POECILIMON SIMILIS (ORTHOPTERA: TETTIGONIIDAE)’IN
DOGU KARADENIZ POPULASYONLARI ARASINDAKI
GENETIK CESITLILIK-COGRAFI DAGILIM iLiSKiSININ
MERKEZ-PERIFER HIPOTEZi CERCEVESINDE SINANMASI

TESTING THE CENTRAL-PERIPHERAL HYPOTHESIS ON
THE GENETIC DIVERSITY-GEOGRAPHIC DISTRIBUTION
RELATIONSHIP BETWEEN POPULATIONS OF
POECILIMON SIMILIS (ORTHOPTERA: TETTIGONIIDAE)
IN EASTERN BLACKSEA REGION

DUYGU PEMBE OKSUZ

PROF. DR. SELIiM SUALP CAGLAR

Tez Danismani

Hacettepe Universitesi
Lisansiistii Egitim-Ogretim ve Sinav Yonetmeliginin
Biyoloji Anabilim Dal1 i¢in Ongdrdiigii

YUKSEK LISANS TEZI olarak hazirlanmustir.

2014



Duygu Pembe Oksiiz’iin hazirladigi “Poecilimon similis (Orthoptera: Tettigoniidae)’in
Dogu Karadeniz Populasyonlart Arasindaki Genetik Cesitlilik-Cografi Dagilim
Iliskisinin Merkez-Perifer Hipotezi Cercevesinde Smnanmasi ” adli bu ¢alisma asagidaki
jiiri tarafindan BIYOLOJi ANABILIM DALI'nda YUKSEK LISANS TEZI olarak kabul

edilmistir.

Prof. Dr. irfan KANDEMIR

Baskan

Prof. Dr. Selim Siialp CAGLAR

Danisman e

Prof. Dr. Nurdan Ozer

Uye

Dog. Dr. Ergi Deniz 0ZSOY

Uye

Yrd. Dog. Dr. Yusuf Orhan MERGEN

Uye

Bu tez Hacettepe Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii tarafindan YUKSEK LISANS TEZI
olarak onaylanmistir.

Prof. Dr. Fatma SEVIN DUZ
Fen Bilimleri Enstitiust Mudiri



Biiyiudiigiim sehre...



ETIK
Hacettepe Universitesi Fen Bilimleri Enstitiisii, tez yazim kurallarina uygun olarak
hazirladigim bu tez ¢alismasinda;
» tez igindeki biitiin bilgi ve belgeleri akademik kurallar ¢ergevesinde elde ettigimi,

* gorsel, isitsel ve yazili tim bilgi ve sonuglar1 bilimsel ahlak kurallarmma uygun olarak

sundugumu,

* bagkalarinin eserlerinden yararlanilmasi1 durumunda, ilgili eserlere, bilimsel normlara uygun

olarak atifta bulundugumu,
« atifta bulundugum eserlerin tiimiinii kaynak olarak gosterdigimi,
* kullanilan verilerde herhangi bir degisiklik yapmadigima,

* ve bu tezin herhangi bir bolimiinii bu iiniversite veya baska bir tiniversitede baska bir tez

calismasi olarak sunmadigimi

beyan ederim.

13/06/2014

Duygu Pembe Oksiiz



OZET

POECILIMON SIMILIS (ORTHOPTERA: TETTIGONIIDAE)Y’IN
DOGU KARADENIZ POPULASYONLARI ARASINDAKI
GENETIK CESITLILIK-COGRAFI DAGILIM ILISKISININ
MERKEZ-PERIFER HIPOTEZI CERCEVESINDE SINANMASI

Duygu Pembe Oksiiz

Yiiksek Lisans, Biyoloji Boliimii

Tez Damsmani: Prof. Dr. Selim Siialp Caglar

Haziran 2014, 109 sayfa

Poecilimon similis, Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae), Dogu Karadeniz
Bolgesi’ne endemik bir ¢ali ¢ekirgesi tiiriidiir. Bu tiir, Firtina Vadisi boyunca birbiriyle
kismen etkilesimde olan biiylik populasyonlar halinde; vadi disinda ise Dogu Karadeniz
Bolgesi’nin bat1 ve dogu sinirina dogru daha kii¢iik populasyonlar seklinde pargali bir
dagilim gostermektedir. Dogu Karadeniz Bolgesi’nin 6zgilin topografik ve iklimsel
yapisinin mikroevrimsel siirecler iizerindeki onemli etkisi g6z onilinde bulunduruldugunda,
bu bolgede alansal genetik ve morfolojik varyasyon caligmalarinin gerekli oldugu
goriilmektedir. Bu baglamda, P. similis tiirii morfolojik ve ndtral genetik varyasyon ile
farklilasmanin cografi dagilimmi smayan Merkez-Perifer Hipotezi’nin ¢alisilmasi igin

oldukc¢a uygun bir organizmadir.

Bu tez ¢aligmasinda, P. similis tiiriiniin nétral genetik yapisi ile cografi dagilimi arasindaki
iliski mtDNA COI gen bolgesi verisi kapsaminda incelenmistir. Elde edilen bulgulara gore,
genetik varyasyon Firtina Vadisi populasyonlarmin oldugu merkez bolgeden, dagilim
alanmin dogu ve bat1 sinirin1 olusturan her iki perifer bolgeye dogru azalmaktadir. Biiyiik

oranda populasyon i¢i varyasyondan kaynaklanan tiir i¢i ¢esitlilik oran1 verilerine gore,



Firtina Vadisi ve Ikizdere Vadisi’nin, P. similis tiiriiniin gelecekteki varlig1 igin biiyiik
onem arzeden biyogesitlilik sicak noktalar1 olduklart tespit edilmistir. Bunun yani sira,
merkez bolge (Firtina Vadisi populasyonlari) ile perifer bolgeler (bat1 ve dogu sinirda
bulunan populasyonlar) arasinda ve merkez bolge igerisinde yiiksek derecede genetik
farklilasma oldugu goriilmiistir. Ayrica, dogu-perifer ve bati-perifer populasyonlarn,
Merkez-Perifer Hipotezi’nin farkli 6nermeleriyle paralellik gosterdigi tespit edilmistir.
Edinilen sonuglara goére, P. similis tiiriinde anlamli derece nétraliteden uzaklagsma ve
uzakliga bagl genetik izolasyon oriintiisii gozlenmemektedir. Tirtin alansal genetik yap1
Orlintlistiniin, bliylik oranda, dagilim alanmin topografik ozelliklerine ve BIOCLIM
modelleme yontemi ile belirlenen iklimsel parametrelerin isaret ettigi degisken

mikrocevresel kosullara bagh olarak sekillendigi sonucuna varilmstir.

Bunun yanisira P. similis tiiriinde erkek bireylerdeki alansal viicut biyiikligi dagilimi,
ektoterm tiirler i¢in iklimsel degiskenlere bagli olarak tanimlanan, Bergman, Ters Bergman
ve gradiyent-karsit modelleri gibi temel viicut biiytkligi Oriintileri kapsaminda
incelenmistir. Sonuglara gore, P. similis tiriinde viicut biiyiikliigii varyasyonunu biiyiik
oranda agiklayan mevsimsel sicaklik ve yillik yagis degiskenlerine odaklanilarak, tiir
genelinde gradiyent-karsit modelin hakim olduguna dair destekleyici kanitlar oldugu
goriilmustiir. Ayrica bu tlirde notral genetik varyasyon ile viicut biiyiikliigli arasinda
goriilen korelasyon, dagilim alanindaki 6zgiin iklimsel ve vejetasyon yapilasmasi ile tiir
arasindaki etkilesimler 1g1ginda agiklanmistir. Sonug olarak, bu tez ¢aligmasi ile P. similis
tiirliniin alansal genetik yapis1 ve viicut biiyiikliigii oriintiileri olas1 genetik faktorler ve

cevresel etkenler gercevesinde ortaya konmustur.

Anahtar Kelimeler: Poecilimon similis, Merkez-Perifer Hipotezi, sicaklik-viicut

biiyiikliigii modelleri, genetik varyasyon ve farklilagsmanin cografi dagilimi, mevsimsellik,

mtDNA, COI
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Poecilimon similis (Orthoptera: Tettigoniidae) is a bush cricket species which is endemic
to East Black Sea Region of Turkey. The distribution pattern of the species is defined as
continuous inside Firtina Valley and as fragmented along eastward and westward from the
valley. East Black Sea Region has a characteristic topographic and climatic structure that
profoundly impacts the whole eco-evolutionary dynamics of organisms. Thereby, P. similis
Is an appropriate model organism to test Central-Peripheral/Marginal Hypothesis that has
statements about the versatile interactions between the genetic-morphologic structure and

the geographical range of species.

This study unravels the neutral genetic variation and differentiation patterns of P. similis
based on COI gene region data. According to the results, the genetic variation reduces from
centre (Firtina Valley) to both peripheries (east and west limits of distribution) in the
region. The variation profile of the species, which is mostly originated from within
population, indicates that both Firtina Valley and ikizdere Valley can be assessed as the
biodiversity hotspots for the species. In addition, there are high levels of genetic
differentiation between centre and and both peripheries and also among the central



populations. This research also suggest two contrasting structures for peripheral
populations with in the context of Central-Peripheral/Marginal Hypothesis. Results do not
demonstrate a significant value for departure from the neutrality and the pattern of
isolation by distance neither. The whole genetic structure of P. similis, which elucidates
many departures from the general model of the hypothesis, is moulded by both climatic
variables that are determined by BIOCLIM models and topographic factors.

Furthermore, body size pattern in male individuals, which potentially follows the
countergradient variation, has strong correlations with temperature seasonality and annual
precipitation rate. Besides, the relation between the body size and neutral genetic structure
across the geographical range supports the influence of environmental variables on the eco-
evolutionary dynamics of central and peripheral populations of P. similis. In conclusion,
this population-based research assess the spatial body size and the neutral genetic structure

of P. similis focusing on both molecular and environmental process.

Keywords: Poecilimon similis, Central-Peripheral/Marginal Hypothesis, body size

clines, spatial genetic variation and differentiation, seasonality, mtDNA, COI
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1. GIRIS

“Biology occupies a position among the sciences at once marginal
and central. Marginal because — the living world constituting but
a tiny and very “special” part of the universe — it does not seem
likely that the study of living beings will ever uncover general laws
applicable outside the biosphere. But if the ultimate aim of the
whole of science is indeed, as | believe, to clarify man’s
relationship to the universe, then biology must be accorded a
central position”

Jacques Monod,

“Chance and Necessity: An Essay on the
Natural Philosophy of Modern Biology” 1971

Bir populasyonun genetik yapisi, dogal seg¢ilim ve genetik siiriiklenme gibi temel mikro
evrimsel siiregler ile sekillenir. Bu molekiiler siiregler, populasyonun demografik yapisi,

alansal dagilim dinamikleri, dispersal ve go¢ davranisi ile siirekli etkilesim halindedir [1-
4].

Dogada ¢ogu tiir birbirinden dogal ya da yapay bariyerlerle ayrilir ve bir¢ok faktor
acisindan farkli populasyon yapilar1 halinde parcali bir dagilim gosterirler [5, 6]. Aym
sekilde dogal populasyonlarin biiylikligi de bir¢ok etkenden dolayr zaman iginde
dalgalanmalar gosterir [7]. Kisacasi, laboratuvar ortaminda olmadig: siirece, populasyonlar
biyiiklik ve dagilim acisindan bir¢ok kez degisime ugrayabilirler [8] ve tiim bu
degisiklikler populasyonlarin genetik yapisini da etkiler [6, 9, 10]. Genetik, demografik ve
alansal olarak siniflandirilabilen bu ¢ok katmanli populasyon yapisinin dinamiklerini tim
olas1 sebep ve sonuglariyla analiz etmek, ekolojinin temel arastirma alanlarindan biridir [7,
11]. Bir tiiriin iki esas dinamigi olan genetik yapi ile cografi dagilim iligkisini anlama
cabasi, biyolojinin uzun siiredir tartisilan ve “Genetik gesitliligin ve genetik farklilagsmanin

cografi dagilimi” olarak tanimlanan konularindan birinin temelini olusturmustur [10-16].

Genetik varyasyonun ve farklilasmanin cografi dagilimi konusu, adaptasyonun ne odlgiide
lokal olabildigi ve bir tiriin dagiliminin smirlandigi bolgelerde isleyen evrimsel ve
ekolojik mekanizmalarin neler oldugu gibi temel sorular1 da kapsamasi agisindan 6nem arz
etmektedir [17]. Tiim bu sorular genellikle, bir tiiriin ana dagilim alanindaki populasyonlar
(merkez  populasyonlar) ile dagilimin siirlandigi  perifer/kenar  bolgelerdeki

populasyonlarin ~ (perifer ~ populasyonlar)  genetik  yapilarim1i  karsilagtirarak

1



cevaplandirilmaya caligilmigtir (Sekil 1.1). Bu konu once Merkezde Toplanma Modeli
[18], sonra da daha kapsamli haliyle Merkez-Perifer/Marjinal Hipotezi [16,19] basliklar
altinda incelenmistir. Bu kapsamda bir tiiriin dagilim alan1 icerisindeki merkez ve perifer
populasyonlarinin genetik ¢esitlilik ve farklilasma seviyeleri arasindaki fark; populasyonlar
arasindaki gen akis oranlari, dispersal etkinligi, lokal adaptasyon kapasitesi gibi

parametreler ¢ergevesinde arastirilmistir [20-25].

Gecmis Giiniimiiz Gecmis
Dagalim Dagihim Dagilim
Sinin Sinin Sinim

Q
Q :
Merkez = : L Perifer
\\ : 4"
' ”~
————— "O“‘ e
L™~ ==-0

Sekil 1.1. Bir tiiriin temsili merkez ve perifer populasyonlari. Kesikli ¢izgiler olast gen

akisini gostermektedir [26].

Genetik yapmin cografi dagilimmi agiklayan modeller, giiniimiizde Merkez-Perifer
Hipotezi’nin sundugu iki ana model kapsaminda calisilmaktadir. Hipotezin sundugu bir
modele gore; perifer populasyonlar ana populasyona gore daha az varyasyon igeren,
genetik olarak farklilagmis, genellikle kendilesme ¢Okiintiisii riski altinda olan ve kolonize
olma-yok olma dongiisiindeki populasyonlardir. Bir diger modele gore ise, s6z konusu
tirtin dispersal etkinligine ve adaptif/uyarlanimsal ozelliklerinin genetik ve c¢evresel
altyapilarina bagli olarak, perifer populasyonlar ana populasyona yakin seviyede genetik
varyasyona sahip olup, yeni g¢evresel kosullara uyum saglayabilmektedirler. Ayrica,
Onerilen ikinci model kapsaminda perifer populasyonlarin diisiik genetik varyasyon
icermelerine ragmen lokal adaptasyon saglayabilme ve yeni bir biyogesitlilik birimi
olusturabilme potansiyelinde olabilecekleri belirtmektedir. Kisaca, Merkez-Perifer

Hipotezi, tiirlin yasam Oykiisii karakterlerine ve varolan farkli ¢evresel dinamiklere gore,



perifer populasyonlarin genetik olarak pek ¢ok alternatif oriintiiye sahip olabileceklerini
ifade etmektedir [16, 24].

