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ÖZET 

 

NANNOSPALAX NEHRINGI VE NANNOSPALAX EHRENBERI (RODENTIA, 

SPALACIDAE) TÜRLER�NDE PCR-RFLP �LE M�TOKONDR�YAL DNA D-LOOP VE 

S�TOKROM B BÖLGELER�N�N HAPLOT�P ÇE��TL�L����

 

GÜRPINAR, Canan 

Ni�de Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyoloji Anabilim Dalı 

 

Danı�man: Yrd. Doç. Dr. Teoman KANKILIÇ 

Haziran 2012, 61 sayfa 

 

RFLP metodu kullanılarak mt-DNA D-loop ve sitokrom b bölgelerindeki genetik 

farklılıklar Nannospalax xanthodon ve Nannospalax ehrenbergi türleri arasında 

belirlendi. Anadolu’da ya�ayan iki tür için Nannospalax xanthodon (62 populasyon) ve 

Nannospalax ehrenbergi (2 populasyon) toplam 94 örnek çalı�ıldı.  

Mitokondriyal DNA’da genetik farklılıkları belirlemek için, mt-DNA’nın iki bölgesi 

(790 bp uzunlu�unda D-loop ve 500 bp uzunlu�unda Cyt-b) izole edildi ve BamH-I, 

Taq-I, Alu-I and Msp-I restriksiyon endonükleaz enzimleri ile kesildi. BamH-I D-loop 

bölgesini kesmezken, Alu-I, Msp-I and Taq-I enzimleri bu bölgeyi pek çok örnekte 

sırasıyla 100-240-450 bp, 280-510bp, 170-620bp uzunlu�unda bölgelerden kesti. 

Sitokrom b bölgesinde ise Bamh-I, Msp-I and Taq-I enzimleri bu bölgeyi pek çok 

örnekte sırasıyla 110-130-260bp, 200-300bp, 200-230-270-300bp uzunlu�unda 

bölgelerden kesti. Filogenetik yapı Batı Anadolu’nun kromozomal formlarının 

Anadolu’daki di�er kromozomal formlardan farklı oldu�unu gösterdi. Batı Anadolu 

formları ve di�er bölgelerdeki kromozomal formlar arasında genetik mesafe yüksek 

bulundu. 

 

Anahtar Sözcükler: Nannospalax xanthodon, Nannospalax ehrenbergi, sitotip, RFLP 
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SUMMARY 

 
HAPLOTIP DIVERSITY OF THE MITOCHONDRIAL DNA D-LOOP AND 

CYTOCHROME B REGIONS IN NANNOSPALAX NEHRINGI AND NANNOSPALAX 

EHRENBERGI (RODENTIA, SPALACIDAE) DETECTED BY PCR-RFLP 
 
 
 

GÜRPINAR, Canan 

Ni�de University 

Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Biology 

 
 

Supervisor: Assistant Professor Dr. Teoman KANKILIÇ 

 

June 2012, 61 pages 

 

Genetic difference between the mt DNA D-loop and Cyt-b region was determined in the 

two species Nannospalax xanthodon and Nannospalax ehrenbergi using Pcr-RFLP 

method. 94 mole rat samples belonging to two species S. xanthodon (62 populations) 

and S. ehrenbergi (2 populations) distributed in Anatolia were studied 

In order to detect genetic differences in mtDNA, DNA was isolated two parts of 790 bp 

of D-loop and 500 bp of Cyt-b in mt DNA was amplified and cut with BamH-I, Taq-I, 

Alu-I and Msp-I restriction enzymes. BamH-I enzyme didn’t cut the D-loop region 

while Alu-I, Msp-I and Taq-I enzymes cut a lot of samples in 100-240-450 bp, 280-

510bp, 170-620bp-length bands, respectively. In the amplified region for cyt-b region: 

Bamh-I, Msp-I and Taq-I enzymes cut a lot of samples in 110-130-260bp, 200-300bp, 

200-230-270-300bp lenght bands, respectively.  

In our phylogenetic reconsruction show that the chromosome forms of Western 

Anatolia is different from all other chromosome forms of Anatolia. Genetic distance is 

found high between western forms and other chromosome forms.   

 
 
Keywords: Nannospalax xanthodon, Nannospalax ehrenbergi, Cytotype, RFLP  
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BÖLÜM I 

G�R�� 

1.1 Ordo: Rodentia (Mammalia) 

Rodentia ordosu 29 familya, 400’den fazla cins ve 2800’ün üzerinde türüyle memeli 

sınıfının en büyük takımıdır. Antarktika, Yeni Zelanda ve birkaç okyanus takımadası 

hariç bütün karalara yayılmı�lardır. Bu hayvanlar kara, a�aç, toprak altı ve yarı sucul 

olmak üzere çok farklı habitatlarda yayılı� gösterirler. Di�er takımlardan kolayca 

ayrılabilen kemiricilerin kendi içlerinde filogenetik durumları birçok yönden kesin 

de�ildir. Çi�neme kasları ve kafatası yapıları kemiricileri sınıflandırmak için önemli 

morfolojik özelliklerdir. Her bir grup kafatası yapısı, çenenin kafatası ile yapmı� oldu�u 

ba�lantıyla birbirinden ayrılır. Rodentia ordosu, çi�neme kaslarının konumuna göre bazı 

kaynaklarda 4, bazılarındaysa 5 alttakıma ayrılmaktadır [1]. 

Rodentia takımını di�erlerinden ayıran en önemli ayırıcı karakterler, köpek di�leri ve ön 

azı di�lerinin kaybolması ile olu�an diastema bo�lu�udur. Diastema bo�lu�u üst kesici 

di�lerle birinci azı (molar) di� arasında bulunan ve besinleri toplamak için kullanılan bir 

bo�luktur. Her iki çenenin önünde bulunan iki�er adet kesici di� tüm kemiricilerin ortak 

özelli�i olup bu di�ler köksüzdür ve devamlı büyürler. Kesici di�lerin kırılması halinde 

yerine yeni di� çıkmayaca�ından dolayı kırılan di�in kar�ısındaki di� devamlı büyüyerek 

hayvanın ölümüne neden olabilir [1]. Azı molar di�lerin en önemli özelli�i çi�neme 

yüzeylerinde mine katlanmalarının bulunmasıdır. Bu di�ler kemirmede kullanılmaz ve 

büyümezler. Kemiricilerin genel di� formülü 1/1 0/0 0/0 3/3 = 16’dır. Bazı kemirici 

türlerinde ön azı (premolar) di�lerde bulunur. Bunların sayısı hiçbir zaman iki çiftten 

fazla olmaz. Kemiriciler en fazla 22 di�e sahiptirler [2]. 

Bazı türlerde besinin toplanmasına yarayan yanak keseleri vardır. Mideleri basit, 

körba�ırsakları uzundur. Kuyrukları ço�unlukla uzun, bazı türlerde pullarla örtülüdür. 

Toprak altında tüneller kazarak ya�ayanlarda tırnaklar geli�mi�tir. Gözler ya�am 

biçimine ba�lı olarak farklı büyüklükte olabilir. Toprak altında ya�ayanlarda gözler 

küçülmü� hatta bazı türlerde körelerek deri altında kalmı�tır. Gececi olanlarda ise 

oldukça büyüktür. Gözler ba�ın yan taraflarında yer aldıklarından hem önü hem de 

arkayı aynı anda görebilirler. Suda ya�ayanlarda gözler ba�ın üst kısmındadır. Kulaklar 

da ya�am biçimine göre de�i�ik �ekiller gösterir. Örne�in, toprak altında ve suda 
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ya�ayanlarda oldukça küçülmü�tür. Kemiriciler genellikle herbivor ya da 

omnivordurlar. Üreme kapasiteleri çok yüksektir. Gebelik süreleri 14-170 gün arasında 

de�i�ir. Ço�unlukla yılda birkaç defa do�ururlar ve her do�umda 1-18 yavru yaparlar. 

Bazı türleri insanlar için hastalık ta�ımaları nedeniyle ya da ekonomik yönden zararlıdır 

[3]. 

1.2 Familya: Spalacidae Gray, 1821 

Körfareler yüksek derecede toprak altı hayata uyum göstermi� hayvanlardır. Neredeyse 

tamamen toprak altında ya�arlar ve kökler, rizomlar ve so�anlarla beslenirler. Bir dı� 

açıklı�ı bulunmayan gözler küçülmü� ve görevini yitirmi�tir. Dı� kulak gerilemi�tir ve 

kuyruk bulunmaz. Ayaklar kazmak için adapte olmamı�tır, bu fonksiyon ba�ın buldozer 

etkisi ile di�lerle yerine getirilmektedir. Pençeler özellikle geni�lememi�tir. Kafatası 

fossorial (kazıcı) hayat için oldukça farklıla�mı�tır ve yeti�kinlerde kuvvetli �ekilde 

e�imli bir yapı kazanmı�tır. Supraoccipital bölge posterior zygomatik köklerin 

seviyesine ula�arak öne do�ru meyille�mi�tir. Böylece kafatasının toplam uzunlu�unun 

1/3 veya daha fazlasını kapsar. Zygomatik plate’ler nispeten dardır; infraorbital 

foramina geni�tir. Foramina incisiva çok küçüktür ve dar bir yarık �eklindedir. 

Pterygoid fossa dorsal olarak kapanmamı�tır ve böylece geni� bir foramen gibi görülür. 

Kesici di�ler oldukça geni�tir, alt kesiciler mandibul üzerinde kondillerin gerisinde 

güçlü çıkıntılar (process) olu�turur. Çi�neme di�leri köklüdür; genç hayvanların 

di�lerinin iç ve dı� girintili kıvrımları kısa sürede taç yüzeyinde izole olmu� adacıklar 

haline gelir [2]. Ba� ve vücut uzunlu�u 130-310 mm arasında sıralanmaktadır. Ortalama 

vücut a�ırlı�ı 100-570 gr arasında de�i�mektedir. Vücut büyüklü�ü iklim, toprak tipi ve 

habitat verimlili�ine ba�lı olarak co�rafik olarak de�i�mektedir. Kürk rengi koyu 

kahverenginden sarımsı gri rengine kısmen toprak yapısına ba�lı olarak de�i�mektedir. 

Kürk oldukça yumu�ak, yo�un ve esnektir [4]. 

1.3 Cins: Spalax (Nannospalax) Güldenstaedt 

Tip Türü: Spalax microphthalmus Guldenstaedt, 1770. 

Sinonimler: Anotis Rafinesque, 1815; Aspalax Desmarest, 1804; Glis Erxleben, 1777; 

Macrospalax Mehély, 1909; Mesospalax, Mehély, 1909; Microspalax Mehély, 1909; 

Myospalax Hermann, 1783; Nannospalax Palmer, 1903; Ommatostergus Nordmann, 

1840; Talpoides Lacepede, 1799; Ujhelylana Strand, 1922. 
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�ekil 1.1 Manisa-Ala�ehir’den Prof. Dr. Ahmet KARATA� tarafından çekilen N. 

xanthodon türüne ait foto�raf 

Spalax cinsi bireyleri hayatlarının neredeyse tamamını toprak altında di�leriyle kazdı�ı 

galerilerde geçirmekte ve bu galerileri açarken rastladıkları bitkilerin toprak altı 

organları ve bitkiyi kökünden tutup toprak altına tamamen çekerek yaprak kısımları ile 

beslenmektedir. Kı� uykusuna yatmazlar. So�uk kı� ve çok sıcak yaz dönemlerinde 

aktivitesini azaltarak uygun mevsimlerde depoladı�ı besinleri yiyerek ya�amaktadır. 

Körfareler tarım alanlarında da yaygın bir �ekilde bulunmaktadır ve özellikle so�an, 

havuç, patates gibi yumrulu bitkileri yuvasına ta�ıyarak depolar ve bu yüzden ürün 

kaybına sebep olurlar. Bir Spalax yuvasında 20 kg kadar patates bulundu�u 

belirlenmi�tir [2]. Vücut renkleri mevsimsel farklılıklar göstermekle birlikte, genel 

vücut rengi gövdenin üst tarafı ile yanlarda sarımsı olup çok sık ve yumu�ak kıllarla 

kaplıdır. Kulak bölgesi ile gövdenin alt kısmı koyu, ba�ın ön tarafı ise açık gri renktedir. 

Alt çeneden karına do�ru uzanan kısım seyrek tüylerle kaplıdır [5]. Gövde silindir 

�eklinde olup, ba� gövde kalınlı�ına yakındır. Boyun kısa ve gövde kalınlı�ı kadardır. 

A�ız küt, gözler körelmi� olup, büyükçe olan ve orta kula�a açılan kulak açıklı�ı tüyler 

arasında görülebilmektedir. Kuyruk mevcut olmayıp, bu kısımda çok küçük, çıplak bir 

çıkıntı vardır [5]. 

Di� formülü: i 1/1, c 0/0, pm 0/0, m 3/3 = 16. 
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1.4 Kaynak Özetleri 

Kemiriciler içinde toprak altı ekolojik ni�ini kullanan ekstrem örneklerden olan 

Spalacidae familyasının temsilcileri Anadolu’da bir bölgeden köken almı�tır. 

Günümüzde Güneydo�u Avrupa, Anadolu, Kafkasya, Transkafkasya, Ukrayna, 

Ermenistan, Suriye, Filistin, �srail, Irak, Ürdün ve Kuzey Afrika’da yayılı� 

göstermektedir (�ekil1.2) [6, 7].  

Yakın geçmi�te Spalax Güldenstaedt, 1770 cinsi tanımlanmı� ve daha sonra Spalacidae 

Gray, 1821 familyası olu�turulmu�tur. Familyanın kurulu�undan bu yana Spalacidae, 

familya, cins ve türlerinin sistemati�i ve filogenisi problemlidir ve ara�tırmacılar 

arasında henüz fikir birli�i sa�lanamamı�tır [6]. Bu sistematik belirsizlik Spalacidae 

temsilcilerinin anavatanı olan Anadolu’da daha karma�ık bir boyut almı�tır. Bu güne 

kadar Anadolu körfareleri üzerine yapılmı� sistematik çalı�maların ço�u, farklı 

ara�tırıcılar tarafından farklı zaman ve bölgelerden alınan, az sayıdaki örneklere dayalı 

tipolojik çalı�malar olmu�, populasyonlara dayalı birkaç çalı�mada ise, sadece bazı 

özelliklerin istatistiksel analizlerin yapılması ile yetinilmi�tir. Örne�in, Anadolu’dan 

Mehély [8] tarafından kayıtları verilen Spalax monticola turcicus sadece 6, S. m. 

armeniacus ve S. m. anatolicus sadece 3 ve S. m. cilicicus sadece 1 kafatasına bakılarak 

tanımlanmı�tır. Pek çok ara�tırıcı alttür veya tür tanımlarını yaparken her bir hayvandan 

inceledikleri morfolojik karakterlerin varyasyon sınırlarını ara�tırmamı�, tanımlamalar 

sadece birkaç hayvanda gördükleri farklılıklar üzerine yapılmı�tır. Bu nedenle 

geçmi�ten bu zamana kadar tanımlanan pek çok tür ve alttür ya sinonim olmu� (S. 

labaumei Metschie 1919, S. m. corybantium Hinton 1920, S. m. captorum Hinton 1920) 

ya da nomenklatürden çıkarılma durumuna gelmi�tir (Nannospalax kirgisorum Nehring 

1898). 
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�ekil 1.2 Spalacidae familyasının (kırmızı alan) ve Microspalax cinsinin (ye�il 

sınırlar) yayılı�larını gösteren harita [6,7] 

Anadolu, Miyosen’den günümüze kadar hem jeolojik olaylar bakımından hem de 

klimatolojik açıdan dünyanın en hareketli bölgelerinden biridir. Pleistosen’de meydana 

gelen so�uk dönemlerde canlıların Anadolu’daki daha uygun ortamlar olan vadilere 

çekilmesi, bunların dı�ındaki çevrelerde hemen hemen tam bir tundra ikliminin hüküm 

sürmesi; bu vadilerde bulunan canlıların uzun bir süre yalıtılmı� olarak kalmaları; 

Anadolu’yu, zooco�rafik açıdan çok sayıda kompartımana bölmü�tür. Ayrıca kıtalar 

arasında bir geçi� bölgesi olmasından dolayı, jeolojik devirler boyunca farklı kökene 

sahip olan canlıların geçi� bölgesi ve sı�ınma yeri olmu� ve bu nedenle biyoçe�itlilik 

bakımdan oldukça zenginle�mi�tir [9]. Jeolojik devirler boyunca meydana gelen tüm bu 

etkin olaylar, özellikle körfareler gibi pasif olarak hareket eden canlılar üzerine etkisi 

büyük olmu� ve bu canlıların tür veya alttür düzeyinde farklıla�masını sa�lamı�tır.  

