahip olan Rodentia, Artiodactyla ve Carnivora gibi takimlarda, tiir
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diizeyinde COI gen bolgesine dayali dizileme ¢alismalarinin sayisi oldukg¢a sinirlidir.
Oysa COI temelli molekiiler izleme ¢alismalari, biyolojik ¢esitliligin degerlendirilmesi
ve izlenmesi ile koruma biyolojisi uygulamalar1 agisindan Onemli bir potansiyel
tagimaktadir. Tirkiye, yiiksek endemizm orani ve ekosistem cesitliligi ile biyolojik
cesitlilik acisindan kiiresel 6lgekte dneme sahip bir iilkedir. Bu baglamda, DNA dizi
analizlerine dayali olarak farkh tiirlerde yiiriitiilen genetik calismalar; tiirlerin genetik
cesitlilik diizeylerinin, populasyon yapilarinin, demografik geg¢mislerinin, yayilis
alanlarinin ve habitat tercihlerinin ortaya konulmasinda kritik rol oynamaktadir. Ayrica
bu c¢aligmalar, kriptik ya da yeni tiirlerin tanimlanmasina ve koruma onceliklerinin
belirlenmesine olanak saglayarak biyolojik c¢esitliligin stirdiiriilebilirligine katki
sunmaktadir. Bu baglamda, memeli tiir ¢esitliligi agisindan zengin bir bolge olan Artvin
ve genel olarak Tiirkiye'de yayilis gosteren cengel boynuzlu dag kecisi (Rupicapra
rupicapra asiatica), bozay1 (Ursus arctos), yaban tavsant (Lepus europaeus), yediuyur
(Glis glis) gibi baz1 memeli tiirlerinin DNA barkodlamas1 yoluyla genetik yapilarinin
belirlenmesi i¢in veri saglanmasi hedeflenmis; bu sayede Tiirkiye'nin biyolojik
cesitliliginin belgelenmesine, korunmasi ve siirdiiriilebilirligine bilimsel katki sunulmasi

amaclanmistir.
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2

MATERYAL VE YONTEM

2.1 Cahsmada Kullanilan Ornekler

Bu tez ¢alismasi kapsaminda, Artvin ilinde dogal yayilis gosteren dort farkli memeli
tiirline ait toplam alt1 bireyden elde edilen doku ornekleri kullanildi (6rnek sayilari:
Rupicapra rupicapra asiatica [2], Ursus arctos [1], Lepus europaeus [1] ve Glis glis [2]).
Doku 6rnekleri, DKMP Artvin il Miidiirliigii'niin E-10663509-622.03-19777262 sayih
ve 23.06.2025 tarihli yazis1 ile Avcilik ve Yaban Hayati Programi Yaban Hayati

Laboratuvari'na teslim edilen 6lii bireylerden elde edildi.

2.2 Laboratuvar Calismalari

Tezin deneysel calismalari, Artvin Coruh Universitesi BILTEKMER’de yer alan
Molekiiler Biyoloji ve Genetik Laboratuvari’nda gerceklestirildi. Deneysel ¢alismalar iki
temel asamadan olustu. i1k asamada, drneklere ait doku materyalinden toplam genomik
DNA saflastirildi, ikinci asamada ise, DNA’nin hiicre dis1 olarak ¢ogaltilmasini saglayan
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) yontemi kullanilarak COI gen bolgesi amplifiye
edildi. PZR sunucunda elde edilen iiriinler, COI gen bolgesine ait dizileme
reaksiyonlarinin gerceklestirilmesi amaciyla MSM Uriin ve Hizmet (istanbul) firmasina

gonderildi (URL-3).
2.2.1 Orneklerden DNA Saflastirllmasi

Orneklerden DNA saflastirilmas1 asamasinda CTAB (setiltrimetilamonyum bromiir)
yontemi kullanildi (Doyle ve Doyle, 1990). Bu yontem, 6zellikle bitki dokularindan DNA
izolasyonu i¢in gelistirilmis klasik ve giivenilir bir protokoldiir; ancak ¢esitli hayvansal
ve mikrobiyal dokularda da basariyla uygulanabilmektedir. CTAB yontemi, hiicre zarinin
parcalanmasi ve polifenolik bilesikler ile polisakkaritlerin uzaklastirilmasi agisindan
etkilidir. CTAB, hiicre igerigindeki DNA'y1 ¢oziip kompleks yapilarla baglanarak saf

DNA'nin ayristirilmasin1 kolaylagtirir.  Yiiksek verim ve kalite sunmasi nedeniyle
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molekiiler genetik ¢alismalar i¢in tercih edilen bir yontemdir. Bu yontemin agamalari

asagidaki gibi uygulandi:

Birinci asamada, DNA saflastirilmasinda kullanilacak doku 6rnekleri, 600 mikrolitre (ul)
CTAB lizis tamponu varliginda havan yardimiyla ezilerek homojenize edildi. Bu islem
ile, hiicre yapilarinin mekanik olarak parcalanmasi ile lizis agsamasiin etkinligi
arttirtlmas1 saglandi. Bu asamada kullanilan CTAB tamponu, hiicre igerigindeki
polisakkaritlerin ve polifenolik bilesiklerin uzaklastirilmasinda kullanildi. Sonraki
asamada homojenize edilen ve lizis asamast gergeklestirilen dokulara ait lizatlara,
onceden hazirlanmis 50 pl B-Merkaptoethanol (Beta Merkaptoethanol, B-ME) ilave edildi
ve 65 °C'de 45-50 dakika siireyle inkiibasyona birakildi. Bu asama ile, hiicre
membranlarinin ¢dziilmesi ve DNA’nin serbest kalmas1 saglandi. inkiibasyondan sonra
lizatlara 500 pl kloroform ve izoamil alkol (24:1) karisimi eklendi. Daha sonra tiipler ters
cevrilerek homojen bir faz olusmasi saglandi. Bu islemi takiben, santrifiij islemi
gergeklestirildi (12.000 rpm, 10 dakika, 4 °C) ve sonrasinda, listteki sulu faz dikkatlice
alinarak bagka bir tiipe aktarildi. Elde edilen sulu faza 500 pl soguk izopropanol eklenerek
karistm homojenize hale getirildi ve -86 °C’de 30-40 dakika bekletildi. Sonrasinda
santrifiij yapildi (12.000 rpm, 10 dakika, 4 °C) ve sonrasinda dibe ¢oken DNA pelleti
alindi. DNA pelleti, %70’lik soguk etil alkol kullanilarak yikandi ve kisa siireli
santrifiijleme ile ¢okelti halindeki pellet toparlandi. Ardindan tiiplerdeki etanol tamamen
uzaklagtirilarak DNA pelletleri oda sicakliginda ya da diisiik 1sida kurumaya birakildi.
Son asamada, kurutulan DNA pelletleri, 100-200 pul TE tampon ¢ozeltisi icerisinde
¢oziildii ve miiteakip caligmalar dncesi -20 °C’de saklandi. DNA saflastirma sirasinda

kullanilan ¢6zelti ve geregler Sekil 2.1°de gdsterildi.
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Sekil 2.1 CTAB ile DNA saflastirmada kullanilan ¢ozeltiler ve gerecler