Genetik yapinin cografi dagilimini incelemek, bir tiiriin yayilim alani igerisinde genetik
cesitliligin diisiik ve yiiksek oldugu bolgelerin tanimlanmasini saglamaktadir. Genetik
varyasyonun en yiiksek oldugu yasama alanlar1 o tiir i¢in biyogesitlilik sicak noktalarinin
(biodiversity hotspots) [27]; diisiik oldugu habitatlar ise yok olmak {izere ya da yeni bir
adaptasyon gelistirmis olan perifer populasyonlarin tespit edilmesi demektir. Tiiriin genetik
varyasyonunun en yiiksek ve en diisiik oldugu bélgelerin tespiti, tiiriin koruma biyolojisi
kapsamindaki ¢aligsmalar agisindan olduk¢a onemlidir [23, 28, 29, 30]. Ayrica, ozellikle
genetik farklilagma ile alansal dagilim iliskisinin ¢aligilmasi1 populasyonlar arasi gen akis
oranlarmni ortaya koymakta, boylece dagilim alaninda tiirin dispersalini engelleyen veya
kisitlayan dogal ve insan kaynakli bariyerlerin belirlenmesinde de rol oynamaktadir [5, 31,
32].

Tez calismasinin model organizmasi olan Poecilimon similis Retowski, 1889 (Orthoptera:
Tettigoniidae), Dogu Karadeniz Bolgesi’ne endemik ve u¢camayan bir ¢ekirge tiiridiir [33-
36]. Bu tiir, Firtina Vadisi’nde birbiriyle kismen etkilesimde olan biiyiikk populasyonlar;
Firtina Vadisi disinda ise Dogu Karadeniz Bolgesinin bati ve dogu sinirinda olmak iizere,
nispeten daha kiigiik populasyonlar seklinde parcali bir dagilim gostermektedir. Bu
nedenle, Merkez-Perifer Hipotezi kapsaminda yer alan varsayimlarin sinanmasina uygun
bir metapopulasyon yapisi ve dagilim Oriintiisii gostermektedir [16]. Calisma alani olan
Dogu Karadeniz Bolgesi de, sahip oldugu o6zgiin topografik ve iklimsel bir yapisi
nedeniyle, tiirlerin gosterdikleri genotipik ve fenotipik varyasyonlarin olusumunda énemli
derecede etkili olma potansiyeli tagimaktadir [37, 38]. Tim bu o6zellikler goz Oniine
alindiginda, P. similis morfolojik ve nétral genetik yapinin cografi dagilimini arastirmak

icin oldukca uygun bir organizmadir.

Yine ayn1 kapsamda olmak {izere, molekiiler calismalarin yani sira, birkag¢ ¢alismada notral
genetik varyasyon ile yasam Oykiisii karakterleri arasindaki etkilesim basta iklimsel
degiskenler olmak {izere gesitli faktorlerin etkisi altinda ¢alisilmigtir [16]. Bu baglamda
Merkez-Perifer Hipotezi kapsaminda yapilan ¢alismalarda temel yasam Oykiisii karakterleri
arasinda yer alan ve tiir i¢in adaptif olarak tanimlanan viicut biytikligi [39], diyapoz
stiresi ve sikligr [40] ve direng kapasitesi [41] gibi ekolojik / morfolojik karakterler

oOlgiilerek, tiir i¢i varyasyon ve bunun adaptif potansiyeli hakkinda bilgi edinilebilir.



Bu noktadan hareketle, tez ¢alismasi kapsaminda P. similis‘in viicut biiyiikligii de dagilimi
ektoterm tiirler icin yiikseklige/enleme ve iklimsel degiskenlere bagli olarak tanimlanan
Bergman, Ters Bergman ve Gradiyent-karsit modelleri gibi temel viicut biytkligi
ortntiileri kapsaminda incelenmistir [42]. Ayrica, merkez ve perifer populasyonlardaki
notral genetik varyasyon ile viicut biiylikliigii arasindaki olasi bir korelasyon, bu iki ayri
populasyon dinamiginin ¢aligma alani igindeki 6zgiin iklimsel ve vejetasyon yapilagmasi

ile olan etkilesimleri tizerine odaklanilarak sinanmustir.

Bu tezin amaci, P. similis tiiriiniin nétral genetik yapisi ile cografi dagilimi arasindaki
iliskiyi mMtDNA COI gen bdlgesi verisi kapsaminda olmak iizere Merkez-Perifer Hipotezi
cercevesinde sinamak ve viicut biiyiikliigii karakterinin sicaklik-viicut biiyiikliigii modelleri
agisindan gosterdigi oriintilyli sorgulamaktir. Ozetle, bu ¢aligmada asagida belirtilen

sorularin cevaplar1 aranmgtir:

1- Merkez ve perifer populasyonlari, notral genetik varyasyon ve genetik farklilagma
acisindan nasil bir oriintii gostermektedir?

2- Calisma alaninin dogu ve bati sinirinda bulunan iki perifer populasyonu, Merkez-
Perifer Hipotezi’'nin  Onerdigi farkli perifer populasyon modellerinden
hangisi/hangileri ile paralellik gostermektedir?

3- Viicut biyiikligi karakteri, merkez ve perifer populasyonlarinda yiikseklige ve

iklimsel degiskenlere gore nasil bir 6riintii sergilemektedir?



1.1. Genel Bilgi

“Many laws regulate variation, some few of
which can be dimly seen”

Charles Darwin,

On the origin of species, 1859

1.1.1 Rastgele Genetik Siiriiklenme ve Notral Genetik Varyasyon

Bir populasyonda genetik ¢esitliligin nasil olustugunu ve siirdiiriildiigiinii anlamak, dogal
secilim mekanizmasinin agiklanmasi ile basglamak iizere, uzun siire biyolojinin odak
noktast olmustur . Bu baglamda, genetik varyasyonun cogunlukla zararli ve nadir
mutasyonlarla yiiriitiildiigiinii savunan klasik hipotez ve genetik varyasyonu genelde
zararsiz olan mutasyonlarin segilimiyle agiklayan denge hipotezi yaklasik olarak 1960’11
yillara kadar tartisilmistir [1]. Dogal sec¢ilim, genetik ¢esitlilik {izerinden isler ve bir
populasyondaki farkli genotiplerin hayatta kalma ve iireme basarisina bagli olarak zaman
icindeki degisimleri ile sonuglanir [43]. Bunun aksine, rastgele genetik siiriiklenme, alel
frekanslarinda sansa bagli olarak gergeklesen degisimlerdir ve bu yiizden canlilarin {ireme
ve yasamasini etkileyen karakterlerin ya da diger bir deyisle adaptif/uyumsal karakterlerin

olusumunda rol almaz [44].

R.C. Lewontin ve H.J. Hubby (1966), calistiklar1 Drosophila pseudoobscura tiiriiniin
genomunda %39 gibi yiiksek oranda genetik g¢esitlilik igeren lokus oldugunu tespit
etmiglerdir. Bu calisma, boyle yiiksek orandaki genetik cesitliligin dogal secilim ile
siirdiiriilemeyecegi tartigmalarint  dogurmustur [45]. Buna paralel olarak, Motoo
Kimura’nin belirli proteinlerin farkli soy hatlarinda benzer evrimlesme hizina sahip
olduklarini1 gostermesiyle birlikte, dogadaki genetik varyasyonun nasil siirdiiriildiigiine dair
dogal segilime alternatif bir goriis belirmistir [46]. Bunun sonucunda dogal segilime
alternatif olarak ortaya konulan Molekiiler Evrimin Yansiz Alel Kurami, DNA
dizilerindeki c¢esitliligin dogal segilimden ziyade c¢ogunlukla genetik siiriiklenme ile
olustugunu agiklamak suretiyle olusturulmustur. Bu kurama gore ister DNA dizi diizeyinde
ister enzim diizeyinde aciklansin, dogadaki genetik cesitliligin biiyiik bir kismi segilim
acisindan yansiz, yani noétraldir ve bu nétral genetik varyasyon mutasyon ve genetik
stiriiklenme arasindaki dengeyle siirdiiriilmektedir [44, 47]. Baska bir ifadeyle, molekiiler

evrimin nétral kurami, populasyon igindeki genetik ¢esitliligin mutasyon ile olusan yeni



alellerin tamamen sans faktoriine bagl olarak populasyonda sabitlenmesi ya da yok
olmasini saglayan genetik siiriiklenme ile siirdiiriildiigiinii agiklamaktadir. Bu durumda,
genetik siiriiklenmenin etkisiyle bir alel tamamen sansa bagli olarak populasyonlarda ya
kaybolur ya da sabitlenir ve sonug olarak genetik ¢esitlilik azalir. Sonugta, dogal segilim
bir nedene bagli olarak farkli iireme ve hayatta kalma basaris1 modellerini agiklarken,
genetik siiriklenme tamamen sans faktoriine bagh olarak farkli iireme ve hayatta kalma

basaris1 durumlart ile agiklanir ve segilimsel olmayan bir evrimsel mekanizmadir [1,2,3].

Hardy-Weinberg dengesindeki varsayimlardan biri olan sinirsiz populasyon biiyiikliigii
kavramimin dogada karsiliginin olmamasi genetik siiriiklenmenin temelidir [1, 48]. Bu
durumu Once istatistikte agiklanan Orneklem hatasi kavrami cergevesinde agiklayacak
olursak, bilindigi tizere farkli birimlere sahip olan sabit biiytikliikteki bir ana 6rneklemden
rastgele bir ikinci 6rneklem olusturuldugunda, ana 6rneklem ile ikinci 6rneklem igindeki
farkl1 birimlerin orani biiyiik olasilikla ayn1 olmayacaktir. Bu durumu canli bir birim yani
tir bazinda disiiniirsek, populasyonlar smirli bir biiyiliklikte oldugu siirece t-1
zamanindaki bir kusaktaki farkli alellerin, sans eseri olarak, sadece bir kismi1 bir sonraki
kusaga yani t zamanindaki bir kusaga aktarilir. Ornegin, bir populasyonda belirli bir
zamanda A1l aleli 0.6, A2 aleli 0.4 sikliklarina sahipken genetik siiriiklenme sonucu zaman
icinde sikliklar 0.8:0.2, 0.9:0.1, 0.3:0.7 seklinde degisebilir. Sonug¢ olarak, bir alelin
populasyon igindeki sikligi zaman iginde tamamen sans eseri olarak farkliliklar
gosterecektir. Bu rastgele salinim populasyonda genetik varyasyon iizerinden igleyen tek
mekanizma olarak devam ettiginde, alellerden biri sabitlenecek digeri ise yok olacaktir.
Zaman icinde gerceklesen genetik siiriiklenme sonucu her bir alelin siklig1 O ile 1 arasinda

bir degerde degisecek ve sonucta ya 0 ya da 1’e esitlenecektir.

Cesitliligin azalmasi1 kuramsal olarak su sekilde agiklanabilir. Rastgele ¢iftlesmenin oldugu
bir populasyonda, Al alel frekansini p, A2 alel frekansini1 q=1-p olarak ifade edilir. Bu
durumda bireyler rastgele ciftlestiginde heterozigotlarin frekansit p’nin bir fonksiyonu
olarak su sekilde ifade edilir: 2p (1-p) . Bu durumda heterozigotluk oranmin en yiiksek
oldugu durum, alel frekanslarinin p=0.5, q=0.5 oldugu durumdur. Bu esitlige gore Al alel

frekansinin sikliginin 0’a ya da 1’e dogru degistigi durumda heterozigotluk azalacaktir.
Hi1 = Hy (l- 1/ 2N)

Yukaridaki esitlikte; Hiq bir sonraki kusaktaki populasyonun heterozigotluk orani, H;

simdiki populasyonun heterozigotluk orani, N ise populasyondaki birey sayisidir. Notral
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genetik ¢esitlilik ile populasyon biiyiikligii iliskisini anlamak i¢in genetik siiriikklenmeyi
gecmiste birlesme kavrami iginde diisiinmek gerekir. Bir populasyonun su andaki tiim gen
kopyalari, ge¢misteki atasal gen kopyalarindan tiiremislerdir. Diger bir deyisle tiim gen
hatlar1 gegmisteki tek bir ortak atada birlesir. Rastgele siiriiklenme sonucu bir alelin
stirecin sonunda sabitlenecegini diisliniirsek, bu durumda baslangicta ne kadar ¢ok atasal
alel varsa bir alellin sabitlenmesi i¢in gecen siire de daha uzun olacaktir. Yani bir
populasyon ne kadar kiiciikse, o kadar az farkli alel barindiracagindan, bir alelin
sabitlenmesi yani cesitliligin azalmas1 o kadar kisa siirede gergeklesir. N sayidaki bireye
sahip bir populasyon 2N sayida gen kopyasina sahiptir. Bir alelin siklig1 olan 1/2N orani
onun ayni zamanda sabitlenme ya da kaybolma orani olarak tanimlanir. Dolayisiyla, Hig =
H: (1- 1 / 2N) esitliginin de belirttigi lizere bir sonraki kusaktaki heterozigotlarin frekansi
simdikinden daha az olacaktir. Bu durumu genetik siiriiklenmenin etkili oldugu kiigiik
populasyonlar igin ele alacak olursak, alel sikliklar1 kisa bir zaman iginde degisim
gosterecek ve sonugta populasyondaki heterozigotluk orani biiyikk populasyonlara gore
daha hizli bir sekilde azalacaktir [1].

1.1.2 Darbogaz Etkisi, Kurucu Etkisi ve Gegerli/Efektif Populasyon Biiyiikliigii

Populasyon darbogazi, bir populasyonun biiyiikliigliniin nesiller boyunca azalmasi sonucu
olusur. Darbogaz etkisi sonucu ya da yeni kolonize olan bir populasyonda ortaya ¢ikan
genetik siiriklenmeye ise kurucu etkisi adi verilir [49]. Genetik siiriiklenmenin en net
sekilde gozlenecegi populasyonlar, yeni kolonize olan kurucu populasyonlardir. Cilinkii ana
populasyondan ayrilarak yeni alanlara giden kurucu populasyonlarin biiytikliikleri genelde
diisiiktiir. Orneklem hatasi kavrami agiklanirken belirtildigi iizere, aynen farkli zamandaki
kusaklara ait populasyonlarda oldugu gibi, bir kurucu populasyon da ana populasyonun
kii¢iik bir orneklemidir. Bu sebeple, kurucu populasyondaki gen havuzu tamamen sansa

bagli olarak daha az bir ¢esitlilik oraniyla temsil edilir.

Efektif populasyon biiyiikligii (Ne) bir populasyondaki ¢iftlesen ve bir sonraki kusaga
yavru veren bireylerin sayisini tanimlar. Efektif populasyon biiyiikliigii (Ne), genellikle asil
populasyon biiytikliigiinden (N) kiigiik olup, dogal olarak asil populasyon biiytikligiindeki
(N) dalgalanmalardan etkilenir. Efektif populasyon biiyiikligi ve asil populasyon
bliytikligl arasindaki farkin olusmasinda; eseysel secilim, 1:1°den farkli esey orani, dogal
secilim, kusak ortlismesi gibi faktorler rol oynar. Daha 6nceki boliimde belirtildigi tizere,

asil populasyon biiyiikliigli azaldik¢a genetik siiriklenme etkisi daha etkin goriiliir.