Bu güne kadar Anadolu’dan ilk körfare kaydı Nordmann [10] tarafından �zmir’den S. 

typhlus xanthodon adı ile verilmi�tir. Bunu takiben, Nehring [11] Bosna’dan S. 

monticola, Çengenköy: (Antakya: �skenderun)’den S. intermedius, Yafa: (�srail)’dan S. 

ehrenbergi, Mısır’dan S. aegyptiacus, Suriye’nin kuzeyinden S. kirgisorum adı ile yeni 
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türler tanımlamı�tır. Satunin [12] Kazkoparan: (Kars: Gaziler)’dan S. nehringi adıyla 

ba�ka bir tür tanımlamı�tır. Mehély [8] Kura: (Ardahan: Göle) nehrinin kayna�ı 

dolaylarından S. m. armeniacus, Madenköy: (Ni�de: Çiftehan)’den S. m. cilicicus, 

Bornova: (�zmir)’dan S. m. anatolicus, Bakırköy: (�stanbul)’den S. m. turcicus adları ile 

yeni alttürler tanımlamı�tır. Metschie [13] Porsuk: (Eski�ehir) nehri civarından S. 

labaumei türünü tanımlamı�tır. Hinton [14] Murat da�: (Kütahya: Gediz)’dan S. m. 

corybantium ve Çankırı’dan S. m. captorum alttürlerini tanımlamı�tır. Misonne [15] 

Urfa’dan almı� oldu�u örnekleri S. ehrenbergi Nehring olarak te�his etmi�tir. Son 

olarak, Co�kun [16] Gömemi�: (Tunceli)’ten Nannospalax tuncelicus; Co�kun [17] 

Sarıgüllük: (Gaziantep)’ten N. nehringi nevoi, Co�kun [18] Sarıtosun: (Tunceli: 

Ovacık)’dan N. munzuri türünü tanımlamı�tır. 

Mehély [8] Spalax cinsi üzerine yaptı�ı “species generis Spalax” isimli monografında, 

Spalax cinsini üç altcinse (Microspalax, Mesospalax, Macrospalax) bölerek 

incelemi�tir. Ayrıca, Nehring [11] tarafından tanımlanan S.kirgisorum, S.ehrenbergi, S. 

intermedius, S. aegyptiacus türlerini S. ehrenbergi türü altında toplamı� ve bu türlerle 

birlikte Nehring [19] tarafından Lübnan’ın Holosen çökeltilerinden tanımlanan S.fritschi 

Nehring türleri için Microspalax altcinsini olu�turmu�tur. Mehély [8] S. nehringi 

Satunin, 1898 türünü, S. leucodon türünün bir alttürü olarak de�erlendirmi� ve bu türün 

yayılı� sınırları içerisine Türkiye-Trakya’yı da katmı�tır.   

Ognev [1], Mehély [8] tarafından Spalax cinsi üzerine yapılan monografı incelemi� ve 

Microspalax ile Mesospalax altcinslerinin sinonim olduklarını, bu nedenle Spalax 

cinsinin Spalax (Macrospalax) Mehély [8]  ve Microspalax Mehély [8]  olmak üzere iki 

altcinsten olu�abilece�ini ileri sürmü�tür. Ognev [1] yapmı� oldu�u çalı�masında bu 

altcinsleri, özellikle subracondyloid foramina’nın bulunması (Spalax) ve bulunmaması 

(Microspalax) durumuna göre ayırmı�tır. Ognev [1], Nehring [11] tarafından verilen 

Spalax m. için verilen ayırıcı özelliklerin Nordmann [10] tarafından yeni form olarak 

verilen S. t. leucodon için verilen özelliklerle tamamen aynı oldu�unu belirterek, 

monticola adının öncelik kuralına uygun olarak leucodon ile yer de�i�tirilmesi 

gerekti�ini ve S. leucodon isminin geçerli oldu�unu söylemi�tir. Ayrıca Ognev [1] S. l. 

nehringi Satunin, 1898 ve S. l. armeniacus Mehély [8]  1909 alttürlerinin benzer 

olduklarını söylemi�tir.  

 



7 
 

Ellerman ve Morrison-Scott [20], Mehély [8] tarafından Spalax cinsi için tanımlanan üç 

altcinse ait tip örnekleri arasında fark bulunmadı�ı ve bu cinsi altcinslere ayırmanın 

hatalı oldu�unu ileri sürmü�tür. Hatta bu cins içinde sadece üç türün bulundu�unu (S. 

microphthalmus Güldenstaedt, S. ehrenbergi Nehring, S. leucodon Nordmann) ve bu 

türlerden sadece S. leucodon’un Türkiye’de yayılı� gösterdi�ini belirtmi�tir. 

Topachevskii [7] ya�ayan körfareleri Spalacinae subfamilyası altında incelemi�tir. Bu 

familyayı ilk önce iki cinse (Microspalax Nehring, 1897 ve Spalax Güldenstaedt, 1770) 

bölmü�tür. Daha sonra Microspalax cinsini ise iki altcinse (Microspalax Nehring, 1897 

ve Mesospalax Mehely, 1909) ayırmı�tır. Anadolu’da yayılı� gösteren S. ehrenbergi 

Nehring 1898 türünü Microspalax altcinsi altında, S. nehringi Satunin, 1898 ve S. 

leucodon türlerini ise Mesospalax altcinsi altında incelemi�tir. Topachevskii [7] 

çalı�masında Nehring [11] tarafından Anadolu’dan tanımlanan dört türü Mehély [8] 

sınıflandırmasına uygun olarak (S. ehrenbergi, S. kirgisorum, S. intermedius, S. 

aegyptiacus) S. ehrenbergi türü altında birle�tirmi�tir. Böylece S. ehrenbergi türünün 

Mısır, Suriye, Lübnan, Ürdün, Türkiye’nin Güney Do�usunda yayılı�a sahip oldu�unu 

belirtmi�tir. Ayrıca S. e. ehrenbergi Nehring 1898’in Türkiye’nin güneyinde bir alanda 

yayılı�a sahip oldu�unu söylemi� fakat bu alttürün kesin yayılı� sınırları hakkında tam 

bir bilgi verememi�tir. Tam bir yayılı� sınırları vermese de S. nehringi Satunin, 1898 

türünün Anadolu’da yayılı�a sahip oldu�unu söyleyerek bu türü iki alttüre bölmü�tür. 

Mehély [8] tarafından �uan ki Kura: (Ardahan: Göle) nehri dolaylarından verilen di�er 

bir alttür olan S. n. armeniacus türünü, S. n. nehringi Satunin, 1898 içinde sınıflandırmı� 

ve Türkiye’nin Do�usundaki A�rı Da�ı’nın batısındaki havzada yayılı� gösterdi�ini 

belirtmi�tir. Mehely [8] ve Hinton [14] tarafından verilen di�er alttürleri ise (S. n. 

cilicicus Mehély [8]; S. n. anatolicus Mehély [8]; S. n. turcicus, Mehély [8]; S. n. 

corybantium Hinton; S. n. captorum Hinton) S. n. cilicicus Mehély [8]  alttürü altına 

toplamı�tır. Topachevskii [7] ilk önce Nehring [11] ve ondan sonra Mehely [8] 

tarafından Balkan ülkeleri, Romanya, Macaristan ve Trakya’da bulundu�u kabul edilen 

S. leucodon Nordman, 1840 türünü iki alttüre bölmü�tür (S. l. leucodon Nordmann, 

1840 ve S. l. monticola Nehring, 1898). Bu türlerden S. l. monticola Nehring alttürünün 

Yugoslavya, Yunanistan’ın Kuzeyi, Bulgaristan, Macaristan ile birlikte Trakya- 

Türkiye’de bulundu�unu belirtmi�tir. 
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Corbet [21], Topachevskii [7] ve Mehély [8] tarafından körfareler için yapılan 

sınıflandırmanın çok karma�ık oldu�unu belirterek, körfareleri üç congenerik (hemcins) 

species (S. microphthalmus Güldenstaedt, S. giganteus Nehring, S. leucodon 

Nordmann) altında toplamı�tır. Corbet [21], Harrison [22] çalı�masına paralel olarak, S. 

leucodon ve S. ehrenbergi türlerininin conspesific oldu�unu belirtmi�tir. Corbet [21] bu 

türlerden sadece S. leucodon’un Anadolu’da yayılı� gösterdi�ini söylemi�tir. Fakat 

Corbet ve Hill [23] çalı�masında Spalacidae familyasını iki cins (Spalax ve 

Nannospalax) ve sekiz türe bölmü�tür. Bu cinslerden Nannospalax (Spalax, 

Microspalax, Mesospalax) üç tür ile temsil edilmektedir (N. ehrenbergi, N. leucodon, N. 

nehringi) ve sadece N. nehringi türü Anadolu’da yayılı�a sahiptir. 

Mursalo�lu [24], Ognev [1]’in çalı�masına dayanarak Türkiye körfare örneklerini 

subracondyloid foramina’nın bulunması bakımından Microspalax altcinsi içinde 

incelemi�tir. Yaptı�ı çalı�mada Türkiye’de sadece iki türün S. leucodon, Nordmann 

(Anadolu ve Trakya) ve S. ehrenbergi Nehring (Güneydo�u Anadolu) bulundu�unu 

belirtmi�tir. 

Gromov ve Baranova [25] yaptı�ı çalı�mada ya�ayan körfareleri Spalacidae Gray, 1821 

familyası altında iki cins altında sınıflandırmı�tır (Nannospalax Palmer, 1903 ve Spalax 

Güldenstaedt, 1770). Gromov ve Baranova [25], Microspalax Nehring, 1898 cins 

isminin daha önce Megnin ve Trouessart (1884) tarafından Acarina için kullanıldı�ını, 

öncelik kuralına göre Microspalax Nehring cins isminin Nannospalax Palmer, 1903 ile 

yer de�i�tirilmesi gerekti�ini söylemi�tir. Gromov ve Baranova [25] iki cins içinde on 

ya�ayan tür tanımlamı� ve türlerden sadece Nannospalax nehringi Satunin, 

Nannospalax leucodon Nordmann türlerinin Türkiye’de bulundu�unu belirtmi�tir. 

Kıvanç [26], Mursalo�lu [24]’nun örnekleri üzerine yaptı�ı doktora tez çalı�masında, 

Türkiye’den 1100 körfare örne�ini inceleyerek, Spalax cinsine ait S. leucodon ve S. 

ehrenbergi türleri ile bu türlere ait S. l. nehringi, S. l. armeniacus, S. l. cilicicus, S. l. 

anatolicus, S. l. turcicus, S. e. intermedius ve S. e. kirgisorum alttürlerinin Türkiye’de 

yayılı� gösterdi�ini bildirmi�tir. Bu türlerden S. leucodon’un Türkiye’nin Do�u 

Anadolu, �ç Anadolu, Karadeniz, Marmara, Ege ve Akdeniz bölgelerinde yayılı� 

gösterdi�ini belirtmi�tir. Bu türün alt türlerinden S. l. nehringi’nin Do�u Karadeniz’de, 

Do�u Anadolu’da, Munzur ve devamı olan da�lar boyunca Anamur’a do�ru; S. l. 

armeniacus’un Artvin, Ardahan yörelerinde; S. l. cilicicus’un �ç Anadolu’da ve Orta 

Karadeniz’de; S. l. anatolicus’un Ege ve Akdeniz bölgelerinde; S. l. turcicus’un Trakya 
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ve Bolu, �zmit yörelerinde yayılı� gösterdi�ini belirtmi�tir. Ayrıca S. ehrenbergi türünün 

ise Do�u Anadolu bölgesinin güneyinde ve Güneydo�u Anadolu bölgesinde yayılı� 

gösterdi�ini, bu türün alttürlerinden S. e. kirgisorum’un Urfa bölgesinde, S. e. 

intermedius’un Urfa civarı hariç Do�u Anadolu bölgesinin güneyinde ve Güneydo�u 

Anadolu bölgesinde yayılı� gösterdi�ini belirtmi�tir. 

Harrison and Bates [2] Arabistan Memelileri üzerine yapmı� oldu�u çalı�mada Libya, 

Arap Yarımadası, Anadolu, Trans Kafkasya ve Avrupa’nın Güney Do�usunda Spalax 

leucodon Nordmann türünün bulundu�unu belirtmi�tir. 

Wilson ve Reeder [27] körfareleri Spalacidae Gray, 1821 familyası ve tek bir cins 

(Spalax Güldenstaedt, 1770) altında incelemi�tir. Spalax cinsini altcins’e ayırmamı�tır. 

Bu cins altında 13 tür tanımlamı�tır. Bu türlerden Spalax ehrenbergi (Nehring, 1898) 

(Türkiye’nin Güney Do�usu), Spalax leucodon Nordmann, 1840 (Türkiye’nin Kuzey 

Batısı, Trakya ve Marmara bölgesinde) ve Spalax nehringi (Satunin, 1898) (Gökçeada, 

Bozcaada, Trakya, Güney Do�u Anadolu haricinde tüm Turkiye’de) türlerinin 

Türkiye’de yayılı�a sahip oldu�unu belirtmi�tir. 

Kryštufek and Vohralik [28] Türkiye ve Kıbrıs memelileri üzerine yaptı�ı çalı�mada 

Türkiye körfarelerini bütün ayrıntılarıyla incelemi�tir. Bu çalı�masında Türkiye’de 

üç körfare türünün bulundu�unu, bu türlerden S. ehrenbergi türünün Türkiye’nin 

Güneydo�u Anadolu bölgesinde, S. leucodon’un Trakya’da ve S. xanthodon 

türünün ise her iki türün yayılı� alanlarının haricinde kalan bütün Anadolu’da 

yayılı�a sahip oldu�unu belirtmi�tir. 

Yukarıda verilen çalı�malar genellikle yayılı� kayıtları ile birlikte morfolojik özelliklere 

dayalı çalı�malardır. Bu çalı�malar sonucunda bazı ara�tırıcılar körfareleri tek bir cins 

altında [1, 2, 20, 21, 27, 28, 29], bazıları ise iki cins altında [7, 25], bazı ara�tırıcılar ise 

cinsleri altcinslere ayırarak sınıflandırmı�lardır [7, 8, 30,]. Dünya literatürü gözden 

geçirildi�inde, genellikle morfolojik çalı�malarda Topachevskii [7]’nin ortaya koydu�u 

sınıflandırmanın benimsendi�i ve takip edildi�i görülmektedir. Türkiye’de Spalacidae 

ile ilgili çalı�malar dikkate alındı�ında, cins ve altcinslerin taksonomik durumunun 

henüz tam olarak açıklı�a kavu�madı�ı görülür. Zira bazı çalı�malarda Ognev [1]’in 

ortaya koydu�u ve Mursalo�lu [24]’nun da teyit etti�i cins ve altcinsler kullanılmakta, 

bazı çalı�malarda ise Türkiye’de Topachevskii [7]’nin cins ve altcinsleri 

kullanılmaktadır. Türkiye Spalacidae familyasındaki cins ve altcins problemlerinin 
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çözümü üzerine kapsamlı bir çalı�ma yapılmadı�ı için, bu çalı�mada Türkiye’de 

yayılı�a sahip olan körfareler Topachevskii [7]’a uygun olarak Microspalax Nehring, 

1898 cinsi içinde sınıflandırılmı�tır. Fakat Microspalax Nehring, 1898 cinsi daha önce 

Microspalax Megnin and Trouessart, 1884 �eklinde bir Acarina için kullanıldı�ı için [1, 

25], öncelik kuralına uygun olarak biz bu çalı�mada körfarelerde Microspalax yerine 

Nannospalax Palmer, 1903 cins ismini kullanmayı uygun bulduk.  