2.2.2 Polimeraz Zincir Reaksiyonu ve Agaroz Jel Elektroforezi

Calismada kullanilan farkli memeli tiirlerine ait orneklerden saflastirilan genomik
DNA’larin, COI gen bolgesine ait yaklasik 650 baz ¢ifti uzunlugundaki barkod bolgesinin
cogaltimi, Folmer vd., (1994) tarafindan gelistirilen evrensel primer ¢iftleri LCO1490 ve
HCO2198 kullanilarak gergeklestirildi. Polimeraz Zincir Reaksiyon (PZR) karisimi
toplamda 50 pl hacminde hazirlanmis olup, bu karisim su bilesenleri icermektedir: 27 pl
2X PCR Master Mix (Tag DNA polimeraz, dNTP’ler, MgCl: ve tampon), 2’ser ul
primerler (10 uM), 2 pl tamamlayict DNA ve 17 ul niikleaz barindirmayan saf su. PZR
ile DNA amplifikasyonu, asagidaki reaksiyon kosullar1 altinda BIO-RAD T100 Thermal
Cycler cihazinda yiiriitiildii: On ayrilma 2 dakika siireyle 94 °C’de gergeklestirildi.
Ardindan yarim dakika 94 °C’de ayrilma, primerlere 6zgii olarak optimize edilen 50 °C
sicaklikta 45 saniyelik annealing (primer baglanmasi), 72 °C’de 1 dakika uzama
adimlarindan olusan toplam 35 tur reaksiyon uygulandi. Reaksiyonun son uzatma evresi
ise 72 °C’de 5 dakika siiresince gergeklestirildi (Sekil 2.2). PZR sonrasinda iiriinlerinin
cogalip ¢cogalmadigi, %1.5 agaroz jel elektroforezi kullanilarak kontrol edildi.
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Sekil 2.2 PZR calismalarinda kullanilan 1si1sal dongii cihazi

Amplifikasyonlarin dogrulanmasi amaciyla PZR f{irtinleri %1 yogunlugunda agaroz jel
vasitastyla elektroforez yontemiyle analiz edildi. Jel, 50 ml Tris-Asetik Asit-EDTA (1X
TAE) tamponu igerisinde 0,50 gram agaroz ¢ozdiiriilerek hazirland1 ve 1 pl giivenli
niikleik asit boyasi (Invitrogen™ SYBR™ Safe DNA Gel Stain) ilave edildi. PZR
irlinlerinden 5 pl, 1 pl ilerleme boyasi ile karistirildi ve kuyucuklara yiiklendi. PZR ile
cogaltilan {irtinlerinin boyutunu 6l¢gmek i¢in 100 bp’lik DNA merdiveni (Invitrogen™

100 bp DNA Ladder) referans olarak kullanildi. Elektroforez islemi, 90 V sabit voltajda
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yaklastk 40-50 dakika siireyle yiiriitiildii (Sekil 2.3). Islem sonunda jel, UV
transilluminatoér (BIO-RAD Gel Doc XR+) altinda goriintiilendi (Sekil 2.4) ve hedef gen
bolgesine (~650 bp) karsilik gelen bantlar dogrultusunda amplifikasyonun basar: diizeyi

degerlendirildi.

Sekil 2.3 Elektroforez sistemi
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Sekil 2.4. Jel goriintiileme sistemi

2.3 Biyoinformatik Analizler

Bu calismada, arastirilan memeli tiirlerine ait kromatogram dosyalarindan konsensiis
dizilerin elde edilmesi amaciyla; DNA, RNA ve protein dizilerinin diizenlenmesi,
hizalanmasi ve karsilastirilmasi gibi islemler i¢in yaygin olarak kullanilan, ticretsiz bir
biyoinformatik yazilim olan BioEdit versiyon 7.7.1 programi kullanildi (Hall, 1999). Bu
program ile her bir 6rnege ait ileri ve geri yonlii dizileme okumalarindan elde edilen
kromatogram dosyalar1 incelenerek, her bir niikleotide karsilik gelen pik (tepe) sinyalleri

tizerinden DNA dizilerinin kalitesi degerlendirildi. Digiik kaliteli bolgeler uglardan
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kirpildiktan sonra, ileri (forward) ve geri (reverse) primerlere ait DNA dizileri hizalanarak

her 6rnek i¢in bir konsensiis DNA dizisi olusturuldu (Sekil 2.5).

y BiokEdit Sequence Alignment Editor - [C:\Users\secki\OneDrive\Masalsti\Serap_Tez_ornekleri\Serap_Tez_28_05_2025.fas] - O X
% File Edit Sequence Alignment View Accessory Application RNA Options Window Help - & x|
=D
g |CounelNew L”” ﬂ B 6 total sequences
Mode: = e | Selection:0 Sequence Mask: None Start
oo IEd" —‘ [UVEIWHIE—I Pasition: Numbering Mask: None iuler st |1
R ) AT g{;i vFv 8 =m <. >(C T GAT TIHE Seroll ] I |
g I D1LD 81 & - E &iz‘mz IIE !v*.h::' CATCAT :%:: @MIE speed slow oy « fast
[N R e e [ e e e e e e
: ol

| 10 20 30 40 50 €0

4-A Ursus arctos

2-T Lepus europaeus
1-G Glis glis Artvin
2-G_Glis_glis Artvin

ol i [ I

Sekil 2.5 BioEdit programi ile olusturulan konsensiis diziler

Her bir 6rnege ait konsensiis dizileri, NCBI veri tabaninda yer alan BLAST araci
kullanilarak, varsayilan parametreler altinda gergeklestirilen karsilastirmalar sonucunda
tanimland1 (Sekil 2.6). NCBI sitesinde yer alan BLAST, bir DNA, RNA ya da protein
dizisinin, veri tabanlarinda yer alan bilinen dizilerle benzerligini karsilastirmak amaciyla
kullanilan ¢evrim i¢i bir biyoinformatik aragtir. Niikleotid ve protein dizilerinin
tanimlanmasi, iglevsel analizleri ve evrimsel iligkilerin incelenmesi gibi bir¢ok molekiiler
biyoloji uygulamasinda yaygin olarak kullanilmaktadir. BLAST, farkli algoritmalar
sayesinde (BLASTn, BLASTp, BLASTx vb.) kullaniciya dizi tipine gore 6zellestirilmis
arama segenekleri sunar. Bu sayede arastirmacilar, bilinmeyen bir diziyi tanimlayabilir

veya bilinen bir dizinin farkli tiirlerdeki homologlarini tespit edebilir (Altschul vd., 1990).
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Sekil 2.6 Rupicapra rupicapra asiatica 6rneginin BLAST analizi

Tiirler arasindaki evrimsel iliskiler, MEGA 12 (Kumar vd., 2024) yazilimi1 kullanilarak
analiz edildi (Sekil 2.7). Filogenetik agaclar, tiirler arasindaki genetik uzakliklarin
Kimura 2-parametresi (K2P) modeline gore hesaplanmasiyla ve Neighbour-Joining
(Komsu Birlestirme) yontemiyle olusturuldu (Kimura, 1980). Filogenetik agaclarin
istatistiksel glivenilirligi, 1000 tekrarli bootstrap analizi ile degerlendirildi (Felsenstein,
1985). Veri setinde yer alan diziler temel alinarak, DnaSP v6 yazilimi ile haplotipler
tanimlandi (Rozas vd., 2017). Ayrica, sadece Rupicapra rupicapra asiatica 6rnekleri igin
BEAST v1.8 (Drummond vd., 2012) programi kullanilarak molekiiler tarithleme analizi
yapild1 (Siki saat, Yule proses, Zincir uzunlugu 10.000.000, kalibrasyon noktas1 9.2+1.8

milyon yil 6nce Caprinae farklilagsmasi, Hassanin vd., 2012).
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BULGULAR

Laboratuvarda yapilan CTAB ile DNA saflastirma ve PZR ile DNA amplifikasyonu
caligmalar1 sonucunda hizmet alimi ile COI gen bolgesinin kismi dizileri elde edilen

Rupicapra rupicapra asiatica, Ursus arctos, Lepus europaeus ve Glis glis drneklerine ait

DNA dizileri NCBI BLAST ile analiz edildi ve filogenetik analizlere tabi tutuldu.