Dolayistyla kurucu populasyonlar gibi kiiglik populasyonlarin efektif populasyon

biiyiikliikleri, olusan genetik varyasyon kaybindan daha giiclii bir sekilde etkilenir [50].
1.1.3 Gen Akis1 ve Genetik Farklilasma

Dogada goriilen alansal dagilim modelleri, genelde farkli populasyonlarin pargali dagilimi
seklindedir [5, 6]. Bu durumun olusmasinda dogal etkenler ya da insan faaliyetleri sonucu
degisen bariyer etkinligi rol oynamakla birlikte, tiiriin karakteristik 6zellikleri ve ¢evresel
faktorlerle degisen besin dagilimi da rol oynar [26, 51]. Parcali dagilim gosteren farkli
populasyonlar, tiiriin dispersal kapasitesi ve i¢inde bulunduklar1 cografi alandaki bariyer
etkinligine bagl olarak, aralarinda gen akisi faaliyetinde bulunabilirler ya da birbirlerinden
tamamen izole halde kalabilirler [5, 52, 53]. Daha 6nce de bahsedilen 6rneklem hatasi
kavraminda oldugu gibi, ana populasyondan ayrilan populasyonlar, tiiriin toplam genetik
cesitliliginin bir kismim1 barindirirlar. Bu durumda tamamen sans faktoriine bagli bir
sekilde genetik cesitliligin azalmasina ilave olarak, biiyiik bir populasyondan ayrilan birkag
kiiglik populasyonun farkli ¢esitlilik birimlerini de igerebilecegi sonucu ¢ikmaktadir [1].
Her bir populasyon igerisinde de yine sadece genetik siiriiklenmenin etkin oldugu
varsayilirsa, her populasyonda farkli bir genotip sabitlenebilir. Bu durumda, eger farkli
geneotiplerin baskin oldugu iki ayri populasyon aralarinda gen akisinda bulunamaz
durumdaysalar, zamanla bu iki populasyon genetik farklilasma yoluna gideceklerdir.
Sonug olarak ana populasyondan ayrilan her bir populasyon, kurucu populasyonun genetik
yapisina bagli olarak genetik siiriiklenme etkisiyle farkililasacaktir [1, 54]. Bu farklilasma
toplam genetik varyasyon ve populasyon igi genetik varyasyon agisindan ifade edilecek

olursa;
F¢=HT -HS/HT

Burada, HT bir tiirdeki ortalama toplam heterozigotluk oranini, HS ise heterozigotlugun
her bir populasyon ic¢in hesaplanmasi durumundaki ortalamay1 gosterir. Fg ise
populasyonlar arasi farklilasma degerini ifade eder ve degeri O ile 1 arasinda degisir.
Genetik farklilasma populasyonlar arasi gen akis oranina bagl olarak Fgt = 1/ 4Ny + 1
seklinde ifade edilir. Bu esitlikte, Fs yine populasyonlar arasi farklilasma degeri, N, ise

populasyonlar arasi gen akisi oranini ifade eder [54].



1.1.4 Mitokondriyal DNA (mtDNA) ve Sitokrom c Oksidaz | (COI)

Mitokondriyal DNA (mtDNA), ¢ogunlukla anadan kalitilan ve ¢ekirdek DNA ‘sina gore
daha hizli evrimlesen bir yapidadir [55, 56, 57]. Sitokrom oksidaz ya da Kompleks IV
enzimi, mitokondride bulunan biiyiik bir transmembran proteindir [11]. Mitokondriyal
sitokrom c oksidaz I (COI) gen bdlgesi, elektron transfer zincirinde islev gérmekte ve bu
yiizden de yiiksek derecede korunmus bir bolge olup nétralite gostermektedir [44]. Bu
sebeple, COI gen bolgesi evrensellik gostermekte ve boylece bu gen bolgesi referans
alinarak olusturulan primerler, tiirlerin ¢ogunlugunda DNA barkodlama amaciyla
kullanilabilmektedir [58, 59]. Ayrica, COI gen bolgesi, populasyon genetigi ¢alismalarinda
genetik varyasyon ve farklilagma derecesinin olgiimii igin de belirte¢ (marker) olarak
siklikla kullanilmaktadir [60, 61].

1.1.5 Metapopulasyon Yapisi

Metapopulasyon yapisi, bir tiire ait bireylerin dagilim alani i¢inde farkli populasyonlar
halinde yayilmasiyla olusan populasyon yapisidir. Lokal populasyonlar adini alan bu farkl
populasyonlarin bazilar1 birbirinden tamamen izole halde, bazilar1 ise farkli seviyelerde
gen aligverisinde bulunan populasyonlar halinde dagilim gosterebilirler. Metapopulasyon
yapist genelde bir ana populasyon ve kiigiik lokal populasyonlar halindeki bir yap1 olarak
tanimlanir. Bu durumdaki metapopulasyon yapisinda kurucu etkisinde bahsedilen duruma
benzer bir yapilasma goriilirmekle birlikte, lokal populasyonlar da populasyon
biiylikliigindeki dalgalanmalardan fazlaca etkilenip yok olma-yeniden kolonize olma
dongiisiinde olabilirler [62, 63].

Bu temel tanimin diginda bir lokal populasyonun, diger lokal populasyonlarla ya da ana
populasyonla olan gen akisi derecesine ve yeni gevresel kosullarin etkisinde sekillenen
farkl1 se¢ilimsel kosullara gore, oldukga farkli genetik yapi ¢esitliligi ve yiiksek farklilasma
orani olabilir. Sonu¢ olarak, metapopulasyon yapisi, tiiriin karakteristik ozellikleri ve

cevresel faktorlerle etkilesim halinde olan dinamik bir yapidir [64, 65].

1.1.6 Dogu Karadeniz Bélgesi’nin Cografi ve Iklimsel Yapisinin Tiiriin Dagihm ve

Populasyon Dinamikleri Uzerine Etkileri

Dogu Karadeniz Bolgesi, diinyanin biyogesitlilik sicak noktalarindan biri olan Kafkas
biyogesitlilik bolgesine dahildir. Bu bdlgenin topografik yapisi temelde Kuzey ve Giiney

Kafkaslar ile Dogu Karadeniz Daglar ile sekillenmekte olup, tiir ¢esitliliginin incelenmesi



acisindan ayr1 bir 6neme sahiptir [66, 67]. Genel olarak daglik bolgelerde yiiksekligin
artmastyla sicaklik diiserken; riizgdr, hava nemi ve direkt solar radyasyon miktari
artmaktadir. Buna bagli olarak yiikseklikle birlikte vejetasyon siiresi de kisalmakta ve
cesitli subalpin ve alpin gibi farkli habitat tipleri ortaya ¢ikmaktadir [68]. Bu durumun bir
gostergesi olarak, Kafkas bolgesindeki dag siralarinin etkisiyle, yakin mesafelerde dahi
yiikseklige bagli olarak c¢ok farkli iklimsel Ozelliklere ve buna bagli olarak da ¢alilik,
yaprak doken ve igne yaprakli orman gibi ¢ok farkli vejetasyon yapilarina
rastlanilmaktadir [67].

Benzer sekilde, Dogu Karadeniz dag sirasinin etkisiyle kiy1 ve i¢ kesimler arasinda 6nemli
derecede yagis farkliliklart bulunmakta ve buna bagli olarak farkli mikroiklim ve
vejetasyon yapilasmalarinin oldugu gozlenmektedir [37, 38]. Ornegin, bu tezin calisma
alaninin biiyiik bir kismini olusturan Firtina Vadisi boyunca yapilan sicaklik dl¢limlerinde,
yiikseklik artistyla birlikte toprak ve bitki oOrtiisti sicakliklari ile nem oranimin da diistiigi
gozlenmistir. Buna bagli olarak; Firtina Vadisi’nde bolgenin asag1 kesimlerinde (400-1500
m) daha yiiksek sicaklik ve daha fazla yagis orani ile birlikte biiylik oranda ¢ali formu
goriiliirken, daha yukar1 bolgelerinde (1500-2000 m) sicakligin ve yagis seviyelerinin
diismesiyle birlikte aga¢ formuna, subalpin ve alpin vejetasyona gegis s6z konusudur [69].
Ayni sekilde 6rnekleme alaninin bati sinirindaki Asagiyuvali (1885 m) ve Sultanmurat
(1843 m) bolgelerinde de, benzer yiiksekliklerdeki diger alanlar gibi, olduk¢a seyrek bir
vejetasyon yapisinin hikim oldugu goriilmektedir. Ayrica, ¢alisma alaninin dogu sinirim
olusturan bolgede, Dogu Karadeniz bolgesi ile Dogu Anadolu bolgesi arasinda bir gecis
olusturan Coruh Vadisi, gorece daha kurak bir iklim etkisi olusturarak Akdeniz maki

vejetasyonunun bolgede goriilmesine sebep olmaktadir [37,70].

Caligma alaninda goriilen genel duruma gore, yiikseklik arttik¢a sicaklik ve yagis miktar
diismektedir. Ayrica yiikseklige bagl olarak mevsimsellik ise artmakta yani yaz dénemi
stiresi kisalmaktadir. Mevsimsellik arttik¢a, canlilarin biiylimesi i¢in gereken siire
kisalmakta ve bu durum 6zellikle yilda bir kez iireyen (univoltin) bocek tiirleri igin dnemli
degisken olarak karsimiza ¢ikmaktadir [42]. iklimsel degisiklikler, vejetasyon yapisiyla
dogrudan etkilesim halindedir. Bu nedenle kisa mesafede goriilen bu g¢evresel farkliliklar,
Ozellikle dispersal kapasitesi diisiik ve vejetasyona yiiksek oranda bagimli olan P. similis
gibi bocek tiirleri igin, dagilimi ve dolayisiyla populasyon biiyiikliigi ile genetik yapiyi

etkileyen temel faktorler haline gelmektedir [71, 72]. Bu baglamda iklimsel ve vejetasyona
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bagl degisiklikler; c¢ekirge tiirlerinin gelisim ve iireme siirecini de kapsayan tiim yasam
Oykiisti karakterlerini ve davraniglarini, bir diger anlamda tiiriin adaptasyonunu 6nemli
Ol¢iide etkilemektedir [73]. Bu konudaki bir 6rnek ¢alismada, Drosophila serrata tiiriiniin
genetik yapisinin alansal dagiliminin yiiksek oranda yagis miktarina bagimli oldugu ve bu
durumun tiiriin soguga karsi direng kapasitesi ile iliskili oldugu agiklanmistir [41].
Anlagilacagi iizere, tiirlerin hem noétral hem de adaptif genetik varyasyon yapilart ¢evresel

faktorler ile etkilesim halindedir.

Dogu Karadeniz Bolgesi’nin bir diger 6nemli 6zelligi son buzul maksimumu dénemindeki
etkinligidir. Kuzey yarimkiire buzullar1 yaklasik 2,8 milyon yil 6nce olusmustur ve bu
donemden sonra, Kuaterner boyunca buzul olusumu ve gerilemesi dongii halinde uzun
yillar boyunca devam etmistir [74-76]. Tiim bu buzullasma ve buzullar arasi donem gibi
temel iklimsel degisikliklerin, tlirlerin dagilimi iizerindeki etkileri biyiiktiir [77]. Buzul
ortiilerinin gliney kesimlere dogru ilerlemesi nedeniyle Anadolu cografyasi, basta Dogu
Karadeniz Bolgesi olmak fiizere, birgok tiir i¢in siginak bolge olarak kullanilan temel
bolgelerden biri haline gelmistir [77-79]. Yapilan pek ¢ok ¢alismada da Anadolu’nun buzul
ve buzullar aras1 donemlerdeki etkinliginin, bircok farkli tiiriin dagilim Griintiislinii nasil
sekillendirdigi gosterilmistir [80-87] . Yaklasik 21 bin yil dnceki son buzul maksimumu
doneminde olusan buzullarin Anadolu i¢in yaklagik 1600 m’ye kadar indigi belirlenmigtir
[88,89]. Son buzul maksimumunun ve buzullar arasi donemin, 6zellikle 40. paraleller
arasinda kalan daglik habitatlarda yasayan tiirlerin dagilim ve genetik yapilar1 tizerindeki

etkileri izlenebilmektedir [76, 90].

Giiniimiizdeki pek ¢ok tiir; yaklasik 140-120 bin yil Once yasanan son buzullar arasi
donemde genis habitatlara yayillmig yiiksek derecede gen akisina sahip biiyiik
populasyonlar halinde dagilim gosterirken, yaklasik 21 bin yil 6nceki son buzul
maksimumu doneminde uygun habitatlarin azalmasina bagli olarak, pargali bir dagilim
orlintlisti gostermislerdir [91-94]. Daha sonra, yaklasik 19 bin yil 6nce, tekrar sicakliklarin
artmasiyla birlikte tiirler siginak bolgelerden kurucu populasyonlar halinde ¢ikarak dagilim
alanlarin1 genisletmislerdir. Buzul-buzullar arasi dénemlerin etkisiyle degisen topografya
ve iklim sebebiyle, ozellikle dispersal aktivitesi sinirli olan tiirlerin giiniimiizdeki
dagilimlan gokyiizii/dag adalar1 (sky islands) olarak tabir edilen ve yiiksek kesimlerdeki
sinirlt habitatlar: tanimlayan alanlarla kisithdir [27, 95, 96]. Bu tip bir dagilim, kisitli ya da

hi¢ olmayan gen akis1 ile birlikte pekisen genetik siiriiklenme etkisiyle, diisiik genetik
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varyasyon [79, 97] ve dag bloklar1 arasinda yiiksek derecede genetik faklilagsma ile temsil
edilen populasyon yapisini ortaya ¢ikarmaktadir [9].

Buzul ve buzullar aras1 donemlerin etkisiyle dagilimlar1 daralan ve sonra tekrar genisleyen
tirlerde, birbirinden izole halde kalan populasyonlarin kismen tekrar bir araya gelmeleriyle
birlikte degisen dagilim ve genetik yap1 Oriintiileri ortaya ¢ikmaktadir [98, 99, 100]. Bu
baglamda genetik cesitliligin alansal dagilimi iizerine yapilan pek ¢ok caligma ile bir¢cok
tiirlin son buzul donemde kullanmis olabilecegi potansiyel siginak bolgeler ve buzullar
aras1 donemde populasyonlarin izledikleri dagilim rotalar1 belirlenmistir [21, 24, 91, 101,
102 ]. Tiir i¢in edinilen bu tarihsel perspektif populasyonlarin giiniimiizdeki yapilarindan
elde edinilen bilgi ile birlestirildiginde, gelecege yonelik iklim degisikligi senaryolari
altinda tiiriin genetik c¢esitliliginin ve farklilagmasinin alansal dagilimmin nasil

degisebilecegine dair modelleme yapilmasi da miimkiin olabilmektedir [31, 103,104, 105].