Türkiye sınırları içinden körfareler için bu güne kadar çe�itli ara�tırıcılar tarafından 6 

tür ve 8 alttür tanımı yapılmı�tır. Bu zamana kadar tanımlanmı� tür ve alttürler üzerine 

yapılan morfoloji temelli çalı�malar, Türkiye’de sadece üç türün (Nannospalax 

ehrenbergi, N.xanthodon (sinonim N. nehringi), N. leucodon) bulundu�unu i�aret 

etmektedir [27, 28]. Fakat son 30 yıl içinde bu familya mensupları üzerinde yapılan 

karyolojik çalı�malar, körfarelere taksonomisini daha karma�ık bir hale sokmu�tur. 

Türkiye’deki Nannospalax (=cins Topachevskii’ye göre Microspalax, altcins Mehely’e 

göre Microspalax = Microspalax + Mesospalax) türleriyle ilgili karyolojik çalı�malar, 

Türkiye’deki her üç türünde, diploid kromozom sayıları farklı çok sayıda 

populasyondan (Sitotip) olu�tu�unu göstermektedir. Bu türlerden Balkan ülkelerinde ve 

Trakya’da geni� yayılı�a sahip olan Nannospalax leucodon üzerine yapılan karyolojik 

çalı�malar, bu türün diploid kromozom sayısının 2n= 46 – 58, Temel Kromozom Kol 

Sayısı (NFa) = 72 – 94 arasında de�i�en yakla�ık 30 sitotipten olu�tu�unu 

göstermektedir [6, 31]. Fakat Trakya’da yalnızca 2n = 56 NFa = 72 (Gelibolu-Eceabat; 

[31]) ve 2n= 56 NFa = 74 (Trakya’nın geri kalan kısmı, [32]) olmak üzere iki sitotip 

bulunmaktadır. 

Anadolu’da geni� bir yayılı�a sahip tür olan Nannospalax xanthodon (N. nehringi’nin 

sinonimi) üzerine yapılan karyolojik çalı�malar, bu tür içinde diploid kromozom sayısı 

2n= 36 - 62 arasında, Temel Kromozom Kol Sayısı (NFa)= 64 - 84 arasında de�i�en 28 

farklı sitotipin bulundu�unu göstermektedir [31- 44]. 

Ürdün, �srail, Mısır ve Türkiye (Güneydo�u Anadolu)’de bulunan bir di�er tür olan 

Nannospalax ehrenbergi üzerine yapılan karyolojik çalı�malar, bu türün diploid 

kromozom sayısının 2n= 48 – 62 arasında, Temel Kromozom Kol Sayısının (NFa)= 62 - 

86 arasında de�i�ti�ini göstermektedir. Türkiye örnekleri üzerine yapılan çalı�malarda 

ise diploid kromozom sayısı 2n= 48, 52, 54, 56, 58 olan ve Temel Kromozom Kol 

Sayısı (NFa)= 62, 64, 68, 70, 72, 76, 78, 82 olan yakla�ık 12 sitotip tanımlanmı�tır [35,  
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37, 38, 45, 47]. Sonuç olarak, Türkiye’deki mevcut üç türde tanımlanmı� sitotip sayısı 

42’ye ula�mı�tır. Her ne kadar morfoloji temelli çalı�malarla bu cinsin Türkiye’deki 

taksonomik durumu hakkında bazı sonuçlara varmı�larsa da son yıllarda hız kazanan 

karyolojik çalı�malar sonucu, belirlenen sitotiplerin nasıl sınıflandırılaca�ı ara�tırıcılar 

arasında tartı�ma konusu olmu�tur. Zira �srail’de yayılı� gösteren Nannospalax 

ehrenbergi’ye ait dört sitotip (2n = 52, 54, 58, 60), ayrı birer tür olarak tanımlanmı�tır 

(N. galili, N. golani, N. carmeli, N. judaei) [48]. �srail’deki bu durum, evrimsel olarak 

birbirinden daha önce ayrılmı� atasal formların bulundu�u Türkiye örnekleri üzerinde 

ara�tırılmı� ve Anadolu’da 20’den fazla türün bulundu�u ileri sürülmü�tür [37, 49, 50, 

51]. Türkiye körfare türleri için belirlenen sitotiplerin fazlalı�ı ve herbir tür içindeki 

sitotiplerin morfolojik olarak çok benzer özellikler göstermeleri bu sitotiplerin 

ara�tırmacılar tarafından ayrı bir takson olarak tanımlanmasını zorla�tırmı�tır. Bundan 

dolayı pek çok ara�trıcı mevcut sitotipleri tür üstü bir kategoride gruplama ihtiyacı 

duymu� ve mevcut türleri taksonomik bir kategori olmayan “Superspecies=üsttür” 

olarak kabul etmi�lerdir [6, 37, 52].  

Populasyon geneti�i ve filogeni çalı�malarında kullanılan ço�u belirteçler, �srail 

körfarelerinde ara�tırılmı� ve �srail sitotipleri için tanımlanan  (S. galili, 2n=52; S. 

golani, 2n=54; S. carmeli, 2n=58; S. judaei, 2n=60) türlerin filogenetik yapıları ve 

evrimsel açılımları detaylı olarak çalı�ılmı�tır [48]. �lk çalı�ma �srail’de 1989 yılında, N. 

ehrenbergi türünün kromozomal formları arasında DNA-DNA hibridizasyon çalı�maları 

ile ba�lamı�tır [53]. Bunu takiben yine �srail’de Haptoglobin  [54] ve Aldolase [55] 

DNA polimorfizm çalı�maları ile devam etmi�tir. Son iki çalı�mada elde edilen DNA 

farklı restriksiyon enzimleri ile kesilerek (RFLP) varyasyon ara�tırması yapılmı� ve bu 

türde çok fazla varyasyonun oldu�u tespit edilmi�tir. Sonraki çalı�malar, RAPD 

(Rastgele ço�altılan polimorfik DNA) ve daha sonra ise birçok mtDNA bölgesinin PCR 

ile ço�altılıp ya RFLP ya da DNA dizi analizleri ile yapılan ara�tırmalardır [56, 57, 58, 

59].  

Bu zamana kadar Türkiye körfare örnekleri üzerine sınırlı sayıda genetik çalı�ma 

yapılmı�tır. Yapılan çalı�malar genellikle sınırlı örnek serisi üzerine, birkaç sitotip 

üzerine yapılan çalı�malardır. Her ne kadar bu çalı�malarda birkaç sitotip çalı�ılmı� olsa 

da, elde edilen sonuçlar, Türkiye körfarelerinin taksonomik durumu hakkındaki genel 

manzaranın tahmini için çok de�erli bilgiler sa�lamı�tır. Örne�in Nevo et al. [37], 

Türkiye’den N. xanthodon’a ait 20 lokaliteden elde etti�i 55 örnek ve N. ehrenbergi’ye 
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ait 4 lokaliteden 14 örnek, her iki tür için toplam 9 sitotip üzerine yaptı�ı allozim 

çalı�masında, ortaya çıkan heterozigotluk (H) ve karyolojik çalı�malar sonucundaki 

diploid kromozom de�erlerinin (2n), Anadolu ve �srail’de ekolojik olarak sert ve kurak 

bölgelere gidildikçe bir artı� e�iliminde oldu�unu vurgulamaktadır. Bu çalı�mada 

de�erlendirilen 37 loci’nin 5’inin her iki süper türde farklı allellere (Adh, Me-1, Pt-1, 

Mpi, Np) fikse oldu�u belirlenmi�tir. Buna ek olarak süper türler içinde, bazı sitotipler 

arasında da dikkate de�er genetik farklılıklar belirlenmi�tir. Bu nedenle Nevo [37], 

mevcut sitotiplerin ayrı biyolojik türler olarak de�erlendirilmesi gerekti�ini ileri 

sürmü�tür.  

Türkiye körfare populasyonları üzerine yapılan di�er bir önemli çalı�mada, Suzuki et al. 

[50] Türkiye’den N. xanthodon örneklerine ait 10 lokaliteden üç sitotip (2n=38, 54, 62), 

Türkiye’den N. ehrenbergi için iki lokaliteden iki sitotip (2n=52 ve 58), �srail’den bir 

sitotip (2n=54) ve Mısır’dan bir sitotip (2n=60) olmak üzere toplam 14 farklı 

lokaliteden alınan örneklerin genom DNA özütünün 10 restriksiyon enzimi ile kesimi 

yapılarak ribozomal DNA (rDNA) ve mitokondriyal DNA (mtDMA) farklılıklarını, 

kromozomal formların populasyon yapılarını ve evrimsel ili�kilerini ortaya çıkarmaya 

çalı�mı�lardır. Çalı�ılan N. xanthodon ve N. ehrenbergi türleri arasında rDNA 

bakımından ortalama % 8, her bir tür içinde ortalama % 4 farklılık bulunmu�tur. Tür 

içerisindeki farklılıkların özellikle diploit kromozom sayısıyla ili�kili oldu�u 

belirtilmi�tir. Bununla birlikte aynı diploid kromozom sayısına sahip örnekler arasında 

yakla�ık olarak % 1,5 farklılık belirlenmi�tir. N. ehrenbergi örnekleri arasında mtDNA 

bakımından % 10 ve N. xanthodon örnekleri arasında % 12 gibi daha yüksek bir 

farklılık de�eri bulunmu�tur. 

Arslan et al. [51] ise Türkiye’den 13 örnekte Mitokondrial DNA’nın sitokrom b geninin 

630 baz çiftlik bölgesinin sekans analizini çalı�mı�tır. Bu çalı�mada sadece üç sitotip 

(2n= 40, 54, 60) çalı�ılmı� ve bu sitotiplerin sitokrom b haplotipleri filogenetik 

analizlere tabi tutulmu�tur. Bu çalı�ma sonucunda üç sitotip arasında yüksek seviyede 

genetik farklılık belirlenmi� ve üç sitotipin birbirinden farklı üç ayrı allopatrik tür 

oldu�u ileri sürülmü�tür. 

Türkiye bu cinsin gen merkezi [49] olmasına ra�men körfareler üzerine bugüne kadar 

çalı�malar kromozom ve morfoloji üzerinde yo�unla�mı�, populasyon geneti�i, 

taksonomisi ve filogenileri üzerine moleküler temelli çalı�malar ise az örne�e dayalı 

birkaç sitotip üzerine yapılan çalı�malar ile sınırlı kalmı�tır. Populasyonların sahip 
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oldu�u tür ve alttür düzeyleri, kromozomal formların belirli belirteçlere göre gösterdi�i 

farklılıklar, çevresel etmenlerle ili�kileri ve evrimsel geli�imleri hakkındaki çalı�maların 

yapılması gerekmektedir. Evrimsel olayları açıklamada model bir organizma olmasına 

kar�ın, Türkiye Spalax populasyonları bu açıdan �imdiye kadar çok az çalı�ılmı�tır. 

Yukarıda belirtildi�i gibi sadece geleneksel morfolojik çalı�malar ile elde edilen 

sonuçlar ve karyoloji temelli çalı�malarla elde edilen sonuçları kullanılarak belirli 

kararlara varmak hatalı sonuçlar do�urmaktadır. Bütün bu bilgilere dayanarak 

Türkiye’den bu zamana kadar tanımlanan körfare türlerinin, alttürlerinin ve sitotiplerin 

taksonomik durumlarının kesinlik kazanmadı�ı, mevcut sitotiplerin ise tür seviyesinde 

genetik farklılıklar göstermesi nedeniyle, bu zamana kadar tanımlanmı� olan tür, 

alttürlerin taksonomik durumlarının �uan ki bilgilerimiz ı�ı�ında geçerliliklerinin 

ara�tırılması ve sa�lam bir zemine oturtulması gereklidir. Özellikle Nevo et al. [37], 

Türkiye’deki körfareleri karyolojik ve elektroforetik olarak inceleyerek Türkiye’de 

morfolojik çalı�malara göre yapılan taksonomik durumun bu cinsin taksonomisini 

gerçekçi bir �ekilde yansıtmadı�ını ve bu yüzden Türkiye’deki Spalacidae 

taksonomisinin morfolojinin yanı sıra karyolojik ve genetik olarak yeniden 

de�erlendirilmesi gerekti�ini vurgulamı�tır. 

Bu çalı�ma ile Türkiye’deki Nannospalax genusu temsilcileri üzerine bu zamana kadar 

yapılan morfolojik, karyolojik ve genetik çalı�maların sonuçları ile bizim 

çalı�malarımızın sonuçları birle�tirilerek mevcut körfare türleri arasında ve içindeki 

genetik farklılıklar ve benzerliklerin ara�tırılması amaçlanmı�tır. Bu amaçla, 

Türkiye’den tanımlanan tür, alttürler ve sitotiplerin taksonomik durumları, Türkiye’nin 

hemen her yerinde yaptı�ımız arazi çalı�maları sonucunda elde etti�imiz geni� çaplı 

örnek serisi ile analiz edilmi�tir. 
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BÖLÜM II 

MATERYAL VE YÖNTEM 

2.1 Materyalin Toplanması ve Hazırlanması 

Bu çalı�ma hem arazi hem de laboratuvar olmak üzere iki a�amalı yürütülmü�tür. Arazi 

çalı�malarının yapıldı�ı ve örneklerin alındı�ı lokaliteler Çizelge 2.1 ve �ekil 2.1’de 

harita üzerinde gösterilmi�tir. Toplam 94 körfare örne�i 62 lokaliteden toplanmı�tır. N. 

ehrenbergi türünde tek sitotipe ait (2n=56) 12 örnek, N. xanthodon türünde 9 sitotipe ait 

(2n=36, 38, 40, 50, 52, 54, 56, 58, 60) 82 örnek üzerine çalı�ılmı�tır. Araziden toplanan 

örnekler kapanlar ile canlı olarak laboratuara getirilmi�, hayvan bakım odasında bir süre 

bekletildikten sonra Hayvan Deneyleri Etik Kurulu yönetmeli�ine uygun olarak 

deneylere tabi tutulan örneklerin standart dı� ölçüleri (tüm boy, ardayak) ve a�ırlıkları 

(gr) alınmı�tır. Hayvanlar üzerine yapılan deneyler Ni�de Üniversitesi Hayvan 

Deneyleri Yerel Etik Kurulu’nun 12.12.2011 tarihli 8. Toplantısında alınan 1. Kararı 

do�rultusunda gerçekle�mi�tir. Hayvanların araziden canlı olarak yakalanması Orman 

ve Su ��leri Bakanlı�ı Do�a Koruma ve Milli Parklar Genel Müdürlü�ü’nün 14.10.2011 

tarihli ve B.23.0.DMP.0.15.01-510.02-15759 sayılı ara�tırma izni ile 

gerçekle�tirilmi�tir. Araziden yakalanan hayvanların Ford ve Hamerton [60]’a göre 

“Colchicinehypotonic citrate” tekni�i kullanılarak karyotip analizleri yapılmı�tır. Ayrıca 

araziden toplanan canlı örneklerden RFLP-Pcr çalı�malarında daha sonra kullanmak 

üzere kan ve doku örnekleri alınmı� ve -86 °C derin dondurucuda muhafaza edilmi�tir. 
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Çizelge 2.1 Çalı�mada kullanılan körfare örneklerinin laboratuar kayıt numaraları ve 