3.1 Rupicapra rupicapra asiatica’nin BLAST Sonuclari

Artvin 1ilinden elde edilen iki farkli Rupicapra rupicapra asiatica Ornegine ait
mitokondriyal DNA’nin COI gen bolgesine iliskin 653 baz ¢ifti uzunlugundaki kismi
dizileri, NCBI sitesinde yer alan BLAST biyoinformatik araci vasitasiyla analiz edildi.
Bu analiz kapsaminda, elde edilen diziler veri tabaninda bulunan referans dizilerle ikili
benzerlik oranlar1 (Pairwise Identity, PI) temelinde karsilastirildi. BLAST analiz
sonuclarina gore, her iki 6rnege ait dizilerin en yliksek benzerlik gosterdigi ilk 10 taksona

iligkin eslesme verileri Tablo 3.1°de sunuldu.

Tablo 3.1 Iki farkli R. rupicapra asiatica Srnegine ait ilk 10 BLAST eslesmeleri

Ornek No Benzerlik gosterdigi tiir PI (%) GenBank Erisim Numarasi

1-P34 Rupicapra rupicapra asiatica  99.85 PV138217

1-P34 Rupicapra rupicapra asiatica  99.69 KM527365
1-P34  Rupicapra rupicapra balcanica 99.54 MW713529
1-P34 Rupicapra rupicapra 99.39 KF317908
1-P34 Rupicapra rupicapra 99.39 KY754546
1-P34 Rupicapra rupicapra 99.39 07022300
1-P34 Rupicapra rupicapra tatrica  99.08 MW713527
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Tablo 3.1 (devam)

1-P34 Rupicapra rupicapra 99.08 KF317909
Ornek No Benzerlik gosterdigi tiir PI (%) GenBank Erisim Numarasi
1-P34  Rupicapra rupicapra balcanica 99.08 MW713528
1-P34 Rupicapra rupicapra 99.22 OMO980696
3-P35 Rupicapra rupicapra 100 PV138217
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.85 KM527365
3-P35  Rupicapra rupicapra balcanica 99.69 MW713529
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.54 KF317908
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.54 KY754546
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.54 07022300
3-P35 Rupicapra rupicapra tatrica  99.23 MW713527
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.23 KF317909
3-P35  Rupicapra rupicapra balcanica 99.23 MW713528
3-P35 Rupicapra rupicapra 99.37 OM980696

3.2 Rupicapra rupicapra asiatica’nin Filogenisi ve Molekiiler Tarihlendirmesi

Filogenetik analizler, genetik yap1 degerlendirmeleri ve molekiiler tarihlendirme
calismalar1 kapsaminda, Rupicapra rupicapra asiatica alttiiriine ait iki farkli 6rnege ek
olarak, Bovidae familyasi ve Caprinae alt familyasina mensup cesitli taksonlarin

GenBank veri tabanindan temin edilen COI gen bolgesine ait DNA dizileri de analizlerde

kullanildi (Tablo 3.2).
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Tablo 3.2 Analizlerde kullanilan 6rnekler

Tiir Lokaliteler Ornek Koleksiyon/GenBank
Sayis1 Erisim Numarasi
R. r. asiatica Artvin (TR) 2 1-P34 ve 3-P35
R. r. asiatica Artvin (TR) 1 PV138217
R. r. carpatica Romanya 1 MW713526
R. r. tatrica Polonya 1 MW713527
R. r. balcanica Sirbistan 1 MW713528
R. r. balcanica Makedonya 1 MW713529
R. r. asiatica Tunceli (TR) 1 MW713530
R. r. caucasica Giircistan 1 MW713531
R. r. cartusiana Fransa 1 KJ184175
R. rupicapra Fransa 1 FJ207539
R. rupicapra Avusturya 1 KY754546
R. rupicapra Yeni Zelanda 1 KF317909
R. rupicapra Yeni Zelanda 1 KF317908
R. r. balcanica Hirvatistan 1 KM527365
R. p. ornata italya 1 KJ184173
R. p. parva Ispanya 1 MW713525
R. p. pyrenaica 1 KJ184174
C. caucasica Tiirkiye 1 PV138215
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Tablo 3.2 (devam)

Tir Lokaliteler Ornek Koleksiyon/GenBank
Sayisi Erisim Numarasi
C. caucasica Tiirkiye 1 PV138215
C. caucasica Tiirkiye 1 PV138216
C. aegagrus Tirkiye 1 PV138188
O. aries 1 NC 001941
O. orientalis 1 NC 026063
B. primigenius 1 NC 013996
B. taurus 1 NC 006853

Artvin ilinden elde edilen iki bireyden olusan Rupicapra rupicapra asiatica (gengel
boynuzlu dag kegisi) populasyonuna ait 653 baz ¢ifti uzunlugundaki kismi COI gen
dizileri (EK-1), parsimoni-informative bolge icermemekle birlikte, bir adet singleton
degisken bolge igerdigi tespit edildi. Bu populasyon, gorece diisiik niikleotid ¢esitliligi (n
=0,00153) ve yiiksek haplotip cesitliligi (h = 1,00) gosterdi. Toplam iki 6rnekten iki farkli
haplotip belirlendi. Calismada analiz edilen R. rupicapra asiatica O6rneklerine ait
haplotiplerin yani sira, GenBank veri tabanindan elde edilerek filogenetik analizlerde
kullanilan referans haplotiplerin lokalitelere gore dagilimi Tablo 3.3’te sunuldu.
Belirlenen haplotiplerden biri (Haplotip 1), Tiirkiye’ye 6zgili ve bu calismada ilk kez
tanimlanan yeni bir haplotip olarak kaydedildi. Diger haplotip (Haplotip 2) ise, daha 6nce
GenBank’ta COI dizisi yer alan bagka bir Artvin 6rnegiyle paylasilan, yine Tiirkiye’ye
0zgl bir haplotip oldugu tespit edildi.
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Tablo 3.3 R. rupicapra asiatica ve GenBank 6rneklerinin haplotip listesi

Haplotipler I:j;:::j Gerf]gc;lrelllz SIi\I}ifrEe:raﬂ Lokalite Tiir

1 1 1-P34 Artvin R. r. asiatica
2 2 3-P35, PV138217 Artvin R. r. asiatica
3 1 MW713526 Romanya R. 7. carpatica
4 1 MW713527 Polonya R. r. tatrica