Sonug olarak, Dogu Karadeniz Bolgesi’nin buzul-buzullar arasi dénemin etkileriyle
birlikte sekillenen giiniimiiz 6zgiin topografik yapisinin ve buna bagli olarak goriilen iklim
ve vejetasyona bagli degisikliklerin olusturdugu keskin nis farkliliklari, alanda etkili
cevresel faktorlerin oldugunu gostermektedir. Dogal olarak, bu giiclii ¢evresel etkilerin,
populasyonlarin genetik ve fenotipik varyasyon yapilari tizerinde 6nemli etkilerinin olmasi
beklenen bir sonugtur. Bu durumun bir gostergesi olarak, tiim Kafkasya bolgesinde oldugu
tizere, Dogu Karadeniz Bolgesi’nde de tiir i¢i gesitlilik seviyesi ve tiir genelinde endemizm
orani oldukga yiiksektir [67, 106].

1.1.7 Genetik Yapimin Cografi Dagilimu ve Merkez-Perifer/Marjinal Hipotezi

Genetik ¢esitliligin alansal dagilimi ile ilgili ilk aragtirmalar, farkli Drosophila tiirlerinde
yapilan kromozom ¢esitliligi ¢alismalarina dayanmaktadir. Bu ilkin ¢alismalar, genelde tek
bir model ortaya c¢ikararak tiirlin dagilim alanmm sinirlandigi boélgelerdeki perifer
populasyonlardaki genetik varyasyonlarin, merkez populasyonlara oranla daha diisiik
oldugunu vurgulamislardir [14]. A. B. Da Cunha ve arkadaslar1 [107] ile T. Dobzhansky
[108] bu modele ekoloji perspektifinden yola g¢ikarak destek vermisler ve c¢alismalarinda
kromozomal polimorfizm derecesinin tiiriin yararlanabildigi ekolojik nis miktariyla orantili
oldugunu belirtmislerdir. Merkezde, perifere gore her zaman daha fazla nis gesitliligi
olacagi belirtilmis ve bu durum nis cesitliligi ile yiiksek orandaki genetik varyasyon ile
iliskilendirilmistir. Populasyonlarin, tiiriin gereksinim duydugu abiyotik faktorlerin

optimum oldugu merkez alandan ayrildiklarinda her zaman daha diisiik varyasyon
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icermesi, genel bir durum olarak kabul gérmiis ve uzun siire perifer bolgelerde, genetik
cesitliligin yiiksek olamayacagina yonelik pek ¢cok benzer hipotez 6ne stiriilmistiir [12, 13,
14, 109].

Tim bu ¢alismalar genetik yapinin alansal dagilimimin genel profilini ¢ikarmak amaciyla
derlendiginde, ilk olarak Merkezde Toplanma Modeli ger¢evesinde tartisilmistir [18]. Bu
model, tiirtin merkez populasyonlarini, populasyon biiyiikliigii ve genetik ¢esitlilik orani
yiiksek ve ¢evresine maksimum diizeyde uyum saglamis populasyonlar olarak tanimlar.
Merkez populasyonun yiiksek genetik ¢esitliligi, efektif populasyon biiyiikliigiiniin ve gen
akist oraninin yiiksek olmasina dayandirilir [110] (Sekil 1.1). Merkezde Toplanma Modeli,
bir tlirlin populasyon biiyiikliiklerinin merkez alandan dagilimin siirlandigi alanlara dogru
giderek azalacagini onerir. Populasyon biiyiikliiklerinin azalmasiyla birlikte notral genetik
cesitliligin azalacagimi belirten bu 6nerme, uzun yillar biyocografya alaninda genel bir
kural olarak kabul gormiistir [19]. Tiriin dagilim alanimin sinirindaki  perifer
populasyonlar ise diisiik populasyon biiytikliigiine sahip olmanin bir sonucu olarak yiiksek
genetik siiriiklenmenin ve diisiik genetik ¢esitliligin goriildiigii populasyonlar olarak
tamimlanir [6, 9, 20, 23, 27, 40].

Bununla beraber merkez populasyonlara yakin veya daha fazla oranda genetik ¢esitlilige
sahip olan perifer populasyonlarin oldugunun da tespit edilmesiyle birlikte, genetik
cesitliligin ve farklilasmanin cografi dagilimi konusunda birbiriyle ¢elisen sonuglar oldugu
ifade edilmistir [19, 22, 30, 111, 112]. Daha sonra [19], merkez populasyonlarda her
zaman daha fazla sayida birey bulunduguna dair goriisiin dogada sadece %39 oraninda
karsilik bulabildigi tespit edilmis ve bu konudaki aragtirmalarin odak noktasinin c¢evresel
faktorlere, ekosistem dinamiklerine, tiiriin fenotipik esneklik gosteren karakterlerine ve
perifer bolgelerin kendi aralarinda gosterdikleri farkliliklara yonlendirilmesi gerektigi

belirtilmistir.

Anlagilacag tizere ¢ok farkli hayat dykiileri olan tiirler ve siiregelen cevresel farkliliklar:
barindiran habitatlar ile galisildiginda, bu konuda ortak bir modele varilamamakta ve
birbiriyle g¢elisen sonuglar ortaya ¢ikmaktadir [113]. Tiim bu karsit durumlar, genetik
yapmin cografi dagilimmi agiklayabilecek daha kapsamli bir modelleme yapilmasi
gerektigini ortaya ¢ikarmistir. Bu amagla olusturulan Merkez-Perifer Hipotezi, Merkezde
Toplanma Modeli’nde birbirine karsit gériinen durumlart da igeren kapsamli bir tahmin

derlemesidir. Bu hipotez bir tiiriin populasyonlarinin, biiyiiklikk, genetik cesitlilik orani,
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genetik ve morfolojik farklilasma seviyesi ve lokal adaptasyon kapasitesi gibi 6zelliklerini
ele alarak, tiiriin alansal dagilim alanm icinde nasil farkliliklar gosterebilecegi iizerine

onermelerde bulunmaktadir [16, 24].

Bu hipotezin perifer populasyonlar ile ilgili olarak, tek bir genelleme yerine pek ¢ok
faktore gore degisken olmak {izere cesitli onermeleri vardir. ilk Onerme, perifer
populasyonlarin diisiik genetik varyasyona sahip ve merkez populasyonlardan genetik veya
morfolojik olarak farklilasmis olduklar1 yoniindedir (Sekil 1.2). Azalan genetik ¢esitliligin,
populasyonun adaptasyon kapasitesini de diisiirecegini 6éngoren bu ilkin 6nerme, perifer
populasyonlari ¢ogunlukla yok olma-yeniden kolonize olma dongiisiindeki birimler olarak
tamimlar [16, 22, 114, 115]. Perifer populasyonlarin adaptasyon saglayamamalarinin
sebebi, genelde artan genetik siiriiklenme etkisiyle populasyonun gesitliligini biiyiik oranda
kaybedecegi icin, yeni sec¢ilimsel kosullara cevap veremeyecek olmasina dayandirilir.
Perifer populasyonlarda genellikle yonlii secilimin goriildiigii, bu yiizden de belli alellerin
stirekli sabitlendigi ve bu durumun eklemeli genetik varyansi azaltarak adaptif 6zelliklerin

kalitilabilirligini de azaltan bir durum olusturdugu belirtilir (Sekil 1.3.) [116, 117, 118].

Populasyonlar
arast

N

Populasyon ici

. - )
Genetik
.farklilasma

Genetik Varyasyon

Merkez Perifer
Sekil 1.2. Merkez-Perifer Hipotezinin ilk onermesine gore merkezden perifere dogru
populasyon igi genetik varyasyon azalmakta, populasyonlar arasi genetik farklilagma ise

artmaktadir [119].
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= Merkez habitat
= Perifer habitat
Sekil 1.3. Merkez-Perifer Hipotezinin ilk onermesine gore, perifer populasyonlar yeni

secilimsel kosullara cevap veremeyerek lokal adaptasyon saglayamamaktadir [120].

Bununla birlikte, genetik varyasyonu azalmis kurucu populasyonlarin beklenenin aksine
lokal adaptasyon gosterebildigi durumlarin gozlenmesi tizerine, merkez populasyondan
genetik/morfolojik olarak farklilasmis perifer populasyonlarin tiirlesmeye neden olabilecek
yeni varyasyonlarin kaynagi olabilme ihtimalleri de Merkez-Perifer Hipotezi kapsamina
dahil edilmistir (Sekil 1.4) [16, 121, 122, 123]. Ayrica Kurucu etkisiyle diisiik genetik
cesitlilige sahip populasyon tanimlarina alternatif olarak, E. Mayr [124] ve H. L.Carson
[125] kurucu etkisinin bazi kosullarda tiirlesmenin 6nemli bir ¢esidi haline gelebilecegini
savunmuslardir [126]. E. Mayr [124], merkez populasyonun genetik yapisindaki lokuslar
arast epistatik etkilesim dinamiklerinin, kurucu populasyonun degisen genetik yapisi ve
yeni ¢evresel kosullart gboz Oniine alindiginda, perifer bolgede biiyilk oranda
degisebilecegini belirtmistir. Bununla birlikte kurucu populasyon igin yeni olan gevresel
baskilarin, populasyonun genetik yapisinda normalden daha hizli degisimlere Onayak
olabilecegini ve kurucu populasyonda yeni sekillenen genetik yapi igindeki bu epistatik
degisikligin yeni secilimsel faktorlere cevap vermesinin de miimkiin olabilecegini
aciklamistir. H. L. Carson [125] ise perifer bolgelerde diisiik orandaki rekabet ve daha
fazla nis ¢esitliligi varliginda kurucu populasyonlarin biiyiikliiklerindeki artisin genetik
cesitlilikteki artig ile paralel olacagini belirterek, kurucu populasyonlarin yeni tiirlesme
birimleri potansiyelinde olabileceklerini agiklamistir. Bu baglamda kurucu populasyonlarin
biiytikliklerini artirarak yiiksek genetik cesitlilige sahip olabilecekleri ve populasyonun
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eklemeli genetik varyansinin artabilecegi dolayisiyla lokal adaptasyonun miimkiin

olabilecegi bir¢ok ¢alismada ifade edilmistir (Sekil 1.4) [126].

Birey sayisi

\J

t 1

Optimum merkez Optimum perifer

Karakter degeri

= Merkez habitat
= Perifer habitat

Sekil 1.4. Merkez-Perifer Hipotezi’nin alternatif 6nermesinde belirtildigi iizere, perifer

populasyonlar lokal adaptasyon gosterebilirler [120].

Diger yandan bu hipotez kapsaminda, perifer bolgeye yeni kolonize olan bir populasyonun
tirtin dispersal kapasitesine bagl olarak, diger populasyonlarla olan gen akis oraninin
degisiklik gosterebilecegi ve bu sayede varyasyon ve farklilasma diizeylerinin ilk
onermede belirtilen durumdan farkli olabilecegi de ifade edilmistir. Yine pek c¢ok
calismada da giiglii dispersal etkinligi sonucu populasyonlar arasinda yeterli oranda gen
akis1 oldugu takdirde, merkez populasyona yakin oranda genetik varyasyon igeren perifer

populasyonlarin varoldugu belirtilmistir [31, 40, 127].

Hipotez kapsaminda perifer populasyonlarin lokal adaptasyon kapasitelerinin; populasyon
i¢i genetik ¢esitlilik seviyesi [40, 128], merkez populasyondan devam eden gen akis orani
([129, 130, 131, 132], adaptif 6zelliklerin genetik altyapilari ile tiiriin fizyolojik-gelisimsel
kisitlamalar1 [120] ve tiiriin toplam genetik varyans diizeyi [22, 41] gibi bir¢ok farkli
parametreye bagli oldugu belirtilir [133]. Bu farkli parametrelerin tiirler ve ayni tiire ait
farkli populasyonlar arasinda biiyiik oranda degiskenlik sergiledigi goriilmiistiir [130]. Bu
parametrelerden biri olan gen akisi, yeni kolonize olan perifer populasyonlar s6z konusu
oldugunda iki yonlii olarak degerlendirilmelidir. Bazi durumlarda gen akisi lokal
populasyonun genetik ¢esitliligini artirarak olumlu bir etki yaratsa da, asimetrik gen akisi

(sadece merkez populasyondan perifer populasyona dogru devam eden gen akisi) genetik
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varyasyonu azaltan bir etki olusturabilmekte ve perifer populasyonda yeni alellerin
sabitlenmesini engelleyerek populasyonun lokal adaptasyon saglayabilme potansiyelini
kisitlayabilmektedir [118, 131] (Sekil 1.5). Bu durumda, gen akisi orani, adaptif 6zelligin
ifade edildigi lokus biiylkliigi ile iliskilendirilir. Eger s6z konusu adaptif 6zellik biiyiik
etkiye sahip bir ana lokus ile ifade ediliyorsa ve merkez populasyondan gen akisi orani
diisiikse, secilimin hizli olacagi ve lokal adaptasyonun gelisebilecegi (Sekil 1.3); 6zellik
kiigiik etkilere sahip birkag lokus tarafindan ifade ediliyorsa ve merkez populasyondan gen
akis1 yiiksek oranda devam ediyorsa, bu durumda da lokal adaptasyonun engellenecegi
seklinde genel olarak ifade edilir (Sekil 1.4) [116, 117, 118].

(a)
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Sekil 1.5. Merkez ile perifer bolgeler arasindaki gen akis yoniine(simetrik /asimetrik) bagli

olarak goriilebilecek farkli populasyon yapilari.

Siyah egriler adaptif karakterin optimum degerini; kesikli ¢izgiler ise adaptif karakterin merkez ve perifer
bolgelerdeki optimum degerini ifade etmektedir. Dairelerin biiyiikliigli populasyon biiyiikliigiinii temsil
etmektedir.

(@) Merkez ve perifer populasyonlar arasinda simetrik gen akigi vardir. Perifer populasyonlar, merkez

populasyona yakin oranda genetik varyasyon igermekte ve lokal adaptasyon saglayabilmektedir.

(b) Merkez ve perifer populasyonlar arasinda asimetrik gen akis1 vardir. Bu durum perifer populasyonlar

icin genetik varyasyonu azaltan bir etki olusturmakta ve lokal adaptasyonu kisitlamaktadir [118].

Avyrica bu hipoteze de alternatif olarak genetik gesitliligin cografi dagilimi; ¢ogu ¢alismada

yer almayan enlemsel varyasyona [119, 134], farkli 6rnekleme metodlarina ve filogenetik
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yanliliga bagli olacak sekilde ¢ok farkli agilardan da degerlendirilmistir [16]. Genetik
cesitlilik ve farklilasmanin enlemsel dagilima bagli olarak gosterdigi Oriintii, genelde
buzul-buzullar aras1 dénemin etkileri gz Oniine almarak aciklanmustir. Ozellikle alpin
tirlerin kurucu populasyonlari, buzullar arasi donemde artan isinmayla birlikte tekrar
kuzeye dogru genisleyen bir dagilim gosterdikleri icin, diisiik enlemlerdeki perifer
populasyonlarin yiiksek enlemdekilere gore daha biiylik oranda genetik varyasyon ve
farklilagsma diizeyi gostermesi beklenmektedir [76] (Sekil 1.6).

Enlemsel]

o4 A

= Merkez-pertfer

2

& —_—

=

e}
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=
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Q
Perifer = Merkez ~ Perifer Perifer = Merkez —= Perifer
Drisiik - Enlem = 1lksek Drii siikc = Enlem * Yiiksek

Sekil 1.6. Genetik cesitlilik ve farklilasmanin enlemsel dagilima bagli olarak goriilen
oruntusu.