örneklerin toplandı�ı bölgeler. H.N: Haritadaki numarası 

N H.N. Kayıt 

Numarası 

Lokalite 2n, NF Rakım Enlem Boylam 

1 1 6256� Ya�hanlı Köyü: (Aydın: Koçarlı) 2n=36 NF=68 35 m 37o44'N 27o34'E 

2 1 6250� Ya�hanlı Köyü: (Aydın: Koçarlı) 2n=36 NF=68 35 m 37o44'N 27o34'E 

3 2 6207� Haydarlı Köyü: (Aydın: Koçarlı)  2n=36 NF=68 26 m 37o44'N 27o33'E 

4 2 6209� Haydarlı Köyü: (Aydın: Koçarlı) 2n=36 NF=68 26 m 37o44'N 27o33'E 

5 3 6197� Bıyıklı Köyü: (Aydın: Koçarlı)  2n=36 NF=68 41 m 37o45'N 27o34'E 

6 4 6161� Çömlekçi: (Balıkesir: Bigadiç) 2n=38 NF=74 417 m 39o29'N 28o02'E 

7 5 6160� Kepsut: (Balıkesir) 2n=38 NF=74 80 m 39o41'N 28o10'E 

8 6 6132� Foça-Ba�arası: (�zmir) 2n=38 NF=74 100 m 38o40'N 26o45'E 

9 6 6165� Foça-Ba�arası: (�zmir) 2n=38 NF=74 100 m 38o40'N 26o45'E 

10 7 6131� Akhisar: (Manisa) 2n=38 NF=74 132 m 38o55'N 27o51'E 

11 7 6153� Akhisar: (Manisa) 2n=38 NF=74 132 m 38o55'N 27o51'E 

12 8 6267� Ye�ilda�: (Konya: Bey�ehir) 2n=40 NF=72 1130 m 37o32'N 31o28'E 

13 8 6263� Ye�ilda�: (Konya: Bey�ehir) 2n=40 NF=72 1130 m 37o32'N 31o28'E 

14 8 6268�  Ye�ilda�: (Konya: Bey�ehir) 2n=40 NF=72 1130 m 37o32'N 31o28'E 

15 9 6225� Yeni�arbademli: (Isparta) 2n=40 NF=72 1210 m 37o42'N 31o23'E 

16 9 6254� Yeni�arbademli: (Isparta) 2n=40 NF=72 1210 m 37o42'N 31o23'E 

17 9 6262� Yeni�arbademli: (Isparta) 2n=40 NF=72 1210 m 37o42'N 31o23'E 

18 10 4887� Susuz: (Kars) 2n = 50 NF = 70 1930 m 40o46'N 43o20E 

19 11 4880�  Selim: (Kars) 2n = 50 NF = 70 1955 m 40o27'N 42o47E 

20 12 5306� Göle: (Ardahan) 2n = 50 NF = 70 2196 m 40o47'N 42o36E 

21 12 5286� Göle: (Ardahan) 2n = 50 NF = 70 2196 m 40o47'N 42o36E 

22 13 3369� Merkez: (Ardahan) 2n = 50 NF = 70 1881 m 41o06'N 42o42E 

23 13 3322� Merkez: (Ardahan) 2n = 50 NF = 70 1881 m 41o06'N 42o42E 

24 14 4642� E�ribel Geçidi: (Giresun) 2n = 50 NF = 72 2174 m 40o26'N 38o24E 

25 14 4645� E�ribel Geçidi: (Giresun) 2n = 50 NF = 72 2174 m 40o26'N 38o24E 

26 15 4671� Demirözü: (Bayburt) 2n = 50 NF = 72 1744 m 40o09N 39o53E 

27 15 4661� Demirözü: (Bayburt) 2n = 50 NF = 72 1744 m 40o09N 39o53E 

28 16 4669� Ovid Da�: (Rize) 2n = 50 NF = 72 1012 m 40o47'N 40o32E 

29 16 4648� Ovid Da�: (Rize) 2n = 50 NF = 72 1012 m 40o47'N 40o32E 

30 17 3324� Erzurum 20 km Do�u 2n = 50 NF = 72 2376 m 40o01'N 41o27E 

31 18 2169� Sebil Yaylası: (Mersin) 2n=52 NF=72 G 1080 m 37o07'N 34o33'E 

32 18 2165� Sebil Yaylası: (Mersin) 2n=52 NF=72 G 1080 m 37o07'N 34o33'E 

33 18 2166� Sebil Yaylası: (Mersin) 2n=52 NF=72 G 1080 m 37o07'N 34o33'E 

34 19 3851� Çamlıyayla: (Mersin) 2n=52 NF=72 G 2024 m 37o16'N 34o33'E 

35 19 2658� Çamlıyayla: (Mersin) 2n=52 NF=72 G 2024 m 37o16'N 34o33'E 

36 20 4009� Yeniça�a: (Bolu) 2n=52 NF=70 K 1000 m 40o46'N 32o01'E 

37 21 3985� Demirciler: (Bolu: Mengen)  2n=52 NF=70 K 690 m 40o57'N 32o05'E 

38 22 4849� Seben: (Bolu) 2n=52 NF=70 K 761 m 40o24'N 31o34'E 

39 23 4830� Gerede: (Bolu) 2n=52 NF=70 K 1326 m 40o47'N 32o11'E 

40 24 4201� Abant: (Bolu) 2n=52 NF=70 K 868 m 40o43'N 31o32'E 

41 25 4203� Mudurnu: (Bolu) 2n=52 NF=70 K 880 m 40o27'N 31o12'E 

42 26 4572� Seyfe Gölü: (Kır�ehir) 2n=54 NF=74 1135 m 39o11'N 34o20'E 

43 26 4571� Seyfe Gölü: (Kır�ehir) 2n=54 NF=74 1135 m 39o11'N 34o20'E 

44 27 5170� Kırıkkale 5 km do�u 2n=54 NF=74 744 m 39o50'N 33o33'E 

45 27 5172� Kırıkkale 5 km do�u 2n=54 NF=74 744 m 39o50'N 33o33'E 

46 28 5452� Kırıkkale 10 km do�u 2n=54 NF=74 773 m 39o51'N 33o35'E 

47 29 3499� Elmalı: (Mersin: Gülek) 2n=56 NF=72 G 1835 m 37o22'N 38o45'E 

48 29 3497� Elmalı: (Mersin: Gülek) 2n=56 NF=72 G 1140 m 37o15'N 34o46'E 

49 30 3500� Karbo�azı: (Mersin: Gülek) 2n=56 NF=72 G 1305 m 37o18'N 34o43'E 

50 31 4793� Yılanlı Köyü: (Isparta: Aksu) 2n=56 NF=72 B 1227 m 37o47'N 30o59'E 
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Çizelge 2.1 Çalı�mada kullanılan körfare örneklerinin laboratuar kayıt numaraları ve 

örneklerin toplandı�ı bölgeler. H.N: Haritadaki numarası (Devam) 

N HN Kayıt 

Numarası 

Lokalite 2n, NF Rakım Enlem Boylam 

51 31 6270� Yılanlı Köyü: (Isparta: Aksu) 2n=56NF=72 B 1227 m 37o47'N 30o59'E 

52 32 6141� Kula: (Manisa) 2n=56NF=72 B 661 m 38o32'N 28o38'E 

53 32 6135� Kula: (Manisa) 2n=56NF=72 B 661 m 38o32'N 28o38'E 

54 33 6224� Gediz Sapa�ı: (U�ak) 2n=56NF=72 B 691 m 38o40'N 29o14'E 

55 34 2220� Madenköy: (Ni�de: Ulukı�la) 2n=58NF=72 1717 m 37o26'N 34o37'E 

56 34 2433� Madenköy: (Ni�de: Ulukı�la) 2n=58NF=72 1717 m 37o26'N 34o37'E 

57 35 2337� Karagöl: (Ni�de: Ulukı�la) 2n=58NF=72 2588 m 37o24'N 34o33'E 

58 35 2333� Karagöl: (Ni�de: Ulukı�la) 2n=58NF=72 2588 m 37o24'N 34o33'E 

59 36 2656� Alpu: (Adana: Pozantı) 2n=58NF=72 1060 m 37o28'N 34o52'E 

60 37 6148� Bozüyük: (Bilecik) 2n=60NF=76 754 m 39o54'N 30o02'E 

61 38 6145� Küplüce: (Kütahya: Simav) 2n=60NF=76 1132 m 38o59'N 29o03'E 

62 39 5848� Emet: (Kütahya) 2n=60NF=76 904 m 39o20'N 29o15'E 

63 40 5944� Günyüzü: (Eski�ehir: Sivrihisar) 2n=60NF=76 888 m 39o23'N 31o48'E 

64 41 4310� Kıreli: (Konya: Bey�ehir: Hüyük) 2n=60NF=76 1150 m 37o55'N 31o32'E 

65 42 3396� Salamut yay.: (Antalya: Akseki) 2n=60NF=78 1252 m 37o02'N 31o46'E 

66 43 3619� Göksun: (Kahramanmara�) 2n=60NF=78 1341 m 38o01'N 36o29'E 

67 44 5049� Kavak: (Samsun) 2n=60NF=78 610 m 41o04'N 36o02'E 

68 45 4835� Çeltikli: (Ankara) 2n=60NF=78 688 m 40o07'N 32o03'E 

69 46 4790� Madenli köy: (Isparta: Gelendost) 2n=60NF=78 1032m 38o11'N 31o06'E 

70 47 6231� Atabey: (Isparta) 2n=60NF=78 1037m 37o57'N 30o38'E 

71 48 4657� �mranlı: (Sivas) 2n=60NF=80 1611m 39o52'N 38o06'E 

72 49 4644� Yıldızeli: (Sivas) 2n=60NF=80 1401m 39o51'N 36o35'E 

73 50 5289� Saraykent: (Yozgat) 2n=60NF=80 1316m 39o39'N 35o52'E 

74 51 4541� Cihanbeyli: (Konya) 2n=60NF=80 973m 38o39'N 32o55'E 

75 52 4534� Bala: (Ankara) 2n=60NF=80 1324m 39o33'N 33o07'E 

76 53 2504� Afyon-10 km Kuzeydo�u 2n=60NF=82 1009m 38o48'N 30o32'E 

77 53 6214� Afyon-10 km Kuzeydo�u 2n=60NF=82 1009m 38o48'N 30o32'E 

78 54 5563� Eber Gölü: (Afyon) 2n=60NF=82 1009m 38o35'N 31o07'E 

79 55 2516� Burdur 5 km güney 2n=60NF=84 985m 37o42'N 30o16'E 

80 56 6234� Bıçaklı köyü: (Denizli: Çameli) 2n=60NF=84 1300m 37o04'N 29o20'E 

81 57 6198� Acıpayam: (Denizli) 2n=60NF=84 926m 37o25'N 29o21'E 

82 58 6253� Harmanlı k.: (Burdur: Ye�ilova) 2n=60NF=84 1085m 37o35'N 29o54'E 

83 59 3850� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

84 59 3849� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

85 59 2081� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

86 59 2090� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

87 59 2935� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

88 59 2936� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

89 59 2106� Özbek köyü: (Mersin: Tarsus) 2n=56NF=72 Ehr 46m 36o58'N 34o56'E 

90 60 2089� Tarsus 5 km Kuzeydo�u 2n=56NF=72 Ehr 15m 36o55'N 34o54'E 

91 60 2104� Tarsus 5 km Kuzeydo�u 2n=56NF=72 Ehr 15m 36o55'N 34o54'E 

92 61 2085� �eyhmurat k.: (Adana: Yüre�ir) 2n=56NF=72 Ehr 11m 36o51'N 35o25'E 

93 61 2091� �eyhmurat k.: (Adana: Yüre�ir) 2n=56NF=72 Ehr 11m 36o51'N 35o25'E 

94 62 2167� Kilis 10 km Do�u 2n=56NF=72 Ehr 664m 36o43'N 37o08'E 
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�ekil 2.1 Körfare örneklerinin toplandı�ı bölgelerin harita üzerinde gösterimi 

2.2 Karyotip Preparasyon Tekni�i  

1. Örnekler eterle bayıltılarak karın peritonunun hem sa�, hem de sol bölgesine hayvanın 

her gram a�ırlı�ı için 0,01 ml olacak �ekilde kolçisin (1/1000’lik) enjekte edildi.  

2. Hayvan 3-4 saat bekletildi.  

3. Hayvan bayıltılarak öldürüldü. Femur kemi�i çıkarılarak kemik ili�i % 1’lik sodyum 

sitrat (C6H5Na3O7.5H2O’dan 1,4 gr alınarak 100 ml saf suya tamamlanır) ile yıkanarak 

tüpe alındı. 

4. Na-sitrat ile yıkanan kemik ili�i solusyonu 30 °C’lik etüvde 15 dakika bekletildi. 

5. Solusyon 500-700 rpm’de 5 dakika santrifüj edildi ve süpernatant atıldı. 

6. Çökmü� hücreler 15 dakika fikse edildi (fiksatif = metanol 3 / asetik asit 1 oranında taze 

olarak hazırlandı).  

7. Fiksasyondan sonra 500-700 rpm’de 5 dakika santrifüj yapıldı ve süpernatant atıldı. 

Tekrar fiksatif ilave edilerek aynı �ekilde santrifüj yapıldı, bu i�lem 3-4 kez tekrarlandı ve 

ortamdaki Na-sitrat tamamen uzakla�tırılmı� oldu. Son santrifüjden sonra süpernatantın 

atılmasıyla arta kalan 1 ml kadar hücresel tortudan preparasyon yapıldı. 

8. Elde edilen bu hücreli kısımdan pastör pipetiyle alınarak hafif e�imli �ekilde 

yerle�tirilmi� lam üzerine 5-10 cm yükseklikten damlatılarak 5-10 adet yayma preparat 

yapıldı. 

9. Preparat alev almamasına dikkat edilerek ispirto alevinde kurutuldu. 
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10. Stoktan seyreltilerek taze hazırlanmı� 1/10’luk Giemsa boyası ile 12 dakika boyama 

yapıldı. 

11. Kanada balsamı ile kapatılarak daimi preparat yapıldı 

2.3 RFLP (Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi) Yönteminin Prensipleri 

Son 40 yıl içerisinde, biyolojik organizmaların genetik yapıları ve bunların evrimi ve 

sistemati�i hakkında destekleyici bilgiler elde etmek amacıyla, ara�tırıcılar genetik 

varyasyonun biyokimyasal özellikler temelinde belirlenmesi üzerine moleküler seviyede 

çalı�malar üzerine yo�unla�mı�tır [61]. �lk kez 1966 yılında protein elektroforezi 

çalı�maları ile biyokimyasal düzeyde organizmaların genotipik yapılarının 

belirlenmesine ba�lanmı�tır. Proteinler ve nükleik asitler gibi biyolojik 

makromoleküllerin kimyasal do�ası, bu moleküllerin çalı�ılmasını kolayla�tırmı�tır. Bu 

makromoleküller iyonize olabilen gruplara sahip olan biyolojik moleküllerdir. 

Makromoleküllerin iyonize grupları solusyonlarda katyon (+) veya anyon (-) olarak 

yüklü moleküller halinde bulunurlar. Benzer yüklü moleküller ise farklı molekül 

a�ırlı�ına sahip olacaklarından yani yük/kütle oranları da farklı olaca�ından, elektrik 

akımı ve molekül a�ırlıkları etkisinde farklı bant modelleri göstereceklerdir. 

Elektroforez adı verilen i�lem böyle iyonik gruplar içeren makromoleküllerin elektrik 

alanı etkisinde yüklerine, büyüklüklerine ve üç boyutlu konformasyonlarına ba�lı olarak 

ayrılmaları olayıdır [62]. Populasyon geneti�i üzerine çalı�an ara�tırıcılar 1990’lı yıllara 

kadar biyokimyasal markırları (protein ve enzim) populasyonlar arasındaki ve içindeki 

genetik farklılık ve benzerliklerin tespit edilmesi amacıyla yaygın bir �ekilde 

kullanmı�lardır. Bu tarihten sonra biyokimyasal genetik çalı�maların do�asından 

kaynaklanan kimi zorlukları gidermek amacıyla DNA molekülü seviyesinde yeni 

yöntemlerin geli�tirilmesine ba�lanmı�tır. Bu amaçla geli�tirilen ve yaygın olarak 

kullanılan yöntemler arasında en önemlilerinden birisi Restriksiyon Parça Uzunluk 

Polimorfizmi (RFLP) yöntemidir. 

Arber Werner [63] tarafından ikili sarmal DNA molekülünü belirli nükleotit 

sıralarından kesen bakteriyel kökenli restriksiyon enzimlerinin ke�fedilmesi ile 

moleküler biyoloji alanında önemli geli�meler ya�anmı�tır. RFLP tekni�i DNA 

düzeyinde polimorfizm elde etmek amacıyla günümüzde yaygın olarak kullanılan bir 

yöntemdir. Bazı bakteri soyları bakteriyofaj enfeksiyonuna kar�ı ba�ı�ıklık 

göstermektedir. Bakteriler, bakteriyofajlara (bakteri enfekte ederek ço�alan virüsler) 

kar�ı savunma mekanizması olarak, Bakteriyofajın DNA’sını ço�altmadan ve yeni 
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bakteriyofaj partiküllerini sentezlemeye ba�lamadan önce bakteriyofaj DNA’sını yıkan 

bir enzim üretir. Bu sindirim enzimlerine restriksiyon endonükleazlar adı verilir ve 

birçok belki de tüm bakterilerce sentezlenmektedir. Bir bakteri bakteriyofajlar 

tarafından enfekte edildi�i zaman, konakçı bakterilerin endonükleaz enzimleri fajların 

DNA’sını çe�itli noktalardan keserek o fajın konakçı bakteride ço�almasını önlemi� 

olmaktadır [64].  