5 1 MW713528 Sirbistan R. r. balcanica
6 1 MW713529 Makedonya R. r. balcanica
9 1 MW713530 Tunceli (TR) R. r. asiatica
8 1 MW713531 Gilircistan R. r. caucasica
9 1 KJ184175 Fransa R. rupicapra
10 1 FJ207539 Fransa R. rupicapra
2 o0 Yewzelnda R rwiarra
12 1 KF317909 Yeni Zelanda R. rupicapra
13 1 KM527365 Hirvatistan R. r. balcanica
14 1 KJ184173 Italya R. p. ornata
15 1 MW713525 Ispanya R. p. parva
16 1 KJ184174 R. p. pyrenaica
17 1 PV138215 Tiirkiye C. caucasica
18 1 PV138216 Tirkiye C. caucasica
19 1 PV138188 Tiirkiye C. aegagrus
20 2 Eg:ggégg; O. aries, O. orientalis
21 1 NC 013996 B. primigenius
22 1 NC 006853 B. taurus
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HKY+I niikleotid ikame modeline dayali olarak ve 1000 bootstrap tekrariyla
gerceklestirilen Maksimum Likelihood (ML) analizine gore, Rupicapra cinsinin ii¢ ana
klada ayrildig1 ve R. rupicapra tiiriiniin parafiletik bir yapida oldugu belirlendi. Birinci
kladda (Clade 1), R. r. asiatica olarak siniflandirilan ve Tiirkiye’nin Artvin ilinden elde
edilen ornekler R. r. balcanica alttiirii ile kiimelendi; Avusturya ve Polonya’dan R. r.
tatrica orneklerinin ise Yeni Zelanda ornekleriyle ayni grupta yer aldigi gozlemlendi.
Ikinci klad (Clade 2), Fransa’dan R. r. cartusiana, italya’dan R. p. ornata, Fransa’dan R.
p. pyrenaica ve Ispanya’dan R. p. parva 6rneklerinden olustu. Romanya’dan elde edilen
R. r. carpatica drmegi ise bu kladin dis dalinda konumland:. Ugiincii klad (Clade 3) ise
Gircistan’dan R. r. caucasica, Tirkiye’nin Tunceli ilinden R. r. asiatica ve Fransa’dan

R. r. rupicapra bireylerini kapsadi (Sekil 3.1).

Bayesian Cikarsamasina (BI) dayali molekiiler tarihlendirme analizi sonucunda elde
edilen filogenetik aga¢ ile ML analizi ile elde edilen filogenetik agaglar ayni dallanma
bicimine sahipti. Molekiiler tarihlendirme analizi sonuglari ile Rupicapra cinsi
igerisindeki ilk farklilagmanin yaklasik 1,86 milyon yil once (mya) basladigi tahmin
edildi. R. pyrenaica ile R. rupicapra arasindaki ayrimin ise (Clade 1 / Clade 2) yaklagik
1,27 mya meydana geldigi tahmin edilmis olup, bu durum Pleyistosen doneminde
nispeten daha yakin bir zamanda gergeklesen bir gesitlenmeye isaret etmektedir (Sekil

3.1).
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Wizt PV138217 Rupicapra rupicapra_Artvin_TR
3-P35_Rupicapra rupicapra_Artvin_TR

0.14 Mya 1-P34 Rupicapra rupicapra_Artvin_TR

L KM527365 Rupicapra rupicapra balcanica Crotia
L MW713529 Rupicapra_rupicapra_balcanica_Macedonia
0.47 Mya KF317908 Rupicapra rupicapra New Zeland Clade 1

[ KY754546 Rupicapra rupicapra Austria
L MW713527_Rupicapra rupicapra tatrica_Poland

L KF317909 Rupicapra rupicapra New Zeland

127 NI& L MW713528 Rupicapra rupicapra balcanica_Serbia

KJ184175 Rupicapra rupicapra cartusiana France

KJ184173 Rupicapra pyrenaica ornata Italy

KJ184174 Rupicapra pyrenaica pyrenaica Clade 2
1.86 Mya }

MW713525 Rupicapra pyrenaica parva Spain
MW?713526 Rupicapra rupicapra carpatica_Romania

MW713531 Rupicapra rupicapra caucasica_Georgia

MW713530 Rupicapra rupicapra asiatica TR Tunceli Clade 3

8.47 Mya

FJ207539_Rupicapra rupicapra France

PV138216 Capra caucasica TR
[ PV138215 Capra caucasica TR

14.94 Mya 6.99 Mya [ l— PV138188 Capra aegagrus TR

[ NC 001941 Ovis aries

Ovis L NC_026063 Ovis orientalis

r NC_013996 Bos primigenius

I— NC 006853 Bos taurus

Sekil 3.1 BI filogenetik agaci

Filogenetik analizler sonucunda, ¢engel boynuzlu dag kegisinin Tiirkiye drneklerinin (bu
calismadaki Artvin ve GenBank’ta 6nceden COI dizisi bulunan Tunceli Ornegi,
MW713530) ayri kladlarda yer aldig1 belirlendi. Kimura-2 Parametresine gore, Artvin ve
Tunceli oOrnekleri arasinda yaklasik %2 oraninda bir genetik mesafenin oldugu

hesaplandi.

3.3 Ursus arctos’un BLAST Sonuclan

Artvin’den elde edilen bir Ursus arctos Ornegine ait COI geninin 662 niikleotid
uzunlugundaki kismi dizisi (EK-2), NCBI sitesinde yer alan BLAST biyoinformatik araci
vasitasiyla analiz edildi. Bu analizde, s6z konusu DNA dizisi, veri tabaninda kayith
referans DNA dizileri ile ikili benzerlik oranlari (PI, pairwise identity) temelinde
karsilastirildi. BLAST sonuglarina gore, elde edilen dizilerin en yiiksek benzerlik
gosterdigi ilk 10 BLAST eslesme verileri Tablo 3.4’te sunuldu.
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Tablo 3.4 Ursus arctos 6rnegine ait ilk 10 BLAST eslesmeleri

Ornek No Benzerlik gosterdigi tiir PI (%) GenBank Erisim Numarasi

4-A Ursus arctos 99.85 MG066702
4-A Ursus arctos 99.70 OK512887
4-A Ursus arctos 99.70 OK512908
4-A Ursus arctos 100 GQ901981
4-A Ursus arctos 99.11 KX882043
4-A Ursus arctos 99.11 KX882044
4-A Ursus arctos 98.97 KU922906
4-A Ursus arctos 99.11 MW991401
4-A Ursus arctos 98.96 OK512967
4-A Ursus arctos 98.96 AP012573

3.4 Ursus arctos’un Filogenetik Analizi

Calismada analiz edilen U. arctos 6rnegine ait COI gen dizisinin yani sira, GenBank veri
tabanindan elde edilen referans DNA dizilerinde toplam 8 haplotip belirlendi. Artvin
orneginde de tespit edilen Haplotip 1’in Tiirkiye’ye 6zgii olmadigi, Tibet ve Polonya
ornekleri ile paylasilan bir haplotip oldugu belirlendi (Tablo 3.5).
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Tablo 3.5 Ursus arctos ve GenBank 6rneklerinin haplotip listesi

Haplotip  Koleksiyon / GenBank

Haplotipler Frekans: Numarast Lokalite Tiir
1 3 4-A(’}(1\349(3(1)ggz02’ Artvin, Tibet, Polonya  U. arctos
2 2 OKS512887, OK512908 Rusya U. arctos
3 3 KX882043, KX882044, Mogolistan, U. arctos
AP012573 Mogolistan, Rusya
4 1 KU922906 Mogolistan U. arctos
5 1 MW991401 Rusya U. arctos
6 1 OK512967 Rusya U. arctos
7 1 AF303109 Kanada U. maritimus
8 1 AF303111 Kanada U. americanus

BLAST analizinde yiiksek benzerlik gosteren GenBank dizileri ile birlikte yapilan
filogenetik analiz sonucunda, Kimura 2-Parametresi (K2P) modeline dayali ve 1000
bootstrap tekrar1 ile desteklenen Neighbour-Joining (Komsu Birlestirme) ydntemi
kullanilarak olusturulan filogenetik agag, Ursus arctos Orneklerinin diisiik bootstrap
destekli iki ayr1 klada ayrildigini ortaya koydu. Birinci klad, Rusya ve Mogolistan kokenli
ornekleri igerirken; Artvin (Tiirkiye) 6rnegi, Rusya, Tibet ve Polonya’dan elde edilen

orneklerle birlikte ikinci klad igerisinde yer ald1 (Sekil 3.2).
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—— KU922906 Ursus arctos Mogolistan