Soldaki grafikteki mavi egri, Merkez-Perifer Hipotezinin ilk Onermesini temsil etmektedir (merkezden
periferlere dogru azalan genetik varyasyon orani). Kirmizi egri ise Buzullar arasi donemde artan isinmayla
birlikte tekrar yiiksek enlemlere dogru dagilhimlarimi genisleten populasyonlar i¢in enlem-genetik varyasyon

iliskisini gostermektedir. Sagdaki grafikteki yesil egride de, enlem ile merkez-perifer farklilasmasi

faktorlerinin genetik varyasyon tlizerindeki eklemeli etkisi gosterilmektedir [119].

Sonug olarak, tiim bu alternatif durumlar géz oniine alindiginda, Merkez-Perifer Hipotezi;
bir tiirlin genetik yapisinin cografi dagiliminin, hem tiirlin tiim yasam Oykiisii karakterleri
ile hem de bulundugu cevredeki etkin topografik ve mikroiklimsel degisiklikler ile
etkilesim halinde oldugunu ve bu sebeple pek cok farkli perifer populasyon yapisinin
olabilecegini ifade etmektedir (Sekil 1.7).
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Sekil 1.7. Genetik yapiin cografi dagilimi, degisen alansal ve iklimsel faktorler ile

etkilesim halinde olan mikroevrimsel siireglerle zaman i¢inde farklilasmaktadir [135].

1.1.8 Ektoterm Tiirlerde Sicakhiga Bagh Viicut Biiyiikliigii Oriintiileri

Ektoterm canlilar i¢in Oncelikli bir ¢evresel etken olan ortam sicakligi, tiire 6zgii yasam
oykiisii karakterleri ve eseysel secilim dinamikleri ile yakindan iliskilidir [136, 137, 138].
Ozellikle ektoterm tiirlerde goriilen viicut biiyiikliigii varyasyon oriintiileri, yiikseklige
bagli olarak degisen sicaklik farkliliklart ile dogrudan etkilesim halindedir [139, 140]. Bu
tez kapsaminda da calisilan ve baslica yasam Oykiisii karakterlerinden biri olan viicut
biiyiikliigii, canlilarin hayatta kalma, gelisim ve tireme donemlerini kapsayan tiim ekolojik

ve evrimsel siireglerde etkin bir karakterdir [141].

Ektoterm tiirlerin c¢ogunlugunun, Bergman Kurali olarak tanimlanan genel ifadede
belirtildigi tizere, yiikseklik arttik¢a diisen sicaklik diizeyine viicut biiyiikliklerini artirarak
cevap verdikleri goriilmiistiir [142-145]. Bergman Kurali’na gore bazi canlilar igin
molekiiler ve fizyolojik siirecler dogrultusunda, diisiik sicakliklarda daha biiyiik viicuda
sahip olmak daha avantajli bir durumdur [146, 147]. Uyumsal agidan diisiiniildiigiinde,
bliyiik viicutlu olan canlilarin hayatta kalma ve ¢iftlesme basarisinin ve yumurta iiretiminin

daha fazla oldugu belirtilmektedir [141]. Bununla birlikte, biiyiik viicut ile iliskilendirilen
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bu uyumsal kazanimlarin, yiiksek sicakliklarda olmamasi gibi bir durum gézlenmemistir,
bu ylizden bahsedilen uyumsal 6zelliklerin sicaklik ile olan iliskisi tartigmali bir durumdur
[42, 148, 149].

Orthoptera takimina ait ¢ogu tiirde, amfibilerde ve Coleoptera takimina ait bazi tiirlerde ise
Bergman Kurali’nin belirttigi durumun tam tersi sekilde bir oriintii gériilmektedir, yani
bazi ektoterm tiirlerin viicut biyiikliikleri yiikseklik artisina bagli olarak azalmaktadir
[150-152] ve bu farkli 6riintii ““Ters Bergman Kurali” olarak tanimlanmaktadir. Bergman
Kuralt’nin temeli sicakliga, Ters Bergman Kurali’ninki ise mevsimsellige yani canlilarin

aktif olduklart mevsimin siiresine dayanmaktadir [42].

Enlem veya yiikseklik artisiyla birlikte mevsimsellik artmakta, diger bir deyisle yaz
donemi kisalip kis mevsimi daha erken gelmektedir. Sonug¢ olarak, yiikseklik artigiyla
birlikte canlilar i¢in biiylime siiresi kisitlanmaktadir [153]. Bu durumda, Ters Bergman
Kurali’na gore, enlem/yiikseklik artisiyla birlikte mevsimsellik farklilasmasinin etkisiyle
viicut biiyiikliigii azalmaktadir [139, 154, 155]. Bu kuralin, adaptasyonla iligkilendirilen bir
aciklamasi vardir [156, 157]. Eger bir canlinin biiylimesi daha uzun siirede gergeklesiyorsa
canli daha biiyiik viicuda ve buna bagl olarak daha verimli bir lireme basarisina sahip
olacaktir. Buna karsilik, canlinin biiylime siireci uzadik¢a daha ge¢ ergin hale gelecek ve
bu ylizden hayatta kalma sansi da azalacaktir. Sonu¢ olarak canlinin viicut biiytikliigii
arttikga, artan iireme basarisi Ve azalan hayatta kalma sansi arasinda bir 6diinlesme (trade-
off) iliskisi dogacaktir. Bunun tersi olarak, eger mevsimsellik yani biiylime igin gereken
stire kisa ise viicut biiyiikligii enlem ve yiikseklik artisiyla azalacaktir. Bu durumda
Odiinlesme (trade-off) iliskisi, azalan lireme basarisi ile artan hayatta kalma orani arasinda
olacaktir [157]. Ters Bergman Kurali, genellikle yilda tek kusak veren (univoltin) ve

mevsimselligin ¢ok yiiksek oldugu bolgelerde yasayan ektotermik canlilarda goriilmektedir
[42].

Ektotermik canlilarda goriilen bir baska viicut biiylkligi oriintiisiic de Gradient-Karsit
Varyasyon’dur [42, 158]. Bu oriintii enlem ya da yiikseklik artigiyla birlikte kisalan
mevsimsellik siiresine, canlinin diisen biiylime oranina karsi cevap verebilmek igin daha
hizl1 biiyiime siireci gelistirmesiyle olusur. Bu durumda yiiksek enlemde ya da irtifada
yasayan bu bireyler, daha al¢ak kesimde daha uzun biiyiime siirecine sahip bireylerle ayni
oranda biiylime oranina sahip olarak bir dengeleme yoluna giderler. Eger hemen hemen

birebir dengeleme s6z konusuysa, 0 tiir i¢in ylikseklik/enlem ve viicut biiyiikliigii arasinda
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bir iliski gozlenmez [159]. Fakat eger asir1 dengeleme goriiliirse, Oriinti Bergman
Kurali’na [160, 161]; yeteri derecede dengeleyememe goriiliirse Ters Bergman Kurali’na

uygunluk gosterir [162].

Goriildiigii tizere sicaklik-viicut biiyiikliigi iligkisi, ektoterm tilirler arasinda bir hayli
farklilik gostermektedir. Tiim bu varyasyonlar agiklayabilmek igin, biiylime ve gelisim
icin gereken minumum sicaklik esik degerleri iliskisine dayanan bir biyofiziksel model 6ne
siirlilmiistiir. Bu modele gore bir canlinin biiylimesi i¢in gerekli olan minimum sicaklik
esik degeri (TTg, growth = biyiime ) 1l gelisimi igin gerekli minimum sicaklik esik degeri (TTp,
development=gelisme) arasindaki 1iligki, tiirlin hangi sicaklik-viicut biyiikliigli Oriintiisiini
izleyecegini belirlemektedir. Soyle ki tiir, TTp — TTg > 0 oldugu durumda Bergman
Kurali’'ni; TTp — TTg < 0 oldugu durumda ise Ters Bergman Kurali’n1 izlemektedir. TTp—
TTe = 0 oldugu durumda ise tiirde sicaklik ve viicut biiyiikliigii agisindan bir Oriintii
olmadig1 gozlenmektedir. Diger bir deyisle bu modele gore canlilar, gelisimin biliylimeye
oranla daha hizli ilerledigi sicaklik araliklarinda Bergman oOriintiisiine; gelisimin
bliylimeden daha yavas ilerledigi sicaklik araliklarinda ise bu Ters Bergman Oriintiisiine

uymaktadirlar [149, 163].

Bu biyofiziksel modelin temeli biiyiime ile gelisimin bagli oldugu farkli hiicresel
mekanizmalarin varligina dayanmaktadir. Hiicre biliylimesi ile ilgili stireclerin biiyiik
oranda protein sentezine; hiicre farklilasmasi ile ilgili siireglerin ise biiyiilk oranda DNA
sentezine bagli oldugu ve DNA sentezi ile ilgili siireclerin sicaklia ¢ok daha yiiksek
oranda bagimli oldugunu belirtilmektedir [163]. Bunun bir sonucu olarak arastirmacilar,
kesin olmamakla birlikte, gelisim igin gereken minimum sicaklik esik degerinin (TTp)
biiylime igin gereken sicaklik esik degerinden (TTg) daima daha yiiksek ¢ikacagini
belirtmektedirler. Bu baglamda, Ters Bergman oriintlisiinde olmasi1 gerektigi varsayilan
durum, biiyiime i¢in gerekli sicaklik esik degerinin (TTg) daha fazla olmasidir [149, 164,
165]. Bu durumun goriilme sebepleri arasinda ise termal segilim siirecinin etkili oldugu
diisiiniilmektedir. Buna gore yiiksek kesimlerde mevsimselligin arttig1 ve degisken hava
kosullarmin etkisinin goriildiigii yerlerde, gelisim siiresi daralan univoltin tiirler, bu dogal
secilim siirecine biiylime i¢in gerekli minimum sicaklik degerlerini (TTg) artirarak cevap

vermektedirler [166].

Bu acidan diisiiniildiigiinde ektoterm tiirlerde goriilen viicut biiyiikligii Oriiniitileri,

canlilarin gelisimi ile dogrudan iligkili olan hiicre cogalmasi ve farklilagmasi siireclerinin
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sicaklikla biiyiik oranda etkilesim halinde olmasi ile de aciklanabilmektedir. Ornek olarak
Avrupa ve Asya’nin 1liman bolgelerinde dagilim gosteren Chorthippus brunneus
(Orthoptera: Acrididae) tiirii ile yapilan bir arastirmada, gelisim ve biiylime igin gereken
minimum sicaklik karsilagtirmasi tiiriin - yasam Oykiisii  karakterleri kapsaminda
calisgtlmigtir. Bu aragtirmaya gore; gelisim i¢in gereken minimum sicakligin biiylime i¢in
gereken minimum sicakliktan kiigiik oldugu araliklarda, yiiksek sicakliklarda yetistirilen
bireylerin viicut bliyiikliigiinde artis oldugu tespit edilmistir (TTp-TTg < 0) [149]. Ayrica,
sicaklik-viicut biiyilikliigi oriintiileri ile ilgili olarak yapilan molekiiler ¢caligmalarda, tra-3
geninde goriilen tek niikleotid degisimi ile olusan FO6L mutasyonunun, hiicresel seviyede
diistik sicakligin algilanmasini engelledigi tespit edilmis ve bu durumun canlinin sicaklik
degisimlerine viicut biyiikliigli agisindan cevap verebilme kapasitesini kisitladigi

belirtilmistir [167].

Bu tez caligmasimin bir amaci da, Dogu Karadeniz Bolgesi’nin 6zgiin mikroiklimsel
kosullart icinde degisen sicaklik ve mevismsellik faktorleri goz Oniinde bulundurularak,
Poecilimon similis tiirtinde viicut biiyiikliigliniin sicakliga bagh olarak izledigi oriintiiyii

sorgulamaktir.
1.1.9 Model Canli: Poecilimon similis Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae)

Poecilimon cinsi, Barbitistini tribiisii igerisinde Isophya cinsi ile birlikte en yiiksek tiir
cesitliligi ile temsil edilen iki cinsten biridir [168]. Bu iki cinse ait tiir sayisi, taksonun
%82’sini olusturmakta olup, her iki cins de korelmis kanatlar ve kompleks akustik davranis
ozellikleriyle temsil edilmektedirler [169]. Morfolojik [170, 171], sitogenetik [172] ve
molekiiler [173] a¢idan olmak iizere yapilan pek¢ok calismaya ragmen, Poecilimon ve
Isophya cinslerinin filogenileri hala tartismali bir durumdadir [168]. Bununla birlikte,
Anadolu’nun son buzul maksimumu ve buzullararasi déonemlerdeki etkinligi de goz oniinde
bulunduruldugunda, tez c¢aligmasinin yapildigi bolgenin, iki cinsin de ana gesitlenme
merkezlerinden biri oldugu belirtilmektedir [168, 174]. Poecilimon cinsinin diinya
genelindeki dagilimi Sekil 1.8°de gosterilmistir. Bu tez ¢alismasinin model organizmasi
olan Poecilimon similis Retowski, 1889 (Orthoptera: Tettigoniidae), Dogu Karadeniz

Bolgesi’ne endemik bir tiirdiir [175-178] ve tiiriin sistematik durumu asagidaki gibidir:
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Takim: Orthoptera
Alt Takim: Ensifera
Ust Familya: Tettigonioidea
Familya: Tettigoniidae
Alt Familya: Phaneropterinae
Tribiis: Barbitistini
Genus: Poecilimon Fischer, 1854

Tiir: Poecilimon similis Retowski, 1889

Sekil 1.8. Poecilimon cinsinin diinya genelindeki dagilimi [179].

Poecilimon similis; yesil ve sar1 renklerde, korelmis kanatlara sahip, ugamayan univoltin
(bir y1lda sadece bir kusak veren) bir ¢ekirge tiirtidiir [34, 175] (Sekil 1.9). Bu tiir Firtina
Vadisi’nde birbiriyle kismen etkilesimde olan populasyonlar halinde iken, vadi disinda ise
parcali olarak yaklasik 350 ile 2000 metre arasindaki uygun habitatlarda dagilim
gostermektedir (Sekil 1.12 ve Cizelge 1.1). Tiirtin bireyleri genelde Rubus spp., Sambucus
nigra, Plantago lanceolata, Rumex ve Salvia gibi bitkilerin oldugu alanlarda ve
Poecilimon schmidti, Isophya rizeensis, Isophya redtenbacheri, Pholidoptera griseoaptera,
Phonochorion uvarovi, Phonochorion satunini ve Phonochorion artvinensis gibi diger
cay1r ¢ekirgeleri ile kismen simpatrik olarak bulunmaktadir.
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Sekil 1.9. Poecilimon similis tiirliniin erkek ve disi bireyi.

Poecilimon similis disileri, yamurtalarini bitki ortiisiine ya da topraga birakir ve yumurtalar
kis mevsimini diyapozda gecirirler. Nimfler, genelde yiikseklige bagli olarak degismekle
birlikte, Haziran ayinda goriilmeye baslamaktadir. Haziran, Temmuz ve Agustos aylari
boyunca gozlenen ergin bireyler, Eyliil ay1 ile birlikte ortadan kalkmaktadir. P. similis’in
erkek bireylerinde pronotum orta kisimda igbiikey, disilerde ise daha diiz bir yapidadir
(Sekil 1.10 ve 1.11). Ovipositor ventralde diiz, u¢ kisimda ise yukari dogru kivrik olmak
iizere dislidir (Sekil 1.9). Tiiriin erkek bireyleri kdrelmis kanatlari birbirine stirterek cagri

sesi ¢ikarmaktadir [36, 175].
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Sekil 1.10. Erkek bireylerde pronotum yapisi.