Bu güne kadar, 1200’ün üzerinde restriksiyon endonükleaz tanımlanmı�tır. Restriksiyon 

enzimleri DNA molekülünü 4-8 bp DNA sıralarından tanıyarak bu bölgelerden kesen 

enzimlerdir. Bu enzimlerin en önemli özellikleri her bir enzimin DNA molekülünü 

kesen spesifik bir tanıma dizisine sahip olmasıdır. Yani belli bir restriksiyon enzimi 

tanıma dizisinde DNA’yı kesecektir ve onun dı�ındaki bölgeleri kesmeyecektir. Örne�in 

Pvu I (Proteus vulgaris’ten izole edilen) restriksiyon endonükleaz DNA’yı sadece 

CGATCG hekzanükleotitte kesmektedir. Aksine Pvu II denilen aynı bakteriden izole 

edilen di�er bir restriksiyon enzimi DNA’yı CAGCTG olan farklı bir hekzanükleotitten 

kesmektedir [65].  

Birçok restriksiyon endonükleazlar tanıma dizisini ortadan kesip küt ya da düz uçlarla 

sonuçlanan basit bir ikili iplikcik yapar. Bununla birlikte di�er bazı restriksiyon 

enzimleri iki DNA iplikçi�ini aynı pozisyonda (hizada) kesmezler. Bu restriksiyon 

enzimleri tarafından çift iplikli DNA’nın kesiminde her iki sarmalda kesim bölgelerinde 

iki ya da üç nükleotit kar�ı kar�ıya gelmez. Bundan dolayı, meydana gelen DNA 

parçalarının her iki ucunda çok kısa tek iplikli bir sarkma olur. Bunlara, DNA 

moleküllerinin baz çiftleri yeniden bir araya gelip yapı�abildikleri için yapı�kan ya da 

kohesif uçlar adı verilir [65]. 

2.3.1 Bir restriksiyon sindiriminin gerçekle�tirilmesi 

Pcr temelli RFLP analizleri (PCR-RFLP) ya da lokusa özgü RFLP tekni�i özgün bir 

lokusta polimorfizm tespit etmek için geli�tirilmi�tir. Bu yöntemde standart PCR i�lemi 

ile üzerinde durulan lokus ço�altılmakta ve çe�itli kesim enzimleri ile elde edilen PCR 

parçacı�ı kesilmektedir. Kesim sonucu olu�an kesim parçacık modellerine göre kesim 

noktasının varlı�ı veya yoklu�una göre bireyler arasındaki farklılıklar tespit 

edilmektedir. Bu yöntemde bireyler arasında tespit edilen polimorfizm, enzim tanıma 

bölgesinde meydana gelen bir nükleotidin eklenmesi, bir nükleotidin eksilmesi veya bir 
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nükleotidin de�i�mesi �eklinde ortaya çıkan nokta mutasyonlarından 

kaynaklanmaktadır.  

PCR-RFLP yöntemi kodominant kalıtım modeline uygun markerler vermektedir. Bu 

yöntemde rutin PCR reaksiyonunda oldu�u gibi uzun oligonükleotit primerler 

kullanıldı�ı için oldukça güvenilir bir ço�altım yapmaktadır. Ço�altılan lokus ya da gen 

hakkında önceden bilgi sahibi olunmasının gereklili�i tekni�in bir eksi�i olarak ifade 

edilmektedir. Ayrıca çalı�ılacak lokuslar için özgün primerlerin hazırlanması zaman ve 

maliyet gerektiren bir süreçtir. Çalı�manın içeri�ine ba�lı olarak kullanılacak olan 

kesim enzimleri de maliyeti arttıran di�er unsurlar olarak ele alınmalıdır [66, 67, 68].  

Bu teknikte ilk önce gerekli olan DNA miktarı bir pipetle test tüpüne aktarılır. 

Kesilecek olan DNA miktarı yapılacak olan deneye ba�lıdır. Restriksiyon enzimi olarak 

bilinen konsantrasyonlardaki saf çözelti olarak ticari firmalardan sa�lanan enzimler 

kullanılır. Fakat izole edilen ve belirli bölgelere ait dizileri PCR’da ço�altılan DNA 

özütü üzerine enzim ilave edilmeden önce, enzimin maksimum aktivitesini ve do�ru 

�artları sa�lamak önemlidir. Pek çok restriksiyon endonükleazlar, pH 7.4 de maksimum 

aktivite gösterecektir, fakat farklı enzimler iyonik güç (genellikle NaCl tarafından 

sa�lanır) ve Mg+2 konsantrasyonu (tüm tip II restriksiyon endonükleazları i�lev görmek 

için magnezyuma ihtiyaç duyar) için gereksinimleri farklıdır. Enzim için do�ru �artlar 

önemlidir, yanlı� NaCl ve Mg+2 konsantrasyonları, restriksiyon endonükleazın 

aktivitesini dü�ürmekle kalmaz, enzimin özgüllü�ünde de de�i�imlere yol açabilir ve 

bundan dolayı enzimin standart tanıma yerlerine ilave DNA kesimleri olur. Ticari 

olarak aldı�ımız restriksiyon endonükleazlara ait tampon on kez konsantre edilmi� 

halidir ve reaksiyon karı�ımına ilave edilerek seyreltilir. Bu yüzden çalı�ma esnasında 

toplam reaksiyon karı�ımının onda biri olacak �ekilde restriksiyon endonükleaz 

karı�ımından eklenir. E�er kullanaca�ımız pcr reaksiyon karı�ımımız 20 µl ise 2 µ l 

restriksiyon endonükleaz tamponundan eklenir. Tampon izole edilen ve pcr ile 

ço�altılan karı�ıma eklendikten sonra, karı�ıma restriksiyon endonükleazlar eklenebilir. 

Kolaylık olsun diye bir ünite enzim bir saatte 1 µg DNA yı kesmek için gerekli olan 

miktarı ifade eder, öyle ise 2 µg izole DNA yı kesmek için iki ünite restriksiyon 

endonükleaz enzimi yeterlidir. Restriksiyon endonükleazlar genellikle 2 ünite/µ l 

konsantrasyonda hazırlanmı�tır, öyle ise 0.5  µl DNA yı kesmek için yeterli olacaktır. 

Bunun için, reaksiyon karı�ımındaki son bile�enlerin hacmi 20  µl ye tamamlayan 0.5 µl 

restriksiyon endonükleaz enzimi ve 1.5 µl saf sudur.  
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Üzerinde durulacak bir di�er önemli husus ise inkübasyon sıcaklı�ıdır. Pekçok 

restriksiyon endonükleazlar 37 °C de en iyi çalı�ır, fakat bu durum bazıları için farklıdır. 

Örne�in Taq I normal olarak sıcak kaplıcalar gibi ortamlarda çok yüksek sıcaklıklarda 

ya�ayan Thermus aquaticus bakterisinden izole edilmi�tir. Bu nedenle Taq I restriksiyon 

sindirimi maksimum enzim aktivitesini elde etmek için 65 °C de inkübe edilmelidir 

[65].  

 

�ekil 2.2 Laboratuvarda restriksiyon sindiriminin gerçekle�tirilmesi [65] 

2.3.2 Restriksiyon endonükleaz kesim sonuçlarının de�erlendirilmesi  

Restriksiyon sindirimi, orijinal moleküldeki endonükleaz için tanıma dizilerinin kesin 

pozisyonlarına ba�lı olarak çe�itli sayıda DNA parçaları meydana getirir. DNA 

molekülünün kesilip kesilmedi�inin anla�ılmasının bir yolu, basitçe vizkositesini 

saptamaktır. Daha büyük DNA molekülleri küçük olanlardan daha vizkoz bir çözelti 

meydana getirirler ve bundan dolayı kesilme vizkozitenin dü�ü�ü ile ili�kilidir.  

Proteinler ve pek çok di�er bile�ikler gibi, DNA molekülleri de bir elektrik yükü ta�ırlar 

ve DNA nın elektrik yükü fosfat gruplarından dolayı negatiftir. Sonuç olarak, DNA 

molekülleri bir elektrik alanına koyuldukları zaman, pozitif kutba do�ru hareket 

edeceklerdir. Molekülün hareket hızı molekülün �ekli ve elektrik yüküne ba�lıdır. 

Genellikle agaroz, poliakrilamit ya da ikisinin karı�ımından yapılan jel, DNA 

moleküllerinin pozitif elektrotlara varmak için içinden geçmek zorunda oldukları 

kompleks bir gözenek a�ından olu�ur. Daha küçük DNA molekülleri bu gözeneklerde 

daha hızlı hareket edebilirler. Bundan dolayı jel elektroforezi büyüklüklerine göre DNA 

moleküllerini ayırabilirler [65].  
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Jel elektroforezi pozitif elektrota do�ru, en küçük moleküllerin en uzak mesafeye 

hareketi ile farklı büyüklükte DNA moleküllerini ayıracaktır. �ayet farklı büyüklükte 

çe�itli DNA parçaları mevcutsa (mesela, iyi bir restriksiyon sindiriminin sonucu), sonra 

bir seri bant jelde ortaya çıkacaktır. Bir jel elektroforezinin sonucunu görmenin en kolay 

yolu, DNA yı görünür yapacak olan bir boya ile jeli boyamaktır. Etidium bromit rutin 

olarak agaroz jeldeki DNA yı boyamak için kullanılmaktadır. Farklı büyüklükte DNA 

ların yerlerini gösteren bantlar EtBr boyanmasından sonra ultraviole ı�ı�ı altında yeterli 

miktarda DNA mevcut oldukça, açık bir �ekilde görülebilir. 

2.4 Çalı�ılan Nannospalax Cinsi Örneklerin Mitokondriyal DNA �zolasyonu 

Nannospalax xanthodon türü için 9, Nannospalax ehrenbergi türü için 1 kromozomal 

forma ait örneklerin böbrek ve karaci�er dokularından DNA izole edildi. Bu i�lemde 

Doyle ve Doyle [69] metodu modifiye edilerek CTAB DNA izolasyon yöntemi 

kullanıldı. Yöntem a�a�ıda belirtildi�i gibi sırasıyla uygulanmı�tır: 

A. Küçük parçalara ayrılan doku örnekleri ependorf tüpe konulduktan sonra üzerine 

300 �l CTAB (Kloroform, Tris-HCl, EDTA, NaCl) tamponu eklenerek mümkün 

oldu�u kadar homojen bir sıvı elde edinceye kadar tek kullanımlık havaneli ile 

ezildi.  

B. Homojenata sırasıyla 300 �l CTAB ve 50 �l BME (ß-Merkapto etanol) katılarak 

eklenip ependorf tüp hafifçe karı�tırıldı. 

C. Karı�ım 65 °C’lik su banyosunda 1 saat inkübe edildi. 

D. 500 �l C : IAA (Kloroform izoamil alkol) (24 : 1) ilave edildi ve karı�ım süte 

benzer bir kıvama gelinceye kadar hafifçe karı�tırıldı. 

E. 13.000 rpm’de +4 °C’de 15 dakika santrifüj yapıldı. 

F. Santrifüj edilen dokuların içinde oldu�u ependorf tüpler, aynı e�ik açıda olacak 

�ekilde buza yerle�tirildi. DNA üstteki sıvı tabakada olaca�ından üst faz pipetle 

çekilerek ayrı bir ependorf tüpe konuldu. 

G. 500 �l -20 °C’de so�utulmu� izopropanol tüplere eklenen tüpler yava�ça 

karı�tırıldı. 

H. -20 °C’de bir gece bekletildikten sonra 13.000 rpm’de +4 °C’de 10 dakika 

santrifüj edildi. 
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�. Süpernatant döküldü ve pellet 2 kere % 70’lik ve 1 kere de % 100’lük etil alkol 

ile yıkandı. 

J. Pellet ependorf tüp içinde laminar flow kabinde 1 gece kurumaya bırakıldı. 

K. Kuruyan DNA’nın üzerine 25-100 �l TE (Tris-EDTA) tampon ve DNA 

çözdürülür ve +4 de 1 gece bekletilir. 

L.  Çözünen DNA ya 2 �l RNAse eklendi, 37 °C’de 1 saat inkübe edildi.  

M. DNA nın saflık ve miktar tayini Nanodrop ND1000 spectrofotometer ve agaroz 

jel aracılı�ı ile kontrol edilir. 

N. Elde edilen DNA örnekleri -20 ºC’de saklandı. 

DNA izolasyonunda kullanılan çözeltiler: 

CTAB Buffer: 

CTAB       2 gr 

1 M Tris-HCl pH 8,0     10 ml 

0,5 M EDTA pH 8,0     4 ml 

5 M NaCl       28 ml 

dH2O       58 ml 

 

TE Buffer pH 8,0: 

1M Tris-HCl çözeltisi    1 ml 

0,5 M EDTA      2 ml 

dH2O       97 ml 

Karı�ım hazırlandıktan sonra 1 saat otoklavda tutulur. 

2.5 Genomik DNA, mt DNA ve Kullanılan Primerler 

Gen materyali olarak PCR için mt-DNA’nın D-loop ve Sitokrom b bölgesi 

kullanılmı�tır (�ekil 2.3). Primer olarak PCR için mt-DNA’nın D-loop bölgesi için 1FR 

ve 4RV evrensel primerleri, Sitokrom b bölgesi içinse L14724 ve H15154 evrensel 

primerleri kullanılmı�tır (Çizelge 2.2). Körfarelerde 16.408 bp uzunlu�undaki halkasal 

mt-DNA genomunun 790 bp lineer kısmı D-loop bölgesi, 500 bp lineer kısmı ise 

sitokrom b bölgesini olu�turur. 

 



24 
 

Çizelge 2.2 Çalı�ılan primerlerin baz dizileri ve çalı�ılan gen bölgeleri 

Primerler (5’-3’) 

L14724 Forward (Sitokrom b) 5’-CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG-3’ 28 bp 

H15154 Reverse (Sitokrom b) 5’-GCAGCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTC-3’ 28 bp 

1FR Forward (D-loop) 5’-TAATTACCCTGGTCTTGTAA -3’ 20 bp 

4FR Reverse (D-loop) 5’-CTAATAATAAGGCCAGGACC -3’ 20 bp 

 

�ekil 2.3 mt-DNA’da çalı�ılan bölgeleri gösteren DNA haritası [59] 

2.6 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) 

Bu bölümde çalı�ılan örneklerin mt-DNA’sının D-loop ve Sitokrom b bölgesinin PCR 

ile amplifiye edilmesi amaçlanmı�tır. Bu i�lemde kullanılan PCR karı�ımı Çizelge 2.3’ 

de verilmi�tir. PCR amplifikasyonu için Kaya and Neale [70] tarafından uygulanan PCR 

döngü programı, bazı de�i�ikliklerle laboratuar ko�ullarına uyarlanmı� ve kullanılmı�tır. 
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Hazırlanan eppendorf tüpleri thermocycler cihazına yerle�tirilip 95 ºC’de 1 dakika ön 

denaturasyon, 94 ºC’de 1 dakika denaturasyon, 36 ºC’de 2 dakika ba�lanma, 72 ºC’de 

toplam 45 siklusta 2 dakika uzama ve 72 ºC’de toplam 15 dakika son uzama a�amalarını 

içeren PCR döngü programına maruz bırakıldı. 