—— AP012573 Ursus arctos Rusya

KX882044 Ursus arctos Mogolistan

KX882043 Ursus arctos Mogolistan

MW991401 Ursus arctos Rusya

OK512967 Ursus arctos Rusya

—— OKb512887 Ursus arctos Rusya

—— OKb512908 Ursus arctos Rusya
4-A Ursus arctos Turkiye

—— MG066702 Ursus arctos Tibet

58
38
42
45
39
54
60
92
59
59

—— GQ901981 Ursus arctos Polonya

AF303111 Ursus maritimus

AF303109 Ursus americanus

Sekil 3.2 Ursus arctos drneklerine ait ML filogenetik agaci

3.5 Lepus europaeus’un BLAST Sonuclan

Artvin’den elde edilen bir Lepus europaeus ornegine ait COI geninin 636 niikleotid
uzunlugundaki kismi dizisi (EK-3), NCBI sitesinde yer alan BLAST biyoinformatik araci
vasitastyla analiz edildi. Bu analizde, s6z konusu DNA dizisi, veri tabaninda kayith
referans DNA dizileri ile ikili benzerlik oranlari (PI, pairwise identity) temelinde

karsilagtirildi. BLAST sonuglarina gore, elde edilen dizilerin en yiiksek benzerlik

gosterdigi ilk 10 BLAST eslesme verileri Tablo 3.6’da sunuldu.
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Tablo 3.6 Lepus europaeus drnegine ait ilk 10 BLAST eslesmeleri

Ornek No Benzerlik gosterdigi tiir PI (%) GenBank Erisim Numarasi

2-T Lepus europaeus 100 PP527134

2-T Lepus europaeus 99.84 OR8&76275
2-T Lepus europaeus 99.84 OR939639
2-T Lepus europaeus 99.84 OR939640
2-T Lepus europaeus 99.84 OR915849
2-T Lepus europaeus 99.84 PP527133
2-T Lepus europaeus 99.69 KY211023
2-T Lepus europaeus 99.69 KY211025
2-T Lepus europaeus 99.69 KY211021
2-T Lepus europaeus 99.69 KU250086

3.6 Lepus europaeus’un Filogenetik Analizi

Calismada analiz edilen Lepus europaeus Ornegine ait COI gen dizisinin yani sira,
GenBank veri tabanindan elde edilen referans dizilerle birlikte yapilan analizler
sonucunda toplam alt1 farkli haplotip tanimlanmistir. Artvin 6rneginde tespit edilen
Haplotip 1’in Tiirkiye’ye 6zgii olmadig1 ve Iran kokenli bir &rnekle ayni haplotipi

paylastigi belirlendi (Tablo 3.7).
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Tablo 3.7 Lepus europaeus ve GenBank drneklerinin haplotip listesi

Haplotip  Koleksiyon / GenBank

Haplotipler Frekans: Numarast Lokalite Tiir
1 2 2-T, PP527134 Artvin, Iran Lepus europaeus
D QORI g L
3 1 PP527133 fran Lepus europaeus
4 3 KY211023, KY211025, KlbI'lS' (2), Lepus europaeus
KU250086 Yunanistan
5 1 KY211021 Tiirkiye Lepus europaeus
6 2 MN326034, MN326041  Afganistan (2) Lepus capensis

BLAST analizinde yiiksek benzerlik gosteren GenBank dizileri ile birlikte yiiriitiilen
filogenetik analiz sonucunda, Kimura 2-Parametresi (K2P) modeline dayali ve 1000
bootstrap tekrari ile desteklenen Neighbour-Joining (Komsu Birlestirme) yontemi
kullanilarak olusturulan filogenetik agag, Lepus europaeus tiiriiniin karmasik bir
filogenetik yapiya sahip oldugunu ortaya koydu. Artvin 6rnegi (2-T) ile haplotip
paylasimi gdsteren Iran kokenli 6rnek (GenBank erisim numarasi: PP527134), filogenetik

agacin bazal konumunda yer ald1 (Sekil 3.3).
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2o KY211025 Lepus europaeus Kibris

79 —— KU250086 Lepus europaeus Yunanistan

43

KY211023 Lepus europaeus Kibris

34

OR915849 Lepus europaeus Finlandiya

26

OR939640 Lepus europaeus Finlandiya
61

OR939639 Lepus europaeus Finlandiya

19 OR876275 Lepus europaeus Finlandiya

—— PP527133 Lepus europaeus Iran

30

11

—— KY211021 Lepus europaeus Turkiye

2-T Lepus europaeus Artvin

PP527134 Lepus europaeus lran

—— MN326034 Lepus capensis Afganistan

®L_ MN326041 Lepus capensis Afganistan

Sekil 3.3 Lepus europaeus drneklerine ait ML filogenetik agaci

3.7 Glis glis’in BLAST Sonuclan

Artvin’den elde edilen iki Glis glis 6rnegine ait COI geninin 604 niikleotid uzunlugundaki
kismi dizileri (EK-4), NCBI sitesinde yer alan BLAST biyoinformatik araci vasitasiyla
analiz edildi. Bu analizde, s6z konusu DNA dizisi, veri tabaninda kayitli referans DNA
dizileri ile ikili benzerlik oranlar1 (PI, pairwise identity) temelinde karsilagtirildi. BLAST
sonuglarina gore, elde edilen dizilerin en yiiksek benzerlik gosterdigi ilk 10 BLAST

eslesme verileri Tablo 3.8’de sunuldu.
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Tablo 3.8 Glis glis 6rneklerine ait ilk 10 BLAST eslesmeleri

Ornek No Benzerlik gosterdigi tiir PI (%) GenBank Erisim Numarasi

1-G Glis glis 99.84 PQ533848
1-G Glis glis 99.84 PQ533847
1-G Glis glis 99.68 0Q706750
1-G Glis glis 99.68 0Q706751
1-G Glis glis 99.68 MW478021
1-G Glis glis 99.68 KY754509
1-G Glis glis 99.68 FJ808616
1-G Glis glis 99.52 FJ808614
1-G Glis glis 99.52 FJ808617
1-G Glis glis 99.67 OR536769
2-G Glis glis 100 PQ533848
2-G Glis glis 100 PQ533847
2-G Glis glis 99.83 0Q706750
2-G Glis glis 99.83 0Q706751
2-G Glis glis 99.83 FJ808616
2-G Glis glis 99.83 MW478021
2-G Glis glis 99.83 KY754509
2-G Glis glis 99.67 FJ808614
2-G Glis glis 99.67 OR536769
2-G Glis glis 99.67 FJ808617
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3.8 Glis glis’in Filogenetik Analizi

Calismada analiz edilen iki Glis glis 6rnegine ait COI gen dizilerinin yani sira, GenBank
veri tabanindan elde edilen referans dizilerle birlikte yapilan analizler sonucunda toplam
alti farkli haplotip tanimlanmistir. Artvin Orneginde tespit edilen Haplotip 1’in
Tiirkiye’ye 0zgii ancak, Balikesir ve Giresun ornekleriyle paylasilan bir haplotip oldugu

belirlendi (Tablo 3.9).