Sekil 1.11. Disi bireylerde pronotum yapisi.
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1.2 Materyal ve Yontem

1.2.1 Arazi Cahsmalari:

Bu tezin arazi g¢aligmalar1 Dogu Karadeniz Bolgesi’nde Giimiigshane ili Yagmurdere
ilgesinden Artvin ili Hatila Vadisi Milli Parki’na kadar olan alan1 kapsamaktadir. Arazi
caligmalar1 2012 yilinin Haziran, Temmuz ve Agustos aylarinda olmak tizere iic donem
halinde vyiiriitiilmiistiir. Ornekleme noktalar1 Sekil 1.12°de gdsterilmis, o&rnekleme
noktalarina ait bilgiler Cizelge 1.1°de verilmistir. Araziden toplanan 6rnekler morfometrik
ve molekiiler ¢alismalarda kullanilmak tizere %96’lik alkol igeren kaplar igerisine alinmis
ve Hacettepe Universitesi Biyoloji Béliimii Ekolojik Bilimler Arastirma Laboratuarlaria

getirilmistir. Ornekler %96°lik alkol i¢inde +4°C*de muhafaza edilmistir.

Calismanin baglangicinda, Merkezde Toplanma Modeli ve Merkez-Perifer Hipotezi’nin de
belirttigi izere, populasyon biiyiikliklerine gore Firtina Vadisi merkez (M), dagilimin bati
(Erikli, Yagmurdere, Asagi Yuvali) ve dogu yoniinde (Hatila Vadisi) sinirlandigi iki bolge
ise perifer (P) olarak kabul edilmistir (Sekil 1.12 ve Cizelge 1.1).

1.2.2 Viicut Biiyiikliigii Ol¢iimleri

Belirlenen istasyonlardan toplanan bireylerin pronotum, sol ve sag arka femur bolgeleri
LeicaMZ75 model stereo-mikroskop kullanilarak 0.64 biiylitme oraninda fotograflanmistir.
Her bireyin femur uzunlugu, pronotum uzunlugu ve genisligi Ol¢iimleri i¢cin TPSDig
(Version 1.34) [180] programi kullanilmistir. Olgiimler igin pronotumda 9, femur igin ise 2
referans noktasi (landmark) belirlenmistir (Sekil 1.13. ve 1.114.) [181].
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Cizelge 1.1. Orneklem noktalarina ait enlem, boylam, yiikseklik verileri ile molekiiler ve
morfolojik ¢aligmalara dahil edilen birey sayilari. Perifer (P), Merkez (M).

=< =<
< ° B -
e £ T 2852|3852
N S = =9 2o
Ornekleme Noktasi = > x < 5 E i L = E i
’ @ i 2555|3854
- = c
N~ -
ER - Erikli (P) 40° 62'26" | 39°9375" | 1130 6 13
AY - Asag1 Yuval (P) 40°5374" | 39°87'93" | 1885 6 4
YD - Yagmurdere (P) 40° 60'85" | 39°90728" | 1200 5 5
SM - Sultanmurat 40°67'89" | 40°1911" | 1843 6 6
CML - Cimil 40° 79'17" | 40°63'07" 749 5 7
FV-1 Firtina Vadisi (M) 29 45
A-Cicekli Yayla Yolu 40°80'58" | 40°95'49" | 1950 3 13
B-Cigekli Yayla Yolu 40°8391" | 40°9470" | 1550 6 5
C-Kale Yolu-2 40° 81'78" | 40°94'46" | 1810 5 4
D-Kale Yolu-1 40°84'19" | 40°94'53" | 1467 5 14
E- Cat 40°85'39" | 40°94'67" | 1300 10 9
FV-2 Firtina Vadisi (M) 10 20
A-Ulkiikdy 2 40°98'57" | 40°96'46" 500 5 9
B- Ulkiikéy 1 41°00'89" | 40°9923" 388 5 11
HV - Hatila Vadisi (P) 41°1043" | 41°59'71" 1552 10 12
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Sekil 1.13. Arka femur (3. bacak) ve referans (landmark) noktalari

Sekil 1.14. Erkek birey pronotumu ve referans (landmark) noktalari

1.2.3 Molekiiler calismalar

1.2.3.1 DNA Eldesi

Istasyonlardan toplanan bireylerin arka femurlar1 kullanilarak DNA izolasyonu yapilmistir.
DNA izolasyonu i¢in, femur bdélgeleri viicuttan ayrilmis ve alkoliin ugmasi saglanmistir.

Daha sonra dokular, 600 ul, 2 x TE (20 ml 10 mM TrisHCI, 4 ml 20 mM EDTA, 976 ml
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ddH,0) tamponu iginde pargalanmis ve kitin tabakasinin ayrilmasi saglanmigtir. Tampon
icindeki doku 13.000 rpm hizinda 3 dakika santrifiij edilerek c¢oktiiriilmiistiir. Santrifiij
isleminden sonra, Ustte kalan siipernatan kisim atilarak elde edilen doku Invitrogen
PureLink ™ Genomic DNA izolasyon kiti ile DNA izolasyonuna tabi tutulmustur. Elde
edilen DNA 6rnekleri +4°C de saklanmustir.

1.2.3.2 Polimeraz Zincir Tepkimesi (PZT) Uygulamalari

Bir¢ok bocek tiiriinde Polimeraz Zincir Tepkimesi (PZT) isleminin basari ile yapilabildigi
LCO1490 ve HCO2198 primerleri segilerek [59], (Cizelge 1.2) mitokondriyal DNA
(mtDNA)’nin COI gen bolgesine ait yaklasik 675 baz giftlik bir bolgesi ¢ogaltilmistir. Bu
islemde, uygulanan PZT dongiisii ve her 6rnek igin toplam hacmi 25 pl olacak sekilde
hazirlanan PZT ¢o6zeltisinin igerigi Cizelge 1.3. ve Cizelge 1.4’de verilmistir. Yapilan her
PZT g¢alismasinda kontaminasyonu kontrol etmek i¢cin, DNA hari¢ olmak iizere, PZT
karisimi igeren bir negatif kontrol kullanilmistir. Bunun haricinde, daha 6nce galistigi
bilinen, DNA 6rnegi igeren bir PZT karisimi da her reaksiyonda pozitif kontrol olarak yer

almstir.

Cizelge 1.2. Tez kapsaminda kullanilan mtDNA COI gen bolgesine iliskin primerler

Primer Gen Bolgesi Primer Dizisi

LCO1490 GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG
Col

HCO02198 TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA

Cizelge 1.3. Polimeraz Zincir Tepkimesi (PZT) dongiisii

SICAKLIK-ASAMA | SURE | DONGU SAYISI
94°C - 6n denatiirasyon 2 dk 1
94°C - denatiirasyon 30 sn 35
45°C - baglanma 30sn 35
72 C - uzama 45 sn 35
72°C - son uzama 5dk 1
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Cizelge 1.4. Polimeraz Zincir Tepkimesi (PZT) ¢ozeltisi (bir dongii i¢in).

BIiLESEN MIKTAR (ul)

ddH,0 17,5
10 X Tampon (Bioron, Complete) 2,5
50 mM dNTP karisimi 1

50 mM MgCl, 1,5
[leri Primer 0,4
Geri Primer 0,4
Taq polimeraz (Bioron) 0,2
DNA 1,5

1.2.3.3 Jel Elektroforezi

Cogaltilan DNA o6rnekleri, %2’lik agaroz jel (1 gr Agaroz; 0.5X 50 ml TBE c-Tris bazi,
Borik asit, Etilen daimin tetraasetik asit, EDTA-; 1.4 ul Etidiyum bromiir) kullanilarak 80
mV’da elektroforeze tabi tutulmustur (Sekil 1.15).

mtDNA’nin COI gen bolgesi PZT ile basarili bir sekilde ¢ogaltilan drnekler, Invitrogen
Kiti ile saflagtirildiktan (piirifikasyon) sonra dizi analizlerinin yapilmasi icin MACROGEN

firmasina gonderilmistir.
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Sekil 1.15: Ust; Firtina Vadisi-1 (FV-1) drneklerine ait PZT ile ¢ogaltilan COI bélgelerinin
jel elektroferez gorintiileri. Alt; Hatila Vadisi (HV) bireylerine ait PZT o6rnekleridir; ilk

ornek pozitif kontrol, belirtecten Onceki ilk ornek ise negatif kontrol ornekleridir.
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1.3 Analiz

1.3.1. Dizi Verilerinin Diizenlenmesi, Genetik Cesitlilik ve Farkhilasmanin

Hesaplanmasi

Elde edilen DNA dizileri Clustal X v.2.0 [182] ve BioEdit v.7.2 [183] programlari
kullanilarak diizeltilmis ve hizalanmistir. Hizalanan diziler, GenBank’da sirasiyla,
JQ917909.1 ve EF540820.1 kodlariyla kayith Mecopoda elongata (Orthoptera:
Tettigoniidae: Mecopodinae) [184] ile Isophya altaica (Orthoptera: Tettigoniidae:
Phaneropterinae) tiirlerine ait COI dizi verisi [185] ile kontrol edilmis ve 659 baz ciftlik
veri, analize hazir hale getirilmistir. Dizilerdeki haplotip gruplamasi ise DnaSP v.5 [186,

187] programi kullanilarak belirlenmistir.

Populasyonun genetik yapisina iliskin biitin analizler, Arlequin v.3.5 [188] programi
kullanilarak yapilmistir. Bu program ile her bir populasyon i¢in genetik varyasyon,
Tajima’nin ©t [189] ve Watterson’in 0 [190] parametreleri ile hasaplanmigtir. Watterson’in
0 degeri, populasyonda mutasyon ve populasyon biiyiikliigii parametrelerine gore, 6=4Nu
seklinde ifade edilir. Tajima [189], populasyondaki her haplotip ¢ifti arasindaki beklenen
ortalama farklilifin oranini Eexpected=bekienen (1) = 0 olarak belirtmistir. Bu durumda 0,
degeri, populasyondaki her haplotip ¢ifti arasindaki ortalama farkliligin tahminini temsil
etmektedir. Populasyonlar arasi genetik farklilasma hesaplamalar1 i¢in ise Pairwise (ikili)
Fstdegeri kullanilmigtir [1, 191, 192].

Bu tiirde, COI boélgesi i¢in nétraliteden uzaklasma olup olmadigini tespit etmek igin,
Tajima’nin D [193] ve Fu’nun Fs [194] degerleri hesaplanmistir. Bu degerler populasyon
biiylimesini Olgen parametrelerdir. Zaman ig¢inde biiylime gdsteren populasyonlarin
notraliteden uzaklastiklar1 kabul edilir. Tajima’nin nétralite testinde D = 0 ifadesi,
populasyon biiyiikliigiinde bir degisiklik goriilmedigini; D < O ifadesi, populasyonun
biiyiidiigiinii; D > 0 ifadesi ise yakin zamanda populasyonun darbogaz etkisi altina
girdigini belirtir. Fu’nun Fs degeri, populasyon biiyliimesine ¢ok daha duyarli bir
parametredir. Negatif Fs degeri, son zamanlarda olmus bir populasyon biiyiimesine; pozitif
Fs degeri ise yakin zamanda olmus bir populasyon darbogazina isaret etmektedir. Fu’nun
Fs degeri i¢in anlamlilik degeri, p < 0.02; Tajima’nin D degeri i¢in ise p < 0.05 olarak
tanimlanir [193, 194].
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Tiirlin genelindeki varyasyonun bilesenleri olarak tanimlanan; herbir populasyon igindeki,
populasyonlar arasindaki ve merkez-perifer bolgeler arasindaki varyasyon yiizdeleri
AMOVA (Analysis of Molecular Variance) analizi ile hesaplanmistir [195]. Ayrica tiiriin
genetik yapisinin uzakliga bagl izolasyon derecesini 6lgmek i¢in kullanilan Mantel Testi
de ARLEQUIN v.3.5 [188], IBD (Isolation By Distance) ve Geographic Distance Matrix
Generator v.1.2.3 programlar kullanilarak yapilmigtir [196].

Bunlarla birlikte notral genetik ¢esitlilik ile yiikseklik ve iklimsel veriler arasindaki iliski,
serpilme diyagrami (Scatter plot) ve adimsal coklu regresyon analizleri kullanilarak
incelenmistir. Analizlerde kullanilan iklimsel degiskenler; P. similis’in dagilimini
siirlayan yillik ortalama degerleri, ekstrem degerleri ve mevsimselligi ifade eden
degiskenleri tanimlamakta olup, P. similis’in alandaki dagilimina gére BIOCLIM
modelleme yonteminde kullanilan iklimsel parametreler [197] arasindan se¢ilmistir [198,
199, 200]. Buna gore kullanilan iklimsel degiskenler; yillik ortalama sicaklik (Y.O.S),
yillik yagis (Y.Y), mevsimsel (Mayis-Eyliil) sicaklik (Mev. Sic.), en kuru aydaki yagis
(E.K.AY.), en yagish donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S.) ve mevsimsel (Mayis-
Eyliil) yagis (Mev. Yag.) olarak belirlenmistir [197].

1.3.2 Viicut Bilyiikliigiiniin Analizi

TPSDig programi [180] kullanilarak; arka femur boyu, pronotum boyu ve eni dlgiilen
bireylerin verileri STATISTICA (StatSoft) programinda analiz edilmistir. Viicut
biiylikliigii analizleri i¢in, diisiik 6rneklem biiyiikliigiine sahip oldugundan disi bireylere ait
veriler kullanilmamistir. Erkek bireylere ait {ic uzunluk ol¢iimiinii (femur boyu, pronotum
boyu ve eni) standardize etmek icin Temel Bilesen Analizi (Principal Component of
Analysis) yapilmistir [201]. Buna gore, elde edilen TB1 (temel bilesen 1) verisi viicut
biiyiikliigiiniin temsili olarak kabul edilmis ve bu veri kullanilarak viicut biiyiikliigiiniin
alansal olarak varyasyon gosterip gostermedigini anlamak icin Tek Degiskenli Varyans

Analizi (one-way ANOVA) yapilmustir.