Çizelge 2.3 Polimeraz zincir reaksiyonu Pcr karı�ımı 

Kimyasal Maddeler Hacim 

10XPCR buffer (Fermentas) 2,5 µl 

4x10 µmol deoksinükleotidtrifosfat set (dNTP-Fermentas) 4 µl 

25 mM MgCl2 (Fermentas) 2 µl 

Forward Primer (20-25 pmol)  1 ml 

Reverse Primer (20-25 pmol) 1 ml 

5unit/µl Tag DNA polimeraz (Sigma) 0,3 µl 

pcr-H2O (Sigma) 13,2 µl 

DNA (Genomik+mtDNA) 1 µl 

Toplam 25 µl 

 

2.7 PCR Ürününün Agaroz Jel Elektroforezinde Kontrolü 

PCR ürününün kontrolü için % 1’lik agaroz jel hazırlanmı�tır. Çizelge 2.4’de hacimleri 

belirtilmi� olan agaroz 1XTAE tamponu mikrodalga fırında 30 sn kadar kaynatılıp 

hafifçe so�uduktan sonra EtBr konulmu� ve elle hafifçe sallanarak karı�tırılmı�tır. Daha 

sonra elektroforez küveti içine dökülmü�tür. Yakla�ık 10-15 dk’da donan agaroz jelinde 

örnek yüklenecek kuyucuklar olu�turulmu�tur. �lk kuyuya DNA i�aretleyiciden 5,5 �l, 

sonraki kuyulara da 2 �l BFB (Brom Fenol Blue) ile boyanmı� her bir örne�e ait 10 �l 

PCR ürünü yüklenmi�tir. Daha sonra 113 Volt’da 20 dk yürütülmü�tür. UV ı�ı�ı altında 

(KODAK Jel Görüntüleme Sistemi) görüntülenmi� ve foto�rafı çekilmi�tir. 

Çizelge 2.4 PCR Ürününün Agaroz Jel Elektroforezinde Kontrolü �çin Kullanılan 

Kimyasal Maddeler 

Kimyasal Maddeler Hacim 
Agaroz 0.3 gr 
1XTAE Tamponu 30 µl 
EtBr (10 mg/ml) 5.5 µl 
BFB (Brom Fenol Blue)  2 ml 
DNA ��aretleyici 5.5 µl 
PCR Ürünü 10 µl 
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2.8 PCR Ürününün Restriksiyon Enzimler ile Muamelesi 

RFLP uygulamasında mt-DNA’nın D-loop bölgesi 4 Restriksiyon endonükleaz enzimi 

ile, sitokrom b bölgesi ise 4 enzim ile kesilmi�tir. Her iki gen bölgesi için toplam 4 

farklı Restriksiyon endonükleaz kullanılmı�tır. RFLP uygulamasında kullanılan 

Restriksiyon endonükleazlar ve kesme pozisyonları Çizelge 2.5’ de verilmi�tir. PCR 

ürününün Restriksiyon enzimleri ile muamelesinde kullanılan karı�ım miktarları ise 

Çizelge 2.6’ da verilmi�tir. Restriksiyon Endonükleazlar ile muamele edilerek 

olu�turulan toplam karı�ım vorteksle karı�tırıldıktan sonra su banyosunda 37 ºC’de bir 

gece (12 saat) inkübasyona bırakılmı�tır. 

Çizelge 2.5 Çalı�mada kullanılan Restriksiyon endonükleazların kesme pozisyonları 

Restriksiyon Endonükleazlar Kesme 

Pozisyonları 

Reaksiyon 

ısısı 

Genomik Kaynak 

Alu-I (yalnızca D-loop’da kullanıldı) 5'− AGCT 	 −3' 

3'− 
 TCGA −5' 

37 ºC Arthrobacter luteus 
 

Bam HI (D-loop ve Sitokrom b’de kullanıldı) 5'−G	GATCC−3' 

3'−CCTAG
G−5 

37 ºC Curtobacterium albidum 
 

Msp-I (D-loop ve Sitokrom b’de kullanıldı) 5'− C	CGG −3' 

3'− GGC 
C −5' 

37 ºC Moraxella species 
 

TaqI (D-loop ve Sitokrom b’de kullanıldı) 5'−T	CGA−3' 

3'−AGC
T−5' 

65 ºC Thermus aquaticus 
 

Çizelge 2.6 PCR ürününün Restriksiyon endonükleazlar ile muamelesi 

Enzimin Adı Alu-I Bam HI Msp-I TaqI 

dH2O 5 µl 5 µl 5 µl 5 µl 

PCR Ürünü 5 µl 5 µl 5 µl 5 µl 

Enzim Miktarı (U/ µl) 1 µl 1 µl 1 µl 1 µl 

Enzim Tamponu 3.5 µl 3.5 µl 3.5 µl 3.5 µl 

BSA (Bovin Serum Albumin) 0.5 µl 0.5 µl 0.5 µl 0.5 µl 

Toplam Hacim 15 µl 15 µl 15 µl 15 µl 

 

2.9 RFLP-pcr Jellerinin Yorumlanması 

Amplifikasyon ürünleri görsel olarak de�erlendirilmi�tir. Tüm bantlar de�erlendirmeye 

alınmı�tır. RFLP bantlarının büyüklü�ünü belirlemek amacıyla 100–3000 baz çifti 

arasındaki bantları içeren DNA standartı (Generuler TM 100 base pair Plus DNA 
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Ladder, Fermentas) kullanılmı�tır. Çalı�ılan örneklerde bantlar var olma ve olmama 

durumuna göre yorumlanmı�tır. Var olan her bir haploit bant için “1” rakamı, olmayan 

bant için ise “0” rakamı kullanılmı�tır. 

2.10 RFLP-pcr Verilerinin �statistik Analizleri 

Populasyon içindeki ve arasındaki genetik varyasyonu ortaya çıkarmak için RFLP 

analizi sonucunda her iki mt-DNA gen bölgesi (D-loop ve Sitokrom b) için elde edilen 

veriler için; populasyonların allel frekansları, Hardy-Weinberg dengesinde olup 

olmadıkları, polimorfik lokusların yüzdeleri, populasyonlar içinde ve arasında genetik 

genetik çe�itlilik miktarı (Shannon çe�itlilik indeksi, I), genetik mesafe (D) hesaplandı. 

2.10.1 Allel sayısı 

Genetik varyasyonun bir di�er göstergesi olan lokus ba�ına dü�en allel sayısı (Na), 

RFLP-Pcr verilerinde POPGENE 1.32 [71] paket programı kullanılarak a�a�ıdaki 

formülle [72] hesaplandı. Formülde Nai: i lokusundaki allel sayısı, r: lokus sayısıdır. 

r

n

nOrtalama
i

a

a

i
�

=)(         (2.1) 

2.10.2 Etkin allel sayısı 

Etkin allel sayısı RFLP-Pcr verilerinde POPGENE 1.32 [71] paket programı 

kullanılarak Kimura and Crow [73] tarafından geli�tirilen a�a�ıdaki formül ile 

hesaplanmı�tır. Formülde Ne: etkin allel sayısı, Xi: i allellerinin frekansıdır. 

�=
2/1
ie

xN           (2.2) 

2.10.3 Shannon sabiti 

Shannon sabiti her bir populasyondaki genetik çe�itlilik düzeyini ifade etmektedir. 

RFLP-Pcr analizlerinde bu sabit POPGENE 1.32 [71] paket programı kullanılarak 

hesaplandı. Allel frekansına dayanılarak Lewontin [74] tarafından geli�tirilen a�a�ıdaki 

formül kullanıldı. Formülde Ho: Shannon sabiti, pi: allel frekansıdır. 

ii
ppH ln0 =           (2.3) 

2.10.4 Polimorfik lokus oranı 

Bu çalı�mada en yaygın allelin (Xi) frekansı 0,95’e e�it veya az ise o lokus polimorfik 

kabul edilmektedir. RFLP-Pcr analizlerinde GenAlEx 6.2 [75] paket programı 
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kullanıldı. Bu programda polimorfik lokusların oranı Nei [72] tarafından geli�tirilen 

a�a�ıdaki formülle hesaplandı. Formülde Np: polimorfik lokus sayısı, r: lokus sayısıdır. 

r

n
P

p

=           (2.4) 

RFLP-Pcr verilerinde populasyonlara göre farklı bant sayısı, yaygın bantların da�ılımı 

ve özel bantlar GenAlEx 6.2 [75] paket programında hesaplandı. 

2.10.5 Genetik mesafe 

Genetik mesafe populasyon (ya da tür) çiftleri arasındaki gen farklılıklarının 

büyüklü�üdür. Bu de�erler genellikle geometrik uzaklıklarla e�tir, yani mesafe 

de�erinin “0” olması farklılık olmadı�ına i�arettir. Benzerlik (I) ve mesafe (D) de�erleri 

birbirlerine komplementerdir. En fazla kullanılan genetik mesafe de�eri Nei [72] bu 

çalı�mada RFLP-Pcr verilerinde tercih edilmi�tir. RFLP-Pcr verilerinde POPGENE 1. 

32 [71] paket programları kullanılmı�tır. 

      (2.5) 

Yukarıdaki formülde I: x ve y populasyonlarının genetik benzerli�idir. Çalı�ılan tüm 

lokuslar için Jxy, Jx ve Jy de�erleri toplanıp lokus sayısına bölünerek tüm alleller için 

ortalaması alınmaktadır. Elde edilen ortalama de�erler (J’xy, J’x ve J’y) genetik mesafe 

(D’) ve benzerli�in tahmininde kullanılmaktadır. 

       (2.6) 

2.10.6 Kümeleme analizi 

Kümeleme analizi RFLP-Pcr verilerinde Nei [76]’e göre olu�turulan genetik mesafe 

matrisi kullanılarak kuruldu.  

2.10.7 Temel koordinat analizi (PCoA) 

Çalı�ılan populasyonlarda genetik varyasyonu görmek için çok de�i�kenli istatistik 

analizlerinden Temel Koordinat Analizi (PCoA) RFLP-pcr analizlerinden elde edilen 
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allel frekans verileri temel alınarak GenAlEx 6.2 [75] paket programı kullanılarak 

hesaplandı. 

2.10.8 AMOVA (Moleküler varyans analizi) 

AMOVA moleküler verileri temel alarak populasyonların ortalama de�erleri arasında 

fark olup olmadı�ını belirleyen çok de�i�kenli bir analizdir. Bu analiz moleküler 

verilerde örne�in RFLP, AFLP, RAPD, Allozim analizlerinde allel frekanslarını 

kullanarak populasyonlar arasındaki genetik yapı hakkında bilgi vermektedir. Bu 

çalı�mada bu analiz GenAlEx [75] paket programı kullanılarak yapılmı�tır. 
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BÖLÜM III 

ARA�TIRMA BULGULAR 

3.1 Çalı�mada Kullanılan Körfare Örneklerinin Mitokondriyal DNA �zolasyonu   

Araziden yakalanarak tahnit edilen örneklerden alınan doku (kas, karaci�er ve böbrek) 

örneklerinden CTAP yöntemiyle total DNA ve mtDNA’lar izole edildi. Tüm örnekler 

izolasyon sonrasında % 1’lik agaroz jel kullanılarak elektroforezle analiz edildi. DNA 

izolasyonları yapılan bazı örneklere ait elektroforez sonuçları �ekil 3.1’de 

verilmektedir. �ekilden de anla�ılaca�ı gibi izole edilen total DNA miktarı 150-200 ng/ 

µl arasında de�i�mektedir. 

 

�ekil 3.1 Çalı�mada kullanılan örneklerin izole DNA’ların elektroforez görüntüsü 

3.2 Çalı�mada Kullanılan Körfare Örneklerinin Mitokondriyal DNA Kontrol (D-

loop) ve Sitokrom b Bölgesinin PCR Yöntemiyle Ço�altılması 

Mitokondriyal DNA kontrol bölgesi ve Sitokrom b bölgesinin PZR yöntemiyle 

ço�altılması i�leminde bu bölgelere özgü tasarlanmı� primer setleri kullanılmı�tır. PZR 

sonucunda elde edilen DNA’lar analiz için % 2’lik agaroz jellere aktarılmı�. Böylece 

primerler ile ço�altılan DNA’nın uzunlugu (bp) elektroforez ile belirlenmi�tir. 

Elektroforez sonucunda Etbr ile boyanan DNA örneklerinin jel görüntüleme sistemiyle 

elde edilen görüntüsü ve çalı�ılan mtDNA bölgelerinin büyüklükleri �ekil 3.2’de 

görülmektedir. Elektroforez sonucunda çalı�ılan mtDNA’nın kontrol bölgesinin 

yakla�ık 790bp uzunlu�unda, Sitokrom b bölgesinin ise yakla�ık 500bp uzunlu�unda 

oldu�u belirlenmi�tir.  
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�ekil 3.2 mtDNA kontrol bölgesi ve Sitokrom b bölgesinin PCR ile ço�altılma sonuçları 

3.3 Mitokondriyal DNA Kontrol Bölgesi RFLP Analiz Sonuçları 

D-loop lokusu 12S rRNA ve Sitokrom b lokusları arasında yer alan yakla�ık (979-

983bp) uzunlu�unda birlokustur. Bu lokusun yakla�ık 790bp uzunlu�undaki bir bölümü 

Pcr ile ço�altılmı� ve Alu-I, Bamh-I, Msp-I ve Taq-I restriksiyon endonükleaz enzimleri 

ile kesilerek polimorfizm analizleri yapılmı�tır. 

3.3.1 D-loop lokusu Alu-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

D-loop bölgesi Alu-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile 2 bölgeden kesilmi�tir. Alu-I 

enzimi ile kesim sonucunda tüm örneklerde yakla�ık 100bp, 240bp, 450bp ve 790bp 

uzunlu�unda 4 DNA bandı gözlenmi�tir (�ekil 3.3). Alu-I enzimi sadece 2n=40 ve 

2n=52 sitotiplerindeki bireylere ait DNA’ları kesmemi� ve 790bp uzunlu�unda DNA 

bandları gözlenmi�tir. Bu sitotiplerin haricinde di�er tüm sitotipler 2 bölgeden kesilmi� 

ve 100bp, 240bp ve 450bp uzunlu�unda 4 DNA bandı gözlenmi�tir. Bu nedenle ALU-I 

enzimi 2n=40 ve 2n=52 sitotiplerini di�er sitotiplerden ayırmı�tır. 
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�ekil 3.3 D-loop lokusunda Alu-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 

3.3.2 D-loop lokusu BamH-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

D-loop bölgesi BamH-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile kesilmemi�tir. BamH-I 

enzimi tüm örneklere ait DNA’ları kesmemi� ve 790bp uzunlu�unda tek bir DNA bandı 

gözlenmi�tir (�ekil 3.4). Bu nedenle BamH-I restriksiyon endonükleaz enzimi sitotipler 

arasında ayırıcı bir özellik ta�ımamaktadır. 
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�ekil 3.4 D-loop lokusunda BamH-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 

3.3.3 D-loop lokusu Msp-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

D-loop bölgesi Msp-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile 1 bölgeden kesilmi�tir. Msp-I 

enzimi ile kesim sonucunda tüm örneklerde yakla�ık 280bp, 510bp ve 790bp 

uzunlu�unda 3 DNA bandı gözlenmi�tir (�ekil 3.5).  Msp-I enzimi 2n=36 sitotipinde 

sadece 2 örnek olmak üzere 2n=52 Güney, 2n=56 Batı, 2n=58 ve 2n=60 sitotiplerine ait 

bireylerin tamamında DNA’ları kesmemi� ve 790bp uzunlu�unda DNA bandları 

gözlenmi�tir. Bu sitotiplerin haricinde di�er tüm sitotipler (2n=36, 2n=38, 2n=40, 
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2n=50, 2n=52 Kuzey, 2n=54, 2n=56 Güney) 1 bölgeden kesilmi� ve 280bp, 510bp 

uzunlu�unda 2 DNA bandı gözlenmi�tir (�ekil 3.5). 

 

�ekil 3.5 D-loop lokusunda Msp-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 

3.3.4 D-loop lokusu Taq-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

D-loop bölgesi Taq-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile 1 bölgeden kesilmi�tir. Taq-I 

enzimi ile kesim sonucunda tüm örneklerde yakla�ık 170bp ve 620bp uzunlu�unda 2 

DNA bandı gözlenmi�tir (�ekil 3.6).  Taq-I enzimi tüm örneklere ait DNA’ları aynı 

noktadan kesmi� ve tüm örneklerde aynı uzunlukta iki DNA band profili göstermi�tir.  
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�ekil 3.6 D-loop lokusunda Taq-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 

3.4 Mitokondriyal DNA Sitokrom b Bölgesi RFLP Analiz Sonuçları 

Sitokrom b lokusu ND6 ve D-loop lokusları arasında yer alan yakla�ık (1140 bp) 

uzunlu�unda bir lokustur. Bu lokusun yakla�ık 500 bp uzunlu�undaki bir bölümü Pcr ile 

ço�altılmı� ve Bamh-I, Msp-I ve Taq-I restriksiyon endonükleaz enzimleri ile kesilerek 

polimorfizm analizleri yapılmı�tır. 