Tablo 3.9 Glis glis ve GenBank 6rneklerinin haplotip listesi

Haplotip  Koleksiyon / GenBank

Haplotipler Frekanst Numaras: Lokalite Tiir
R T
0Q706750, 0Q706751, Isvigre (3), Glis glis
2 5 MW478021, KY 754509, Avusturya,
FJ808616 Polonya
3 1 FJ808614 Polonya Glis glis
4 1 FJ808617 Polonya Glis glis
5 1 OR536769 Italya Glis glis
6 1 PP971633 Japonya Glirulus japonicus

BLAST analizi sonucunda yiiksek dizisel benzerlik gosteren GenBank veritabanindaki
sekanslarin da dahil edildigi filogenetik analizde, Kimura 2-Parametresi (K2P) modeline
dayali ve 1000 bootstrap tekrari ile desteklenen Neighbour-Joining (Komsu Birlestirme)
yontemi kullanilarak olusturulan filogenetik agag¢, Tiirkiye’den elde edilen Glis glis
orneklerinin, Avrupa kokenli orneklerden diisiik bootstrap destegi alarak ayri bir grup

olusturdugunu ortaya koydu (Sekil 3.4).
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96

43

PQ533848 Glis glis Balikesir

65
65 PQ533847 Glis glis Giresun
70 2-G Glis glis Artvin
38 1-G Glis glis Artvin
FJ808614 Glis glis Polonya
42 7

FJ808617 Glis glis Polonya
42

OQ706750 Glis glis Isvicre
42

OQ706751 Glis glis Isvicre

MW478021 Glis glis Isvicre

KY754509 Glis glis Avusturya

FJ808616 Glis glis Polonya

OR536769 Glis glis Italya

PP971633 Glirulus japonicus Japonya

Sekil 3.4 Glis glis 6rneklerine ait ML filogenetik agaci
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4

SONUC VE ONERILER

Bu calismada, Tiirkiye’nin kuzeydogusunda yer alan Artvin ilinden elde edilen
Rupicapra rupicapra asiatica, Ursus arctos, Lepus europaeus ve Glis glis tiirlerine ait
mitokondriyal DNA’nin COI gen bdlgeleri analiz edilerek hem tiir teshisi dogrulanmis
hem de populasyonlar arasi filogenetik iligkiler ortaya konmustur. BLAST analizi,
haplotiplerin belirlenmesi ve filogenetik analizler, bu tiirlerin Tiirkiye’deki bireylerinin
genetik yapisina ve Avrupa ile Yakin Dogu 6lcegindeki filocografik iliskilerine 11k

tutmustur.

BLAST analizi sonucunda Rupicapra rupicapra asiatica 6rneklerine ait COI dizilerinin,
GenBank’ta bulunan referans diziler ile %99.08—100 oraninda yiiksek dizisel benzerlikler
gostermis ve referans dizilerle yapilan karsilastirmalarda, 6zellikle Tiirkiye (PV138217),
Balkanlar (MW713528, MW713529) ve Orta Avrupa (KM527365) kokenli bireylerle
yakin eslesmeler tespit edilmistir. Bu durum, Tiirkiye’deki populasyonlarin Avrasya’daki
diger ¢engel boynuzlu dag kecisi populasyonlariyla genetik siireklilik i¢inde oldugunu
gostermektedir. Artvin’den elde edilen bireylerden biri (1-P34), bu ¢alismada ilk kez
tanimlanan yeni bir haplotipi (Haplotip 1) temsil ederken; diger ornek (3-P35),
GenBank’ta daha once kayitli olan bir Artvin drnegiyle (PV138217) esleserek Haplotip
2 olarak tanimlanmistir. Cengel boynuzlu dag ke¢ilerinin COI dizilerinde her ne kadar
sadece bir singleton degisken bolge saptanmis olsa da haplotip ¢esitliliginin yiiksek (h =
1.00) ve niikleotid ¢esitliliginin diisiik (x = 0.00153) olmasi, Artvin populasyonunda

belirli diizeyde genetik ayrismanin yasandigini gostermektedir.

Maksimum Likelihood (ML) ve Bayesian Cikarsama (BI) yontemlerine dayali filogenetik
analizler, Rupicapra cinsinin ii¢ ana klada ayrildigini ve R. rupicapra’nin parafiletik bir
yapiya sahip oldugunu ortaya koymustur. Artvin 6rnekleri, Balkan kokenli R. r. balcanica
bireyleriyle birlikte Clade 1 i¢inde yer alirken, Avusturya ve Polonya’daki R. r. tatrica
ornekleri Yeni Zelanda kokenli bireylerle ayni1 grupta kiimelenmistir. Clade 2 ise, Bati

Avrupa kdkenli R. pyrenaica’mn alttiirlerini (Ispanya, Fransa, Italya) igerirken; Clade 3,
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Tiirkiye’nin Tunceli ilindeki R. r. asiatica, Giircistan’dan R. r. caucasica ve Fransa’daki
R. r. rupicapra bireylerinden olusmustur. Bu ayrigma, Tiirkiye'nin dogusunun farkli
filogenetik soy hatlarina ev sahipligi yapiyor olabilecegini ve R. rupicapra tiirii i¢cinde
alttir  diizeyinde yeniden degerlendirme yapilmasinin gerekli olabilecegini

gostermektedir (Massini ve Lovari vd., 1988; Rodriguez vd., 2009).

Bayesian Cikarsamasina dayali molekiiler tarihlendirme analizleri, Rupicapra cinsinin ilk
genetik ayrismasinin yaklasik 1.86 milyon yi1l (my) 6nce basladigini ve R. pyrenaica ile
R. rupicapra arasindaki ayrimin ise yaklasik 1.27 my once meydana geldigini ortaya
koymustur. Bu genetik farklilagmalar, Pleyistosen donemindeki buzul-aras1 dongiilerin
habitat parcalanmasina sebep olarak izolasyonu ve genetik ¢esitlenmeyi tetikledigi fikrini
desteklemektedir (Manceau vd., 1999; Rodriguez vd., 2009). Artvin (1-P34) ve Tunceli
(MW713530) ornekleri arasindaki genetik mesafenin (K2P = 9%2) anlamli seviyede
olmasi, bu iki cografi populasyonun tarihsel olarak izole olmus olabilecegini

diisiindiirmektedir (Hebert vd., 2003).

Ursus arctos ornegine ait COI dizisi, BLAST analizlerinde GenBank’ta mevcut olan
referans DNA dizileri ile %98.96-100 arasinda yiiksek benzerlik oranlar1 gostermis;
Artvin bireyinin, Tibet (GQ901981) ve Polonya (MG066702) d6rnekleriyle ayni genetik
yapiy1 paylastigi ve Rusya (OK512887) ornegiyle yakin iligkili oldugu belirlenmistir.
Haplotip analizinde, Artvin Ornegi, genis cografi dagilima sahip olan ve Tibet ile
Polonya’dan bireyleri de i¢ceren Haplotip 1 altinda gruplanmistir. Bu durum, U. arctos’un
Avrupa ve Asya kitalar1 boyunca filocografik siirekliligini ve Tiirkiye’deki bireylerin de
bu genis genetik agin bir pargasi oldugunu gostermektedir (Matsuhashi vd., 2001;
Davison vd., 2011; Hirata vd., 2013). Ancak, Neighbour-Joining ile olusturulan
filogenetik agac diisiik bootstrap destekleri sunmakta olup, bu farklilagmalarin daha giiclii
bicimde test edilmesi i¢in Ornek sayisinin arttirilmasi ve daha kapsamli filogenetik

analizler yapilmalidir.