Ayrica TBI1 verisi kullanilarak, viicut biiyiikliigiiniin iklimsel degiskenlere [yillik ortalama
sicaklik (Y.O.S), yillik yagis (Y.Y), mevsimsel (Mayis-Eyliil) sicaklik (Mev. Sic.), en kuru
aydaki yagis (E.K.A.Y), en yagisli donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S), mevsimsel
(Mayis-Eyliil) yagis (Mev. Yag.] ve yiikseklige gore dagilimi incelenmistir. Bu dagilim
ortintiileri incelenirken, once degiskenlerin tek tek viicut biiytikliigi ile korelasyonu

serpilme diyagrami (Scatter plot) kullanilarak incelenmis, daha sonra da her bir degiskenin
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viicut biiyiikliigli varyasyonunu hangi oranda agiklayabildigini ortaya c¢ikarmak igin
Adimsal (forward-backward stepwise) Coklu Regresyon Analizleri (Multiple Regression
Analysis) yapilmistir. Ayrica, her bir populasyona ait notral genetik varyasyon ile viicut
blytikligl verileri arasindaki korelasyon serpilme diyagrami (Scatter plot) kullanilarak

incelenmistir.
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2. SONUCLAR

2.1 Bulgular
2.1.1 Populasyon Genetigi Verileri

Analize dahil edilen dizilerin igerdigi 25 adet haplotip, Cizelge 2.1°de verilmistir.
Haplotiplerin populasyonlara dagilimlar ise Cizelge 2.2°de goriildiigii sekildedir. Tiir igin,
ortalama genetik varyasyon, 0,= 9.7113 olup, Cizelge 2.3°den de gériilecegi iizere, en
yiiksek genetik varyasyon seviyesi merkez bolgedeki Firtina Vadisi-2 (0,= 19.50)
populasyonlarinda bulunmaktadir. Firtina Vadisi i¢indeki populasyonlarin ortalama olarak
varyasyon orant (0 ry= 15.51), hem bati-perifer hem de dogu-perifer bolgelerindeki
populasyonlara gore daha fazladir. Bununla birlikte, bati-perifer populasyonlar (ER, 0,=
7.00; YD, 6,= 12.00; AY, 0,= 10.00), merkez populasyona nispeten yakin bir varyasyon
orani igerirken, dogu-perifer populasyon (HV, 6,= 1.333) ¢ok daha az oranda varyasyon
icermektedir. En diisiik genetik gesitlilik ise merkez bolge ile bati-perifer arasinda kalan

Sultanmurat (SM) populasyonuna aittir (6,= 1.000) (Sekil 2.1).

Notraliteden uzaklagsma derecesini ifade eden Tajima’nmin D degeri, bati-perifer
populasyonlart (ER, YD, AY), Sultanmurat (SM), Cimil (CIM) ve dogu-perifer
populasyonu (HV) i¢in 0 degerinde; Firtina Vadisi populasyonlar1 (FV-1 ve FV-2) igin ise
sifirdan biiyiiktiir. Fu’nun Fs degerleri, bati-perifer (ER, YD, AY) populasyonlari ile Cimil
(CIM) ve Firtina Vadisi-2 populasyonlari i¢in pozitif iken, dogu-perifer (HV) populasyonu
ile Firtina-Vadisi-1 populasyonlar i¢in negatiftir (Cizelge 2.3). Tiir genelinde nétraliteden
uzaklagma degerleri D= 0.22733, p>0.05; Fs= 0.71.56, p>0.05 olup, tiir i¢in ndtraliteden

anlamli derecede bir uzaklagsma tespit edilmemistir.

Populasyonlar arasi1 genetik farklilasmayr O6lgmek i¢in Kkullanilan Pairwise Fst
hesaplamalarina gore, farklilagma hem iki merkez populasyonu arasinda hem de merkez ile
her iki perifer bolge arasinda yiiksek seviyededir (Sekil 2.2). Firtina Vadisi-1
populasyonlari ile Firtina Vadisi-2, Cimil (CIM), bati-perifer (Erikli — ER) ve dogu-perifer
(Hatila Vadisi - HV) populasyonlari arasindaki farklilasma degerleri anlamlidir (Cizelge
2.4 ve Cizelge 2.5).
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Cizelge 2.2. Poecilimon similis tiirtinde populasyonlara gore haplotip dagilim tablosu

Haplotip

ER

YD

AY

SM

CiMm

FV-1

FV-2

HV

Hap 1

Hap 2

Hap 3

Hap 4

Hap 5

Hap 6

Hap 7

Hap 8

Hap 9

Hap 10

Hap 11

Hap 12

Hap 13

Hap 14

Hap 15

Hap 16

12

Hap 17

Hap 18

Hap 19

Hap 20

Hap 21

Hap 22

Hap 23

Hap 24

Hap 25
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Cizelge 2.3. Her populasyon igin orneklem sayisi (N), yer degistiren bdolge sayisi
(Y.D.B.S), haplotip sayis1 (Hap. Say.), genetik cesitlilik (8;) ve notraliteden uzaklagma

(Tajima’nin D ve Fu’nun Fs degerleri; p>0.05) verileri.

Populasyon N Y.D.B.S | Hap.Say. 0, D Fs
ER 6 7 2 7 0 1,9459
YD 5 18 3 12 0 1,3322
AY 6 10 2 10 0 2,3025
SM 6 1 2 1 0 0
CiMm 5 23 3 15,33 0 1,5888
FV-1 29 23 7 11,52 1,2854 -1,3141
FV-2 10 34 4 19,5 0,5331 1,0864
HV 10 2 3 1.333 0 -1,2164
25
20
c
o
7
o 15
] \
S ®
; S 10
: / \
c
© 5
° \
O T T T T T 1
ER YD AY M Cim FV-1 FV-2 Hv  Pop.
«pmGenetik Varyasyon(0m)

Sekil 2.1. Populasyonlara gore genetik varyasyon (0,) dagilimu.
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Cizelge 2.4. Populasyonlar arasi farklilasma - Fg verileri. (*) Anlaml Fg; degerleri; p < 0.05

Populasyonlar ER AY YD SM Cim FV-1 FV-2 HV
ER —

AY 0.604 —

YD 0.413 0.009 —

SM 0.741 0.521 0.013 —

CciMm 0.611 0503 0505 0.639 —

FV-1 0.511* 0.006 0.099 0.324 0.557* —

FV-2 0.463 0204 0316 0453 0.098 0.280* —

HV 0.863 0.462 0.541 0.930 0.698 0.318* 0.403 —

Cizelge 2.5. Populasyonlar arasi farklilasmanin anlamlilik degerleri (p degerleri). (*) p < 0.05

Populasyonlar ER AY YD SM CiMm FV-1 FV-2 HV
ER =

AY 0.261 —

YD 0.063 0.243 —

SM 0315 0.261  0.585 —

CiMm 0.198 0.144 0.081 0.198 —

FVv-1 0.000* 0.513 0.216 0.162 0.000* —

FV-2 0.117 0.099 0.063 0.054 0.288  0.036* —

HV 0126  0.054 0.099 0.054 0.090 0.018* 0.072 —
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Sekil 2.2. Tiir icinde genetik farklilasma (Fs) degerlerinin dagilimi.

Tiir iginde molekiiler varyansin analizi (AMOVA) i¢in populasyonlar, merkez ve iki
perifer bolgeye (bati ve dogu) ait olmak iizere, asagida Dbelirtildigi gibi
gruplandirilmislardir. Tiir genelindeki varyasyonun kaynagi biiylik oranda (%055.94)
populasyonlar iginde bulunmakta olup, merkez ve her iki perifer grup arasindaki varyasyon

ise toplam varyasyonun sadece %9.51 ini olusturmaktadir (Cizelge 2.6).

Grup 1 Populasyonlari: ER, YD, SM, AY
Grup 2 Populasyonlari: CiM, FV-1, FV-2
Grup 3 Populasyonu : HV
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Cizelge 2.6. Tiir i¢inde molekiiler varyans analizi (AMOVA) sonugclari.

Tiir ici varyasyonun | Serbestlik | Kareler Varyans | Varyans
kaynaklari derecesi toplamm | bilesenleri | yiizdeleri
Gruplar Arasi 2 48.701 |0.95885 Va 9,51
Gruplar iginde, 5 81.734 |3.48112Vb| 3454
populasyonlar arasi
Populasyonlar i¢inde 18 101.488 |5.63823 Vc 55,94
TOPLAM 25 231.923 10,0782 100

Poecilimon similis tiirlinde uzakliga bagli izolasyon oriintiisii olup olmadigini anlamak igin
yapilan Mantel Testi’nde, populasyonlarin birbirinden uzakliklar1 (km) ile genetik olarak
farklilasma oranlar1 (Fst) arasindaki iligki irdelenmistir (Sekil 2.3). Sonug¢ olarak, P.
similis‘de cografi uzakliga bagh bir genetik farklilasma tespit edilmemistir (Z = 831.0933;

r=0.0500; p= 0.397).

Genetik uzakhk

Sekil 2.3. Poecilimon similis tiiriinde uzakliga bagli izolasyon (UBI) iliskisi.
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-100 —40
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20
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80 140

Cografi uzakhk
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Tiir genelindeki genetik varyasyon ile yiikseklik ve iklimsel degiskenler [yillik ortalama
sicaklik (Y.O.S), yillik yagis (Y.Y), mevsimsel (Mayis-Eyliil) sicaklik (Mev. Sic.), en kuru
aydaki yagis (E.K.A.Y.), en yagisli donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S.) ve mevsimsel
(Mayis-Eyliil) yagis (Mev. Yag.)] arasindaki iliskiyi gosteren serpilme diyagrami (scatter
plots) grafikleri ve adimdal c¢oklu regresyon analizi sonuglari Sekil 2.4-2.11°de
gosterilmistir. Bu sonuglara gore, Poecilimon similis’de nétral genetik varyasyon ile
yiikseklik ve tiim iklimsel degiskenler arasinda anlamli bir korelasyon vardir. Notral
genetik varyasyon ve iklimsel degiskenler arasinda yapilan geri adimsal ¢oklu regresyon
sonuclarina gore notral genetik varyasyon biiylik oranda yiikseklik ile olmakla birlikte,
yillik yagis, mevsimsel sicaklik ve en yagish donemdeki ortalama sicaklik degiskenleri ile

aciklanmaktadir. Calisma alani i¢inde yiikseklik arttikca genetik cesitlilik azalmaktadir.

Yikseklige Gore Genetik Varyasyon Dagilimi
Pi = -4,0686E-17-0,6586*x; 0,95 Conf.Int.

2,0
1,5 ""~o.___\o
10 ...

0,5
0,0

-0,5

-1,0

Notral Genetik Varyasyon (6,,)

-1,5

-2,0
-2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15

| r=-0,6586; p = 0.0000; r  =0,4338]  Yiikseklik

Sekil 2.4. Yiikseklik ile genetik varyasyon arasindaki korelasyon grafigi
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Yilhk Ort. Sicakliga (Y.0.S.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi
Pi = -1,1122E-17+0,5487*; 0,95 Conf.Int.

2,0

1,5 o o

Notral Genetik Varyasyon (0,;)

017 |

-1,5

-2,0
L3 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0

| =0,5487; p =0.0000; r 2 =03011] Yillik Ort. Sicaklik (Y.0.S.)

Sekil 2.5. Yillik ortalama sicaklik (Y.O.S) ile genetik varyasyon arasindaki korelasyon
grafigi.

Yilhik Yagisa (Y.Y.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi

Pi =-2,8827E-17+0,6662*x; 0,95 Conf.Int.

2,0
15 o o
1,0
0.5
0,0
05

-1,0

Nétral Genetik Varyasyon (0;,)
o]
6

-1,5

-2,0
-1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0 2,5 3,0

| r=0,6662; p =0.0000; r 2 = 0,4438]| Yillik Yagis (Y.Y.)

Sekil 2.6. Yillik yagis (Y.Y.) ile genetik varyasyon arasindaki korelasyon grafigi.
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Mevsimsel Sicakliga (Mev.Sic.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi

Pi = 5,9902E-18-0,5897*x; 0,95 Conf.Int.

2,0

“E 1,5
@
N

5 1,0
>
7

g 0,5
©

> 0,0
X
3

c -0,5
)
(0]

] -1,0
S
0

4 -1,5

© o
2,0
-3,0 2,5 2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0

r=-0,5897; p =0.0000; r 2 = 0,3477| Mevsimsel Sicaklik (Mev.Sic.)

Sekil 2.7. Mevsimsel sicaklik (Mev. Sic.) ile genetik varyasyon arasindaki

korelasyon grafigi.

En Kuru Aydaki Yagisa (E.K.A.Y.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi

Pi = -2,2196E-18+0,6091*x; 0,95 Conf.Int.

2,0

Notral Genetik Varyasyon (0,;)

(e]

-2,0
-1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0 2,5

| r=0,6091; p =0.0000; r 2 =0,3710|  En Kuru Aydaki Yagis (E.K.A.Y.)

Sekil 2.8. En kuru aydaki yagis (E.K.A.Y.) ile genetik varyasyon arasindaki korelasyon
grafigi.
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En Yagish Donemdeki Sicakliga (E.Y.D.S.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi

Pi=-1,8941E-17-0,4919*x; 0,95 Conf.Int.

2,0

1,5 o o

-15

No6tral Genetik Varyasyon (6;;)

-2,0
-2,5 -2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0

| r=-0,4919; p = 0.0000; r 2 = 0,2419| En Yagigh Donemdeki Sicakhg (E.Y.D.S.)

Sekil 2.9. En yagishh donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S.) ile genetik varyasyon

arasindaki korelasyon grafigi.

Mevsimsel Yagisa (Mev.Yag.) Gore Genetik Varyasyon Dagilimi

11.sta 100v*123c
Pi = -6,4849E-17+0,6064*x; 0,95 Conf.Int.

2,0

Notral Genetik Varyasyon (6;;)

-1,5
o o
-2,0
-1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0 2,5
| r =0,6064; p = 0.0000; r 2 = 0,3678| Mevsimsel Yagis (Mev.Yag.)

Sekil 2.10. Mevsimsel yagis ( Mev. Yag.) ile genetik varyasyon arasindaki
korelasyon grafigi
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Coklu Regresyon Analizi (Geri Adimsal) R= 83032865 R*= 68944567 Adjusted R®*= 67451517
F(5,104)=46,177 p=0,0000 Std Error of estimate: 57051

Beta Std.Err. B Std.Err. | t(104) | p-level
M=110 of Beta of B
Intercept | 1 -0,000000/ 0,054396 -0,00000 1,000000
Yitkseklik| -0.521510| 0,103427| -0,521510 0,103427| -5,04230) 0,000002
Y.Y. 2,409272| 0,565542) 2409272 0,565542| 426011 0,000045
Mev.Sic. | 1,393859) 0,297445| 1,393859 0,2974438| 4,68605 0,000008
EKAY. | -0,962915| 0,298657 -0,962915| 0,298657| -3,22415 0,0016885
E.Y.D.S. | -0,303532| 0,0668862 -0,303532| 0,068862| -4,40783 0,000025

Sekil 2. 11. Notral genetik varyasyon ve iklimsel degiskenler arasinda yapilan geri
adimsal ¢oklu regresyon sonuglari.

2.1.2 Viicut Biyiikliigii Verileri

Erkek bireylere ait femur boyu, pronotum boyu ve enine ait dlglimler ve yapilan temel
bilesenler analizi sonucunda, viicut biiyiikligii indeksi olarak kullanilan TB1 verileri
Cizelge 2.7°de gosterilmistir. Viicut biiyikligl, farkli 6rnekleme lokalitelerine gore
anlamli derecede varyasyon gostermektedir (Sekil 2.12). (ANOVA, F=14,079; p= 0.000).
Buna gore, Asagi Yuvali (AY) populasyonu hari¢ olmak iizere, her iki perifer
populasyonun ortalama viicut biiylikligii degerleri, merkez populasyonlara gore daha

fazladir.