3.4.1 Sitokrom b lokusu BamH-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

Sitokrom b bölgesi BamH-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile N. xanthodon sitotipleri 

1 bölgeden, N. ehrenbergi sitotipleri ise 2 bölgeden kesilmi�tir. N. xanthodon 
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sitotiplerinde Sitokrom b bölgesi sadece 2n=56 Güney, 2n=60 NF=76 (sadece 1 örnek) 

ve 2n=60 NF=80 (Sadece 2 örnek) bir noktadan kesilmi� ve kesim sonucunda yakla�ık 

110bp ve 390bp uzunlu�unda 2 DNA bandı gözlenmi�tir (�ekil 3.7). Bu sitotiplerin 

haricinde di�er bütün N. xanthodon sitotiplerine ait sitokrom b bölgesi BamH-I 

restriksiyon endonükleaz enzimi ile kesilmemi� ve 500bp uzunlu�unda tek bir DNA 

bandı görülmü�tür. N. ehrenbergi örneklerinde ise bütün örneklerin sitokrom b bölgesi 

yakla�ık 110bp, 130bp ve 260bp uzunlu�unda 3 DNA bandı verecek �ekilde 2 bölgeden 

kesilmi�tir. BamH-I enziminde görülen farklı kesim kombinasyonu ile N. xanthodon 

türü N. ehrenbergi türünden ayrılmı�tır.  

 

�ekil 3.7 Sitokrom b lokusunda BamH-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 
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3.4.2 Sitokrom b lokusu Msp-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

Sitokrom b bölgesi Msp-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile N. xanthodon 

sitotiplerinin bazıları (2n=36, 2n=38-4 örnek, 2n=40-4 örnek, 2n=50, 2n=52-3 örnek, 

2n=54) 1 bölgeden kesilmi� ve yakla�ık 200bp ve 300bp uzunlu�unda 2 DNA bandı 

gözlenmi�tir. N. xanthodon türüne ait di�er sitotiplere (2n=52 Güney, 2n=56, 2n=58, 

2n=60) ait DNA örnekleri Msp-I enzimi ile kesilmemi� ve 500bp uzunlu�unda bir DNA 

bandı görülmü�tür. N. ehrenbergi sitotipleri ise 1 bölgeden kesilmi� ve N. xanthodon 

sitotiplerinde oldu�u gibi 200bp ve 300bp uzunlu�unda 2 DNA bandı göstermi�tir 

(�ekil 3.8). 

 

�ekil 3.8 Sitokrom b lokusunda Msp-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 
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3.4.3 Sitokrom b lokusu Taq-I restriksiyon enzimi kombinasyonu 

Sitokrom b bölgesi Taq-I restriksiyon endonükleaz enzimi ile 2n=50-2 örnek, 2n=52 

Güney, 2n=56 Batı, 2n=58, 2n=60 sitotipleri hariç tüm sitotiplerde 1 bölgeden 

kesilmi�tir. Kesim olmayan yukarıdaki sitotiplerde yakla�ık 500 bp DNA bandı 

gözlenmi�tir. N. xanthodon türüne ait 2n=56 Güney, 2n=54, 2n=50-11 örnek 

sitotiplerinde ve N. ehrenbergi türünde DNA örnekleri Taq-I enzimi ile kesilmi� ve 

yakla�ık 200bp ve 300bp uzunlu�unda 2 DNA bandı görülmü�tür. Bu sitotiplerden 

farklı olarak N. xanthodon türünün 2n=36, 2n=38, 2n=40, 2n=52 Kuzey sitotiplerinde 

ise yine 1 bölgeden kesilmi� ve 230bp ve 270bp uzunlu�unda 2 DNA bandı göstermi�tir 

(�ekil 3.9). 

 

�ekil 3.9 Sitokrom b lokusunda Taq-I restriksiyon enzimi kesim modelleri 
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3.5 Mitokondriyal DNA Sitokrom b ve D-loop Bölgesi RFLP Analiz Sonuçlarının 

�statistik Analizleri 

Amplifikasyon ürünleri görsel olarak de�erlendirilmi�tir. RFLP bantlarının 

büyüklü�ünü belirlemek amacıyla 100–3000 baz çifti arasındaki bantları içeren DNA 

standartı (Generuler TM 100 base pair Plus DNA Ladder, Fermentas) kullanılmı�tır. 

Diploit kromozom sayısının (2n), kromozom kol sayısı (NF) ve lokalitelere göre 

olu�turulan 16 populasyonun, 4 Restriksiyon endonükleaz enzimi kullanılarak RFLP 

analizi yapıldı. PCR ile ço�altılmı� ürünlerin bant biçimleri agaroz jel elektroforezi ile 

ko�turulduktan sonra yorumlandı. Jel üzerinde DNA fragmentlerinin varlı�ı ya da 

yoklu�u (1 ya da 0) belirlenerek veri seti olu�turuldu. Var olan her bir haploit bant için 

“1” rakamı, olmayan bant için ise “0” rakamı kullanılmı�tır. Elektroforez sonucunda 

gözlenen bantlanma paternleri sonucu elde edilen 1/0 data Çizelge 3.1’de verilmi�tir. 

Elde edilen 1/0 data matrisi kullanılarak populasyonlar için lokuslarda gözlenen 

ortalama allel sayısı, etkin allellerin ortalama sayısı, polimorfik lokus yüzdesi (% P), 

beklenen heterozigotluk (He), unbiased beklenen heterozigotluk (UHe), Shannon 

indeksi (I) de�erleri ile standart sapmaları hesaplandı (Çizelge 4.18). 
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Çizelge 3.1 RFLP analizi sonucu örneklere ait 1/0 bantlanma paternleri 
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1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

2 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

3 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

4 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

5 

2n
=

36
 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

6 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

7 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

8 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

9 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

10 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

11 

   
   

   
2n

=
38

 

1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

12 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

13 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

14 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

15 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

16 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

17 

  2
n=

40
 

0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

18 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

19 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

20 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

21 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

22 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

23 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

24 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 

25 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 

26 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

27 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

28 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

29 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

30 

   
   

   
   

   
   

   
   

   
   

   
 2

n=
50

 

1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 
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Çizelge 3.1 RFLP analizi sonucu örneklere ait 1/0 bantlanma paternleri (Devam) 
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31 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

32 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

33 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

34 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

35 

2n
=

52
 G

 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

36 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

37 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

38 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

39 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

40 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 

41 

2n
=

52
 K

 

0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 

42 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

43 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

44 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

45 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

46 

   
   

  2
n=

54
 

1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 

47 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

48 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

49 2n
=

56
 G

 

1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 

50 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

51 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

52 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

53 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

54 

  2
n=

56
 B

at
ı 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

55 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

56 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

57 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

58 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

59 

   
   

2n
=

58
 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

60 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

61 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

62 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

63 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 

64 

2n
=

60
 7

6 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 
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Çizelge 3.1 RFLP analizi sonucu örneklere ait 1/0 bantlanma paternleri (Devam) 
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65 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

66 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

67 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

68 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

69 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

70 

   
   

   
   

2n
=

60
 7

8 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

71 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

72 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

73 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

74 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

75 

2n
=

60
 8

0 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

76 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

77 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 

78 2n
=

60
 8

2 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 

79 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

80 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

81 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

82 

2n
=

60
 8

4 

1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1 

83 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

84 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

85 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

86 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

87 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

88 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

89 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

90 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

91 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

92 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

93 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

94 

  
  

  
  

  
  
  

  
  
  

  
  
  

N
a

n
n

o
s
p

a
la

x
 e

h
r
e
n
b

e
r
g

i 

1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 

Yapılan istatistik analizleri sonucunda gözlenen ortalama allel sayısı 0,435 ile 0,913 

arasında de�i�mesine kar�ın, etkin allellerin ortalama sayısı 1 ile 1,182 arasında de�i�en 

daha yüksek de�erler gösterdi. Gözlenen ortalama allel sayısı, etkin allellerin ortalama 

sayısı ve polimorfik lokus yüzdesinin en yüksek de�eri 2n=36 (Aydın) populasyonunda 

gözlendi. En dü�ük de�erler ise 2n=56 Batı ve 2n=58 (Ni�de) populasyonunda gözlendi. 

Di�er populasyonlarda her üç de�erin de birbirleriyle orantılı bir �ekilde da�ılıma sahip 



43 
 

oldu�u bulundu. Benzer �ekilde Shannon’un çe�itlilik indeksi (I) populasyonlarda en 

yüksek 2n=36 (Aydın) (0,153±0,056) kromozom formlarında gözlendi. Di�er tüm 

populasyonların ortalama Shannon indeksi a�a�ı yukarı yakın de�erlerde bulundu 

(Çizelge 3.2). 

Çizelge 3.2 Populasyonlar için lokuslarda gözlenen ortalama allel sayısı (Na), efektif 

allellerin ortalama sayısı (Ne), polimorfik lokus yüzdesi (% P), Shannon 

indeksi (I) de�erleri ile standart sapmalar (SS) 
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Çalı�ılan 4 Restriksiyon endonükleaz enziminin kesimi sonucu elde edilen 16 farkı bant 

profilinin populasyonlardaki da�ılı�ı ile özel bant sayıları ve yaygın olan bant 

sayılarının populasyonlara göre da�ılımı �ekil 3.10 ve Çizelge 3.3’de gösterildi. 2n=36 

(Aydın) ve 2n=38 (�zmir ve Balıkesir) kromozomal formlarda ve N. ehrenbergi türünde 

farklı bant sayısı en yüksek de�erler gösterdi (15, 14 ve 16). Benzer olarak 2n=40 

(Ye�ilda� ve Yeni�arbademli) ve 2n=54 (Kırıkkale) gibi batıya yakın kenar 
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kromozomal formlarda da farklı bant sayısı oldukça yüksek bulundu. 2n=60 gurubu ve 

güney do�u poulasyonlarında ise 10 ile 13 arasında de�i�en daha dü�ük de�erli bant 

sayısı gözlendi. N. ehrenbergi türüne ait populasyonlarda 2 özel bant tesbit edildi. Di�er 

kromozomal formlarda özel bant bulunmadı. % 25 ve 50 oranından büyük ve e�it sayıda 

yaygın bantların sayısı en yüksek 2n=36, 2n=38, 2n=40, 2n=50 sitotiplerinde ve N. 

ehrenbergi türünde oldukça yüksek bulundu. Di�er populasyonlarda ise daha dü�ük 

de�erler gösterdi�i belirlendi. 

 

�ekil. 3.10 RFLP sonucu elde edilen DNA bantlarının populasyonlardaki da�ılı�ı 

Çizelge. 3.3 RFLP sonucu elde edilen DNA bantlarının populasyonlardaki sayıları 
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3.5.1 RFLP analizi verilerinde AMOVA (Moleküler Varyans Analizi) 

N. xanthodon örneklerini içeren 15 kromozomal formun moleküler varyans analizi 

Genalex 6.0 paket programı ile hesaplandı. Populasyonlar arası varyans yüzdesi (% 90), 

populasyonlar içi varyans yüzdesinden (% 10) daha büyük bulundu ( P<0,05). AMOVA 

analiz sonucu ve grafik üzerinde gösterimi �ekil 3.11’de verildi. 

 
Kaynak DF Kareler Toplamı Varyans Tahmini % 
Populasyonlar Arası 15 307,59 3,471 % 90 
Populasyonlar �çi 78 30,727 0,394 % 10 
Toplam 93 338,31 3,865 % 100 

�ekil 3.11 Moleküler varyans analizi (AMOVA) sonuçları. Serbestlik derecesi (DF), 

Kareler toplamı, Varyans tahmini, Yüzde toplam varyasyon (%) 

3.5.2 Temel Koordinat Analizi (PCoA: Principal Coordinate Analysis) 

RFLP analizi sonucu elde edilen 16 populasyona ait veriler GenAlEx 6.2 programı 

kullanılarak temel koordinat analizi yapıldı. �lk üç aksis toplam genetik varyasyonun % 

96,84’ünü açıkladı. En yüksek varyasyon de�erleri ile eigen de�erleri I. aksiste 

açıklandı (Çizelge 3.4). Temel koordinat analizinde koordinat 1 ve 2’de üç guruba 

ayrıldı (�ekil 3.12). 1. grup 2n=60 diploit kromozoma sahip formlar, 2n=58 (Ni�de), 

2n=52 Güney (Mersin) ve 2n=56 Güney kromozomal formları, ikinci grup 2n=36 

(Aydın), 2n=38 (�zmir, Balıkesir, Manisa), 2n=40 (Ye�ilda�, Yeni�arbademli), 2n=52 

Kuzey (Bolu) kromozomal formlarını içine almaktadır. Üçüncü grup N. ehrenbergi, 

2n=54 ve 2n=50 kromozom formlarını içerir ve pozitif eigen vektör de�erleriyle 

tamamen farklı bir düzlemde kümelendi (Çizelge 3.4).  
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Çizelge 3.4 Aksis ve örnek vektörlerinden elde edilen Eigen de�erleri 

Eigen De�erleri �� 
� 
� �� ��

2n=36 ����	
�� ����
��� ���
��� ���
��� ������
2n=38 ����	�� �	����� 	���
� ����
�� ��
���
2n=40 �	��
	� �	����� 	���
� ������ ����	�
2n=52 Güney �
�
��� ���
	�� ���
�	� �����
� ���

	�
2n=52 Kuzey �	����� 	�	
�� ����
� ����	� ���
���
2n=54 
��
�� ������� ����
� ������ �������
2n=56 Güney ���
�
� �����
� �	�	��� ���	�� ���
��
2n=56 Batı �����
� 	�
��� 	��	�� ����	� ���	�
�
2n=58 ���
��� ������ �	�
	
� ������ ��

��
2n=60 NF=74 
��
�� ������� ����
� ������ �������
2n=60 NF=76 
��
�� ������� ����
� ������ �������
2n=60 NF=78 ��	��� ����
�� ���	
�� ������� ����
�
2n=60 NF=80 
��
�� ������� ����
� ������ �������
2n=60 NF=82 
��
�� ������� ����
� ������ �������
2n=60 NF=84 ������ ��
��� �	�
��� ������� ��
���
N. ehrenbergi 
��
�� ������� ����
� ������ �������
TOPLAM �
�
��� ������ ���
�
� ����
�� ���	���

 

 
 

�ekil 3.12 RFLP verilerinin 16 kromozomal formda Temel Koordinat Analiz 

sonuçlarının grafik üzerinde gösterimi 

3.5.3 RFLP verilerinde genetik mesafe analizi 

Populasyonlar arası Nei [76]’nin tarafsız (unbiased) genetik mesafe ve genetik benzerlik 

de�erleri POPGENE paket programı kullanılarak hesaplandı (Çizelge 4.21). N. 
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xanthodon populasyonları içerisinde en yüksek genetik mesafe de�eri 2n=40 (Ye�ilda�, 

Yeni�arbademli) ile 2n=60 NF=82 (Afyon) kromozomal formlar arasında gözlendi.  

Nei [76] tarafsız genetik mesafe de�erleriyle MEGA paket programı kullanılarak 

olu�turulan UPGMA a�acı �ekil 3.13’de gösterildi. Yine aynı mesafe matriksine göre 

N. J. a�acı MEGA paket programında olu�turuldu (�ekil 3.14). �ki a�açta da benzer 

kümelenmeler gözlendi. Temelde iki ana dal yakla�ık D=0,3 üzerinde bir genetik 

mesafe de�eriyle ayrıldı. Birinci ana dal yakla�ık D=0,25 genetik mesafe de�eriyle iki 

alt dala ayrıldı. �lk alt dal S. ehrenbergi ve 2n=50 ve 2n=54, di�er alt dallarda ise 

2n=36, 2n=38, 2n=40 ve 2n=52 Kuzey sitotipleri beraber kümelendi. �kinci ana dalda 

2n=60, 2n=58, 2n=56 ve 2n=52 Güney populasyonları kümelendi. 