Lepus europaeus 6rnegi igin yapilan BLAST temelli COI analizleri, tiir diizeyinde dogru
tamimlamanin yapildigini géstermistir (% 99.69—-100). Artvin bireyi, Iran drnegiyle ayn
haplotipi (Haplotip 1) paylagmistir. Bu durum, Anadolu’daki L. europaeus’un Yakin
Dogu’daki soy hatlartyla baglantili oldugunu ve bolgenin genetik cesitlilik acisindan
sekonder temas bolgesi olabilecegini diisiindiirmektedir (Kasapidis vd., 2005; Stamatis
vd., 2009) Filogenetik analizde, Artvin drneginin Iran 6rnegi ile birlikte agacin bazal

konumunda yer almasi, bu bireyin daha atasa Ozellikler tasiyan bir soy hattina ait
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olabilecegini diisliindiirmektedir. Ancak, bu noktada kesin bir ¢ikarim yapabilmek igin
genis orneklem biiyiikliigii ve daha kapsamli filogenetik analizlerin yapilmasina ihtiyag
oldugu da aciktir. Ayrica, farkli cografyalardan gelen L. europaeus Srneklerinin ayri
haplotiplere sahip olmas1 ve genetik olarak net sekilde ayrilmasi, tiir i¢i yapinin giiglii

cografi yapilagmalar icerdigini ortaya koymustur.

Glis glis’in analizlerinde, Artvin’den elde edilen iki 6rnek, Tiirkiye’de daha 6nce
Balikesir ve Giresun’da tanimlanan bireylerle %100 benzerlik gostermis ve Haplotip 1
altinda gruplanmistir. GenBank 6rnekleriyle beraber toplam alti haplotipin belirlendigi
filogenetik analizde, Tiirkiye’ye ait 6rneklerin Avrupa kokenli bireylerden genetik olarak
ayrildigi, ancak diisiik bootstrap desteklerine sahip oldugu tespit edilmistir. Bu durum, G.
glis’in Tiirkiye’deki populasyonlarmin Avrupa’dan tamamen izole olmasa da lokal
adaptasyon ve smirli gen akisiyla farklilagiyor olabilecegini diisiindiirmektedir (Hiirner

vd., 2010; Michaux vd. 2019).

Genel olarak, bu ¢alisma Artvin bolgesinin, alanda yasayan bazi memeli tiirleri i¢in hem
tiir diizeyinde teshis hem de populasyonlar arasi genetik yapilarin ortaya konmasi
acisindan degerli bir alan oldugunu ortaya koymustur. Tiirkiye'nin kuzeydogu kesiminde
yer alan bu bdlge, sahip oldugu cografik konum ve zengin tiir ¢esitliligi bakimindan farkl
tiirler i¢in hem genetik cesitlilik merkezi hem de filocografik gecis noktas: olabilecek
nitelikler tagimaktadir. Ancak, genetik yapilarin daha net anlasilabilmesi i¢in daha genis
cografi 6rnekleme, ek mitokondriyal (6rnegin CYTB, D-loop) ve niikleer belirteglere

dayal1 analizlerle desteklenmis ileri ¢alismalar biiyiik 6nem arz etmektedir.

Bu ¢alisma, Tiirkiye’nin kuzeydogusunda yer alan Artvin ilinden elde edilen farkl
memeli tiirlerine (Rupicapra rupicapra asiatica, Ursus arctos, Lepus europaeus ve Glis
glis) ait mitokondriyal DNA COI gen bolgelerinin BLAST ve filogenetik analizlerine
dayanarak, tiir diizeyinde molekiiler teshis saglamis, makro ol¢ekte bolgesel olarak
(Avrupa ve Asya) ve mikro Ol¢ekte ise tiirlerin Tiirkiye’deki dogal yayilis alanlari
icindeki filogenetik iligkileri temel seviyede ele almistir. Bu ¢alisma ile elde edilen

bulgular su sekilde 6zetlenebilir:

1. COI gen bolgesi, tim tiirler icin yiiksek diizeyde dizisel benzerlik gostererek

giivenilir bir molekiiler barkod belirteci oldugunu dogrulamistir.

2. Rupicapra rupicapra asiatica 6rnekleri, Tiirkiye’de daha dnce tanimlanmamis

yeni bir haplotip ortaya koymus ve tiir i¢i yliksek haplotip ¢esitliligi ile diisiik
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niikleotid ¢esitliligi  birlikte  gozlemlenmistir. Bu  durum, bolgedeki
populasyonlarin  sinirli  ama anlamli  genetik farklilasmalar tasidiginm

gostermektedir.

3. Ursus arctos 6rnegi, Avrupa ve Asya genelinde yaygin olan haplotiplerle yiiksek
benzerlik gostermis; Tirkiye’deki boz ay1 populasyonlarmin genis cografi
baglantilara sahip oldugunu ve olas1 gi¢ yollari {izerinde yer aliyor olabilecegini

isaret etmistir.

4. Lepus europaeus icin yapilan analizler, iran Ornegiyle ortak haplotiplerin
varligina isaret etmis; Anadolu'nun bu tiir i¢in Avrupa ve Asya arasinda gegis

bolgesi olabilecegini diisiindiirmiistiir.

5. Glis glis ornekleri, Tiirkiye’ye 6zgli haplotipler tasimasina ragmen Avrupa
populasyonlarindan kismen ayrilmis bir genetik yapi1 sunmus; bu durum bu tiir

icin lokal ekolojik adaptasyonlarin var olabilecegine isaret etmektedir.

Tim tlirlerde gozlemlenen haplotip dagilimlart ve filogenetik konumlanmalar,
Anadolu'nun biyocografik olarak onemli bir genetik temas ve gegis alani oldugunu
desteklemistir. Bu da yalnizca tiirlerin dogru tanimlanmasi agisindan degil, ayni zamanda
populasyonlarin korunmasi ve ydnetimi i¢in saglanan yeni genetik verilerin bir temel

teskil edebilecegini gdstermektedir.

Gelecekteki caligmalar, daha genis cografi 6rneklemelerle, hem mitokondriyal (CYTB ve
D-loop gibi) hem de niikleer belirtegler kullanilarak yapilacak filogenetik ve populasyon
genetigi analizleriyle desteklenmelidir. Bdylece, bu tiirlerin tarihsel yayilimlari,

izolasyon siirecleri ve gen akisi hakkinda daha ayrintili bilgiler elde edilebilecektir.
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EKLER

EK-1 Rupicapra rupicapra’nin 653 bp uzunlugundaki COI haplotipleri

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra_Artvin
TACCTCCTATTTGGCGCCTGAGCCGGCATAGTAGGGACCGCCCTAAGCTTAC
TGATTCGCGCTGAACTAGGCCAACCCGGAACTCTACTCGGAGACGATCAAA
TCTACAACGTAATTGTA

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra Artvin
TACCTCCTATTTGGCGCCTGAGCCGGCATAGTAGGGACCGCCCTAAGCTTAC
TGATTCGCGCTGAACTAGGCCAACCCGGAACTCTACTCGGAGACGATCAAA
TCTACAACGTAATTGTA

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra_Artvin
ACCGCACATGCATTCGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATCATAATCG
GAGGTTTTGGCAACTGACTAGTTCCTCTAATAATTGGAGCCCCTGACATAGC
ATTTCCTCGGATAAAT

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra_Artvin
ACCGCACATGCATTCGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCTATCATAATCG
GAGGTTTTGGCAACTGACTAGTTCCTCTAATAATTGGAGCCCCTGACATAGC
ATTTCCTCGGATAAAT