 
 

�ekil 3.13 Nei [76] tarafsız genetik mesafe de�erlerine göre olu�turulan UPGMA a�acı 
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Çizelge 3.5 Kromozomal formlar arasındaki Nei [76] genetik mesafe de�erleri 

Populasyon 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

 

1. 2n=36 
0,000               

 
2. 2n=38 0,025 0,000               
3. 2n=40 0,241 0,204 0,000              
4. 2n=52 G 0,209 0,189 0,438 0,000             
5. 2n=52 K 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000            
6. 2n=54 0,256 0,210 0,004 0,470 0,659 0,000           
7. 2n=56 G 0,235 0,215 0,467 0,003 0,496 0,499 0,000          
8. 2n=56 B 0,563 0,467 0,803 0,313 0,496 0,750 0,302 0,000         
9. 2n=58 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000 0,659 0,496 0,496 0,000        
10. 2n=60 74 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000 0,659 0,496 0,496 0,000 0,000       
11. 2n=60 76 0,338 0,417 0,743 0,468 0,005 0,692 0,519 0,433 0,005 0,005 0,000      
12. 2n=60 78 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000 0,659 0,496 0,496 0,000 0,000 0,005 0,000     
13. 2n=60 80 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000 0,659 0,496 0,496 0,000 0,000 0,005 0,000 0,000    
14. 2n=60 82 0,426 0,511 0,879 0,566 0,061 0,821 0,621 0,333 0,061 0,061 0,030 0,061 0,061 0,000   
15. 2n=60 84 0,320 0,398 0,708 0,447 0,000 0,659 0,496 0,496 0,000 0,000 0,005 0,000 0,000 0,061 0,000  
16. N.ehrenbergi 0,509 0,475 0,768 0,202 0,848 0,814 0,194 0,307 0,848 0,848 0,807 0,848 0,848 0,752 0,848 0,000 
                 

 

 

�ekil 3.14 Nei [76] tarafsız genetik mesafe de�erlerine göre olu�turulan N.J a�acı 
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BÖLÜM IV 

TARTI�MA VE SONUÇ 

Körfareler üzerine yapılan en kapsamlı revizyon çalı�masında Topachevskii [7] 

Türkiye’de sadece üç körfare türünün bulundu�unu (Microspalax leucodon, 

Microspalax ehrenbergi ve Microspalax nehringi) belirtmi�tir. Mehely [8], Ognev [1], 

Ellerman and Morrison-Scott [20], Corbet [21], Mursalo�lu [24], Kıvanç [26], Savic 

and Nevo [6], Nevo et al. [37, 49] ise bu türlerden N. ehrenbergi türünün Güneydo�u 

Anadolu’da, di�er tür olan N. leucodon türünün ise Anadolu’nun di�er bölgelerinde 

bulundu�unu belirtmi�lerdir. Topachevskii [7] tarafından kabul edilen N. nehringi türü 

ise ayrı bir tür olarak kabul edilmemi� ve ço�unlukla N. leucodon türünün bir alttürü 

olarak de�erlendirilmi�tir.     

Di�er kapsamlı revizyon çalı�malarda [23, 25, 27], Türkiye’de üç körfare türünün 

bulundu�u ve bunlardan N. nehringi türünün Gökçeada, Bozcaada, Trakya ve 

Güneydo�u Anadolu hariç bütün Türkiye’de yayılı� gösterdi�i, N. leucodon türünün 

sadece Trakya’da, N. ehrenbergi türünün ise sadece Güneydo�u Anadolu’da yayılı� 

gösterdi�i belirtilmi�tir. Fakat, Kryštufek and Vohralík [28] tarafından Türkiye ve 

Kıbrıs memelileri üzerine yapılan revizyon çalı�masında, Anadolu’da yayılı� gösteren 

N. nehringi tür isminin geçerli olmadı�ı ve bunun daha önce Nordmann, [10] tarafından 

�zmir’den tanımlanan N. xanthodon türünün sinonimi oldu�unu ileri sürmü�tür. Bu 

nedenle, Trakya ve Güneydo�u Anadolu hariç Anadolu’nun di�er kesimlerinde bu türün 

yayılı� gösterdi�ini belirtmi�tir. 

Bu zamana kadar yapılan çalı�malar Güneydo�u Anadolu’da N. ehrenbergi türünün 

tartı�masız geçerli bir tür oldu�unu göstermektedir. Bunun aksine pek çok ara�tırıcı 

Türkiye’nin farklı co�rafik bölgelerinden tanımlanan di�er üç türün (N. xanthodon, N. 

nehringi ve N. leucodon) conspesific oldu�unu belirtmi�tir. Bu nedenle bu türlerin 

herbiri, ara�tırıcılar tarafından farklı zaman periyotlarında Anadolu’da yayılı� gösteren 

hakim tür olarak kullanılmı�tır. Son yapılan çalı�malarda N. leucodon türünün 

Anadolu’da bulunmadı�ı sadece Trakya ve Balkanlar’da yayılı� gösterdi�i kabul 

görmektedir. Bu durumda Anadolu körfareleri için iki türün varlı�ından sözedilebilir. 

Bu türlerden birisi Kryštufek and Vohralík [28] tarafından kabul edilen N. xanthodon 

türü di�eri ise Topachevskii [7] tarafından kabul edilen N. nehringi türüdür. Ayrıca, bu 
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türlerin haricinde Matschie [13] tarafından Eski�ehir’den S. labaumei adında bir tür 

daha tanımlanmı�tır.  

Anadolu’nun büyük kesiminde yayılı�a sahip olan körfarelerin nasıl sınıflandırılaca�ı 

bu nedenle tartı�malıdır. Nannospalax taksonomisinde a�a�ıda belirtilen hususlar çözüm 

beklemektedir; 

1. Kryštufek and Vohralík [28] tarafından belirtildi�i gibi Anadolu’da yaygın tür olan 

N. xanthodon (sinonim N. labaumei ve N. nehringi) bütün Anadolu fromları için geçerli 

bir tür müdür? 

2. Di�er pekçok ara�tırıcı tarafından [7, 23, 25, 27] Anadolu’da yaygın tür olarak kabul 

edilen N. nehringi geçerli bir tür müdür? 

3. Anadolu’da yayılı�larının yaygın oldu�u kabul edilen N. xanthodon, N. nehringi ve 

N. labaumei gerçekten birbirlerinin sinonimi mi yoksa bunlar birbirlerinden farklı türler 

midir?  

4. Ayrı tür olmaları durumunda Anadolu’da yayılı� gösteren körfare populasyonlarına 

ait farklı sitotiplerin taksonomik durumları nasıl olmalıdır? 

Bu zamana kadar Türkiye körfare populasyonları üzerine moleküler marker kullanılarak 

yapılan çok az çalı�ma bulunmaktadır. Bu çalı�malardan Arslan et al. [51] Türkiye’de 

N. xanthodon türüne ait sitotip olarak de�erlendirdi�i 2n=40, 58, 60 olmak üzere üç 

sitotipin genetik farklılı�ını Mitokondriyal DNA’nın 630bp uzunlu�unda Sitokrom b 

bölgesini çalı�arak analiz etmi�tir. Bu çalı�masında Arslan et al. [51] çalı�ılan üç 

sitotipin sitokrom b bölgesinin baz dizisindeki farklılıklar bakımından üç sitotipin ayrı 

türler olabilecekleri belirtilmi�tir. 

Bir di�er çalı�mada Kandemir et al. [77] Mitokondriyal DNA’nın sitokrom b bölgesinde 

420bp uzunlu�unda bir bölgeyi, N. xanthodon türünde 6 sitotip (2n=36, 38, 40, 50, 56, 

60), N. leucodon türünde 1 sitotip (2n=56), N. ehrenbergi türünde 2 sitotip (2n=52 ve 

2n=56) üzerinde çalı�mı�lardır. Bu çalı�ma sonucunda özellikle N. xanthodon türüne ait 

sitotipler arasında yeni tür olabilecek özellikte farklılıklara sahip populasyonların 

bulundu�u ileri sürülmü�tür. 

Bu tez çalı�masında 4 restriksiyon endonükleaz enzimi tarafından mtDNA’nın iki 

bölgesinin kesilmesi temel alınarak yapılan RFLP analizi sonucunda gözlenen allel 

sayısı, etkin allellerin sayısı ve polimorfik lokus yüzdesi bakımından elde edilen en 
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yüksek de�erler, 2n=36 (Aydın) sitotipinde, en dü�ük de�erler ise 2n=58 (Ni�de) 

populasyonunda gözlenmi�tir. Shannon genetik çe�itlilik indeksi 2n=36, 38, 40, 52 

Kuzey kromozomal formu ve N. ehrenbergi türü haricinde bütün populasyonlarda 

yakla�ık olarak e�it bulunmu�tur. Bu çalı�mada elde edilen bu de�erler Ben-Shlomo et 

al. [57] çalı�masında verilen de�erlerle uygunluk göstermemektedir. Ben-Shlomo et al. 

[57] tarafından belirtildi�i gibi kromozomal formlarda, beklenen heterozigotluk de�eri 

ve elde edilen genetik çe�itlilik, 2n de�erine paralel olarak �ç Anadolu’ya do�ru bir artı� 

göstermemi�tir. Bunun aksine bu de�erler Batı Anadolu populasyonlarında daha yüksek 

bulunmu�tur. Örne�in farklı bant sayısı bakımından en yüksek de�erleri 2n=36 (Aydın), 

2n=38 (�zmir ve Balıkesir), 2n=40 (Bey�ehir ve Yeni�arbademli) ve 2n=52 (Bolu) 

kromozomal formları ve N. ehrenbergi türü göstermi�tir. Populasyonlarda gözlenen özel 

bant ise sadece N. ehrenbergi türünde bulunmu�tur. Bu durum N. ehrenbergi türünün 

geçerli ve tartı�masız bir tür oldu�u gerçe�ini kanıtlamaktadır. 

Tez çalı�masında de�erlendirilen populasyonlarda batıdan örneklenen populasyonlar ile 

do�udan örneklenen populasyonlar kendi aralarında benze�erek alt grupla�ma 

olu�turmaktadırlar. Bu durum Wahlund [78] etkisine uygunluk göstermektedir. 

Körfareler gibi hareket yetene�i kısıtlı canlılarda populasyonlar arasında görülen bu 

co�rafik kutupla�ma kendini birbirlerine çok yakın populasyonlarda bile oldukça güçlü 

göstermektedir. Birbirine yakın co�rafik bölgelerde bulunan körfare sitotiplerinin yakın 

genetik mesafe de�erleri göstermeleri, uzak bölgelerde ya�ayanların ise daha yüksek 

genetik mesafe de�erleri göstermeleri buna iyi bir örnektir. Yakın populasyonlar 

arasındaki homozigotluktaki a�ırılık, benzer genotipler arasında çiftle�me (inbreeding, 

kendile�me) gibi nedenlerden dolayı olabilir. Toprak altında ya�ayan canlılarda do�al 

seleksiyon baskısının fazla olması, zamanla bu canlıların farklı ekolojik �artlara adaptif 

uyuma zorlanmasına ve farklı ekolojik ko�ullarda farklı kromozomal formların 

olu�masının neden oldu�u dü�ünülmektedir. Fakat aynı co�rafik bölgede ya�ayan 

sitotipler arasındaki genetik indeksler, farklı co�rafik bölgedekiler arasında 

ya�ayanlardan oldukça farklı olsada, aynı bölgedeki pek çok sitotip arasında da genetik 

farklılık miktarları oldukça yüksektir. Yakın co�rafik bölgelerde ya�ayan sitotipler 

arasında gözlenen bu durum her populasyondaki her bir lokusun çevresel faktörlerdeki 

de�i�imlerden ba�ımsız olarak etkilendi�ini göstermektedir. Körfarelerin toprak altında 

kısıtlı hareket yetenekleri bu canlılar arasında bir co�rafik izolasyon mekanizması gibi 
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görev yapmakta ve yakın alanlarda ya�ayan sitotipler birbirlerinden zamanla 

farklıla�maktadırlar. 

Bu tez çalı�masında yapılan RFLP analizleri, �ç Anadolu’da 2n=60 kromozomal 

formunun, Batı Anadolu’da 2n=36 ve 38 kromozomal formunun ve Güneydo�u 

Anadolu’da N. ehrenbergi türünün ve Do�u Anadolu’da 2n=50 kromozomal formunun 

en fazla yaygın allel barındıran formlar olduklarını gösterdi. Zima [79] tarafından 

belirtildi�i gibi yaygın yayılı�a sahip olan kromozomal formların atasal formlar oldu�u 

hipotezi do�rultusunda, bu formların atasal kromozomal formlar oldu�u ve 2n=56, 

2n=58, 2n=52G kromozomal formların 2n=60 kromozomal formundan, 2n=36, 2n=40, 

2n=52, 2n=54 kromozomal formların 2n=38 kromozomal formundan evrimle�tikleri 

kabul edildi.  

Bu tez çalı�masında elde edilen veriler Güneydo�u Anadolu Bölgesinde N. ehrenbergi 

türünün geçerli bir tür oldu�u gerçe�ini desteklese de, N. xanthodon, N. nehringi veya 

N.leucodon türlerinden birinin Anadolu’nun geri kalan kısmında yayılı� gösteren hakim 

türler oldu�u görü�ünü desteklememektedir. Yapılan analizler sonucunda özellikle Batı 

Anadolu bölgesinde ya�ayan sitotiplere (2n=36, 2n=38, 2n=40 ve 2n=52 Kuzey) ait 

populasyonların, �ç Anadolu Bölgesinde ya�ayan 2n=60, 58, 56 ve 52 sitotiplere sahip 

populasyonlardan oldukça farklıla�tıkları belirlenmi�tir. Bu durum Do�u Anadolu 

bölgesinde ya�ayan 2n=50 sitotipe ait populasyonlar ile di�er populasyonlar arasında da 

görülmektedir. Anadolu’da ya�ayan her bir sitotip ayrı tür seviyesinde farklılı�a sahip 

olmasa da belirli sitotip grupları arasında çok bariz farklılıklar bulunmaktadır. Özellikle 

N. xanthodon türünün tip lokalitesini (�zmir) içine alan 2n=38 sitotipi ve buna yakın 

kom�u populasyon olan 2n=36 sitotipi (Aydın), Bey�ehir’de oldukça izole ve küçük bir 

populasyon halinde olan 2n=40 sitotipi, Bolu ve çevresinde geni� bir yayılı� gösteren 

2n=52 Kuzey sitotipi, Do�u Anadolu Bölgesinin neredeyse tamamında bulunan 2n=50 

sitotipi ve �ç Anadolu Bölgesinin en yaygın formu olan 2n=60 sitotipi genetik olarak 

oldukça farklı bulunmu�tur. N. xanthodon türünün tip lokalitesinin �zmir’de olması 

bakımından �zmir ve çavresinde ya�ayan 2n=38 sitotipi N. xanthodon türü olarak 

de�erlendirilebilir. Benzer olarak tip yeri Kars-Kazıkoparan olan N. nehringi türü N. 

xanthodon türünün sinonimi de�il ve ayrı bir türdür ayrıca 2n=50 sitotipinin yayılı� 

gösterdi�i Do�u Anadolu’da hakim türdür. Ne N. xanthodon türü ne de N. nehringi türü 

�ç Anadolu Bölgesinde yayılı� göstermemektedir. �ç Anadolu bölgesinde ise özellikle 

2n=60 sitotipi ve bu sitotipten evrimle�en fakat tür seviyesinde tamamen genetik olarak 
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farklıla�mamı� türev sitotipler (2n=58, 2n=56, 2n=54, 2n=52) ayrı bir tür altında 

toplanmalıdır. Bu bölgeden daha önce tanımlanan en eski tür Matschie 1919 tarafından 

Eski�ehir’den S. labaumei olarak tanımlanmı�tır. Bu nedenle �ç Anadolu’da N. 

labaumei türünün geçerli tür oldu�u bu tez çalı�masında kabul edilmi�tir.  
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