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra Artvin
AACATAAGCTTCTGACTCCTTCCCCCTTCTTTCCTACTACTCCTAGCATCTTC
TATAATCGAAGCCGGAGCAGGAACAGGTTGAACCGTGTATCCCCCTCTAGC
AGGTAACCTGGCCCAT

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra Artvin
AACATAAGCTTCTGACTCCTTCCCCCTTCTTTCCTGCTACTCCTAGCATCTTC
TATAATCGAAGCCGGAGCAGGAACAGGTTGAACCGTGTATCCCCCTCTAGC

AGGTAACCTGGCCCAT

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra Artvin
GCAGGAGCTTCAGTAGACCTAACCATTTTCTCCTTACACCTAGCAGGTGTCT
CCTCAATTCTAGGGGCCATTAACTTTATCACGACTATCATTAATATAAAACC
CCCCGCAATATCACAA

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra_ Artvin
GCAGGAGCTTCAGTAGACCTAACCATTTTCTCCTTACACCTAGCAGGTGTCT
CCTCAATTCTAGGGGCCATTAACTTTATCACGACTATCATTAATATAAAACC
CCCCGCAATATCACAA

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra Artvin
TACCAAACTCCCCTATTCGTATGATCTGTATTAATTACTGCCGTACTACTCCT
CCTCTCACTCCCTGTATTAGCAGCCGGCATTACAATGCTACTGACTGACCGA
AACCTAAACACAACC

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra Artvin
TACCAAACTCCCCTATTCGTATGATCTGTATTAATTACTGCCGTACTACTCCT
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EK-1 Rupicapra rupicapra’nin 653 bp uzunlugundaki COI haplotipleri (Devam)

CCTCTCACTCCCTGTATTAGCAGCCGGCATTACAATGCTACTGACTGACCGA
AACCTAAACACAACC

Hap 1 1 P34 Rupicapra rupicapra Artvin
TTCTTCGACCCAGCAGGAGGAGGGGATCCCATCTTATATCAACACCTGTTCT
G

Hap 2 3 P35 Rupicapra rupicapra_Artvin
TTCTTCGACCCAGCAGGAGGAGGGGATCCCATCTTATATCAACACCTGTTCT

G
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EK-2 Ursus arctos’un 662 bp uzunlugundaki COI haplotipi

Hap 1 4 A Ursus arctos Artvin
TTGGCACTCTTTACCTTCTGTTCGGTGCATGAGCCGGAATAGTGGGCACTGC
CCTCAGCCTTTTAATTCGTGCCGAGCTAGGCCAGCCCGGGGCTCTGTTGGGG
GATGATCAGATCTACA

Hap 1 4 A Ursus_arctos Artvin
ATGTAGTCGTAACTGCCCATGCATTCGTGATAATCTTCTTCATGGTTATGCCT
ATTATAATTGGGGGATTCGGGAACTGATTAGTGCCCTTGATGATCGGTGCTC
CCGACATAGCGTTCC

Hap 1 4 A Ursus _arctos Artvin
CTCGAATAAATAACATAAGCTTCTGGTTGCTGCCACCATCTTTCTTACTGCTT
CTGGCCTCCTCTATGGTAGAAGCAGGTGCAGGGACTGGATGAACTGTCTAC

CCTCCTCTAGCGGGCA

Hap 1 4 A Ursus arctos Artvin
ATCTGGCCCATGCAGGAGCGTCGGTAGACTTAACAATCTTTTCTCTGCACCT
AGCAGGCATCTCTTCTATTCTGGGGGCTATCAATTTCATCACTACTATTGTTA
ACATGAAACCCCCTG

Hap 1 4 A Ursus _arctos Artvin

CAATATCTCAATATCAAACCCCTCTGTTTGTATGATCAGTCCTAATCACAGC
AGTACTTCTTCTTTTATCTCTGCCAGTCTTAGCAGCTGGAATTACTATACTAC
TTACAGATCGAAACC

Hap 1 4 A Ursus arctos Artvin
TTAACACTACCTTTTTTGATCCAGCTGGAGGAGGAGACCCTATTTTATATCA

ACACTTGTTC
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EK-3 Lepus europaeus™un 636 bp uzunlugundaki COI haplotipi

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
GGAGCCTGAGCTGGAATGGTAGGAACAGCCCTAAGCCTGTTGATCCGAGCA
GAATTGGGCCAACCTGGAACTTTACTTGGAGATGATCAAATCTATAATGTTA
TTGTTACCGCACATGCC

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
TTTGTAATAATTTTCTTCATAGTTATACCTATTATGATTGGAGGCTTCGGGAA
CTGACTAGTTCCCCTAATGATTGGAGCCCCTGATATAGCTTTTCCCCGAATA
AACAATATAAGCTTT

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
TGACTTCTCCCACCATCTTTCCTTCTCTTATTAGCCTCATCTATAGTAGAAGC
TGGCGCAGGAACTGGTTGAACTGTTTACCCACCCCTGGCTGGTAACTTAGCT

CATGCAGGAGCTTCA

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
GTTGACCTTACTATCTTTTCCTTACACTTAGCCGGAGTTTCATCTATTCTAGG
GGCTATTAATTTTATTACTACTATTATTAATATAAAACCCCCTGCTATATCTC
AATATCAGACACCC

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
CTATTTGTATGGTCCGTTCTCATCACAGCTGTTCTTCTTCTCCTCTCTTTACCA
GTTCTAGCTGCCGGCATTACAATACTTTTAACAGACCGAAACTTAAATACAA
CTTTCTTCGACCCA

Hap 1 2 T Lepus europaeus Artvin
GCAGGTGGTGGGGACCCTATTCTCTACCAACACTTA
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EK-4 Glis glis’in 604 bp uzunlugundaki COI haplotipi
Hap 1 1 G ve 2 G Glis glis Artvin

TAGTTGGTACAGCCTTAAGTCTCTTAATCCGTGCTGAATTAGGCCAACCCGG
AGCACTACTGGGTGATGATCAAATCTATAACGTTATTGTCACAGCCCATGCA

TTTGTCATAATTTTCT

Hap 1 1 G ve 2 G Glis_glis Artvin
TTATAGTTATACCAATTATGATTGGAGGATTTGGAAACTGATTAGTTCCTTT
AATAATTGGGGCCCCTGATATAGCTTTCCCACGAATAAATAATATAAGTTTC

TGACTCCTTCCACCTT

Hap 1 1 G ve 2 G Glis glis Artvin
CCTTTCTTCTTCTCCTAGCCTCCTCTATAGTAGAAGCAGGGGCAGGTACAGG
TTGAACTGTATATCCCCCTCTTGCAGGAAATTTAGCTCACGCAGGAGCCTCT

GTTGACTTAACTATTT

Hap 1 1 G ve 2 G Glis glis Artvin
TTTCACTTCATCTAGCAGGAGTTTCCTCAATTTTAGGTGCCATTAATTTTATC
ACAACAATTATTAATATAAAACCTCCCGCAATATCTCAATATCAAACTCCTT
TATTCGTATGGTCAG

Hap 1 1 G ve 2 G Glis _glis Artvin

TGTTAATTACTGCTGTCTTACTTCTTCTATCTCTTCCAGTACTAGCAGCAGGT
ATTACTATATTACTAACAGACCGTAATCTCAATACTACTTTCTTTGACCCTGC
TGGAGGAGGAGACC

Hap 1 1 G ve 2 G Glis glis Artvin
CTAT
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