Cizelge 2.7. Erkek bireylere ait femur boyu, pronotum boyu ve eni ile temel bilesenler

analizi (TB) sonucu elde edilen viicut biiyiikliigii verileri.

Populasyonlar Femur Boyu Pronotum Prqnotum TB1
(mm) Boyu (mm) [ Eni (mm)

ER 18,08 4,85 3,14 1,38
AY 14,23 4,51 2,78 -1,92
YD 17,49 4,55 3,15 0,85
SM 16,49 4,89 2,91 -0,2
Cim 16,83 4,91 3,02 0,33
FV-1 15,85 4,96 3,12 -0,47
FV-2 15,91 4,79 2,91 -0,41
HV 17,87 5,11 3,08 1,14
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Her 6rnekleme noktasina ait yiikseklik, yillik ortalama sicaklik (Y.O.S), yillik yagis (Y.Y),
mevsimsel (Mayis-Eyliil) sicaklik (Mev. Sic.), en kuru aydaki yagis (E.K.A.Y), en yagish
donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S), mevsimsel (Mayis-Eyliil) yagis (Mev. Yag.)
verileri Cizelge 2.8’de gosterilmektedir. Her bir degisken ile viicut biiyiikliigii arasindaki
korelasyonu gosteren grafikler Sekil 2.13-2.19°da verilmistir.

Cizelge 2.8. Orneklem yerlerine ait yiikseklik ve iklimsel verilerin standardize edilmis

degerleri.

Populasyonlar | Yiikseklik | Y.O.S. Y.Y. [Mev.Sic.| EK.AY. [EY.D.S. | Mev.Yag.
ER -0,3597 | 0,5508 | -0,7416 | 0,1436 | -1,1369 | 1,6493 [ -0,8629
AY 1,1553 | -1,0241 | -0,7987 | 0,8617 -1,264 | -0,3193 | -0,8629
YD -0,2192 | -0,4682 | -0,8939 | 0,654 -1,264 | 0,4189 | -0,8736
SM 1,071 -0,6072 | -0,8035 | 0,7104 | -1,0098 | 0,2343 | -0,6813
CiM -0,7169 | 0,7824 | -0,0801 | 0,4463 | -0,1201 | -2,2881 | -0,3714
FV-1-A 1,2858 | -1,3484 | -0,3752 | 0,3821 | -0,2472 | -0,9961 | -0,6172
FV-1-B 0,4831 -1,302 | -0,3609 | 0,3129 | -0,1837 | -0,9345 -0,318
FV-1-C 1,0048 | -0,9315 | -0,4656 | 0,5232 | -0,2472 | -0,3808 | 0,2646
FV-1-D 0,3165 | -0,2366 | -0,4561 | 0,7181 | -0,1837 | 0,6034 0,318
FV-1-E -0,0185 | 0,1339 | -0,3609 | 0,7771 | -0,0566 | 1,0341 -0,286
FV-2-A -1,6239 | 1,8478 | 2,4515 | -2,4106 | 2,1675 | -0,3808 1,6263
FV-2-B -1,8487 | 1,5236 | 1,6472 | -1,6821 1,532 -0,9961 | 2,2673
HV 0,4871 | -0,3756 | 0,0435 | -0,046 0,3882 | 0,2958 | 0,2588
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Vicut Buyuklugunun Cografi Dagilimi

TB1 (Viicut Biiyiikligii)
o

-3
E YD CIM FV.1B FV1D FV2A HV
AY SM FV.1 A FV1C FV1E FV2B T Mean
T Mean+0,95 Conf. Interval
Populasyonlar
Populasyonlara Gore Vucut Bliyuklugunun Dagilimi
Current effect: F(12, 97)=14,079, p=,00000
(/0,95 confidence intervals)

2,5

2,0

1,5
~
fn
o 10
=)
x 05
£
5 0,0
o -0,5
whd
=
O -10
=}
S 15
—
m -2,0
|_

-2,5

-3,0

-3,5

AY SM FV_1 A FV.1 C FV 1 E FV 2 B CIM
E YD FV_1 B FV_1 D FV. 2 A HV

Populasyonlar

Sekil 2.12. Viicut biiyiikliigiiniin populasyonlara gore dagilimi ve tek yonlii varyans
analizi (ANOVA) sonucu.
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Yikseklik:TB1 (Vicut Buydkligl): y=-2,3185E-17 - 0,0747*x;
r=-0,0747;, p=0,4381

N
O 0O 00O
Do ®

TB1 (Viicut Biiyiikligii)
o

-2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15

Yukseklik

Sekil 2.13. Yiikseklige gore viicut biiylikliigii dagilimi grafigi ve korelasyon degeri.

Yillik Ort. Sicaklik (Y.O.S):TB1 (Viicut Biyikligii): y=-1,6735E-17 + 0,0957x;
r=0,0957; p = 0,3201

8
o
8

TB1 (Vicut Blyliklugi)

-1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0

Yillik Ort. Sicaklik (Y.0.S)

Sekil 2.14. Yillik ortalama sicakliga (Y.0.S) gore viicut buytkligi dagilimi ve
korelasyon degeri.
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Mevsimsel Sicaklik (Mev. Sic.):TB1 (Vicut Blyukligu): y =-2,398E-17 + 0,0074*x;
r =0,0074; p = 0,9387

o

g 8

§ 8 °
o

TB1 (Vicut Biiylikliugti)

'
N
(o)

-3,0 -2,5 -2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0
Mevsimsel Sicaklik (Mev. Sic.)

Sekil 2.15. Mevsimsel sicakliga (Mev. Sic.) gore viicut biiytikliigii dagilimi ve
korelasyon degeri.

En Kuru Aydaki Yagis (E.K.A.Y.):TB1 (Viicut Biiyiikligi): y = -2,9158E-17 - 0,1812*;
r=-0,1812; p = 0,0582

[es]e]eo)

N
O 0O 00O

TB1 (Vicut Buyiikliigi)

-1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0 25

En Kuru Aydaki Yagis (E.K.A.Y.)

Sekil 2.16. En kuru aydaki yagisa (E.K.A.Y.) gore viicut biliylikligi dagilimi ve
korelasyon degeri.
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En Yagish Dénemdeki Ort. Sicaklk (E.Y.D.S.):TB1 (Vucut Blyukligu): y = -1,2553E-17 + 0,3382*x;
r =0,3382; p = 0,0003
3

N
[es]e)eo)

© o O 0 000

TB1 (Viicut Biiyiikligii)
o

-2,5 -2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 1,5 2,0
En Yagish Donemdeki Ort. Sicaklik (E.Y.D.S.)

Sekil 2.17. En yagisli donemdeki ortalama sicakliga (E.Y.D.S.) gore viicut
biiyiikliigii dagilimi1 ve korelasyon degeri.

Yillik Yagis (Y.Y.):TB1 (Viicut Biyiklugd): y = -1,7518E-17 - 0,1471*x;
r=-0,1471; p = 0,1253

8
o
8

TB1 (Viicut Biiyiikliigii)
o

15 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0 2,5 3,0
Yilhk Yagis (Y.Y.)

Sekil 2.18. Yillik yagisa (Y.Y.) gore viicut biiylikligi dagilimi ve Korelasyon

degeri.
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Mevsimsel Yagisa Gore Viicut Buyuklugu Dagilimi
PCA1 = -0,2279+0,0144*x-0,0002*x*2; 0,95 Conf.Int.

3
[e]
[o]
2 © 6
8 . 8
[e]
[e]
1 § . 8
%»» o o b

PCA1 (Viicut Buyuklugii)
o

-3
30 40 50 60 70 80 90 100 110

Ir=-0,1626; p =0,0896] Mevsimsel (Mayis-Eyliil) Yagis

Sekil 2.19. Mevsimsel yagisa (Mev. Yag.) gore viicut blyikligi dagilimi ve

korelasyon degeri.

Sonuglara gore, viicut biyikliigli, korelasyon orani diigiik olmakla birlikte, sadece en
yagisli donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S) ile anlamli olarak iligkilidir (= 0,3382;
p<0,0003) (Sekil 2.17). Viicut biyilikligiiniin dagilimim etkileyen faktor/faktorleri ortaya
cikarmak amaciyla yiikseklik ve iklimsel degiskenler ile TB1 verisi kullanilarak yapilan
adimsal (forward-backward stepwise) ¢oklu regresyon analizlerinin sonuglari da Sekil
2.20°de verilmistir. Bu yonteme gore, varyasyonu agiklamada zayif kalan degiskenler
elenerek analiz sonucunda goriilmemektedir. Buna gore bahsedilen tiim degiskenler analize
katildiginda viicut biiytikliiglindeki degiskenlik; en yliksek oranda mevsimsel sicaklik ve
yillik yagis ile olmak iizere, en kuru aydaki yagis ve mevsimsel yagis degiskenleri ile

agiklanmaktadir.

Viicut biiyiikliigiiniin, merkez ve bati-perifer bolge icinde ylikseklige bagli olarak
dagilimin1 gosteren serpilme diyagrami grafikleri ise Sekil 2.21 ve Sekil 2.22’de
gosterilmistir. Merkez bolge (Firtina Vadisi) i¢inde viicut biiylikliigii ve yiikseklik arasinda
tiir genelinde oldugu gibi bir oriintii gézlenmez iken; bati-perifer bolge icinde yiikseklik

arttikca viicut biiyiikliigii azalmaktadir. Notral genetik yapi ile viicut biiylikliigili arasindaki
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iliski de yine serpilme diyagrami kullanilarak sinanmis ve diisiik bir korelasyon oranina
sahip olmakla birlikte (r= -0,3996; p= 0,0000, r’= 0,1597), notral genetik varyasyon
arttikca viicut biiyiikliigii azaldig tespit edilmistir (Sekil 2.23).

Coklu Regresyon Analizi (On Adimsal) |
FE= 70564007 R*= 49792730 Adjusted F*= 46347197
F(7.102)=14 451 p=_00000 Std.Error of estimate: 73248
Beta Std _Err. B Std Err. | t(102) | p-level
M=110 of Beta of B
Intercept | 1 0,00000 0,069835 0,00000| 1,000000
EY DS -0,19425 0108559 -0194245 0108559 -1.78936 0076524
Yikseklik -0,08660 0286456 -0.08660 0286456 -030233 0763014
Mev.ag. -0,81888 | 0,250351| -0,81885 02560351 -3.27093| 0,001463
Mev.Sic. 341297 0,417404| 3,41297 0417404 -8.17666 | 0,000000
Y.Y. 6,13247 0,816123| 6,13247) 0,816123 | -7.51415 0,000000
EKAY. 2,88502) 0457853 2,85502) 0,457853) 6,30119 0,000000
Y. .05 0.73462| 0303513 073462 0303513 2.42041| 0017271
Coklu Regresyon Analizi (Gen Adimsal) ,
R= 65749749 R*= 43230295 Adjusted R*= 41067640
F(4,105)=19,989 p=,00000 Std.Error of estimate: 76767
Beta | Std.Erm. B Std.Err. | t(105) | plevel
MN=110 of Beta of B
Intercept 1 0,00000 0,073195 0,00000 1,000000
Y.0.5 0,53496) 0,127334| 053496 0127334 4 20120/ 0,000056
Y.Y. -5,17287| 0,705924 517287 0,705924| -7,32780 0,000000
Mev.Sic. | -2,82633 0,373278| -2,82633 0,373278 -7,57163| 0,000000
EKAY 197895 0 395670 1.97895 0395670, 500151 0 000002

coklu regresyon analizi sonuglari.
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Sekil 2.20. Yiikseklik ve iklim degiskenlere gore viicut biiylikliigii icin 6n ve geri adimsal



Merkez Bolge (Firtina Vadisi) iginde
Yiikseklige Gore Viicut Biiyiikligii Dagihmi

PCA1 = -0,3811-0,0213*x; 0,95 Conf.Int.
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| r =-0,0397; p =0.7442; r 2 = 0,0016] Yiikseklik

Sekil 1.21. Merkez bolge (Firtina Vadisi) icinde viicut biiyiikligiintin
yiikseklige gore dagilimi ve korelasyon degeri.

Bati-perifer Bolge (ER,YD,AY) iginde
Yiikseklige Gore Viicut Biiyiikliigii Dagihmi
PCA1 = 0,5394-2,0755*x; 0,95 Conf.Int.

Viicut Biiyiikligii (PCA1)

3 . . . . . . . . . -
-0,6 -0,4 -0,2 0,0 0,2 0,4 0,6 0,8 1,0 1,2 14

| r=-0,8831; p =0.0000; r 2 =0,7799] Yiikseklik

Sekil 2.22. Bati-perifer bolge (ER, YD, AY) i¢inde viicut biiyiikliiglinlin yiikseklige gore

dagilim1 ve korelasyon degeri.
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Genetik Varyasyona Gore Viicut Blyuklugi Dagilhimi
PCAL = -7,3548E-17-0,3996*x; 0,95 Conf.Int.

o ®
D OO O 0O 000

Viicut Biiyiikligii (PCA1)
o

-2,0 -1,5 -1,0 -0,5 0,0 0,5 1,0 15 2,0

| r=-0,3996; p = 0.0000; r > =0,1597| Nbtral Genetik Varyasyon (6,,)

Sekil 2.23. Poecilimon similis tiiriinde notral genetik varyasyon ile viicut biytikligi

arasindaki korelasyon grafigi.

2.2 Tartisma

“It seems that Nature has taken pleasure in varying the same
mechanism in an infinity of different ways... She abandons one
class of production only after having multiplied the individuals of it
in all possible forms”

Denis Diderot,

Pensées sur I'Interpretation de la Nature, 1753.

2.1 Tiir I¢i Genetik Varyasyon

Tiir genelinde, 6zellikle Firtina Vadisi ve Cimil populasyonlarinda olmak iizere, oldukg¢a
yiiksek bir genetik varyasyon seviyesinin oldugu goriilmektedir (Sekil 2.1, Cizelge 2.3).
Bu sonug, Phaneropterinae altfamilyasi i¢inde oldukca yiiksek cesitlilik oraniyla temsil

edilen Poecilimon cinsi ile paralellik gostermektedir [168]. Giinlimiiz tiirleri i¢in en dnemli
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tarihsel zaman dilimi, Kuaterner boyunca gergeklesen buzullasma ve buzullararasi
dongiileri seklinde goriilen donemlerdir. Son buzul maksimumu doneminde siginak
bolgede kalan tiirler, buzullar arasi1 donemde siginak boélgelerden ¢ikarak kurucu
populasyonlar halinde dagilim géstermislerdir [77, 79]. Bu sebeple, giiniimiiz tiirlerinde
goriilebilecek en yiiksek diizeydeki genetik varyasyon orani, son buzul maksimumu
boyunca siginak olmus bolgelerdeki populasyonlara ait olacaktir [5, 96, 202]. Calisilan
bircok tiirde de, giliniimiizde genetik varyasyonun en yiiksek oldugu bdlgeler ile buzul
donemde sigmak olarak kullanilma potansiyeline sahip bolgelerin eslestigi gosterilmistir
[96, 97]. Dolayisiyla, bir tiir iginde genetik varyasyonun yiiksek oldugu yerleri, diger bir
deyisle biyogesitlilik sicak noktalarini, belirlemek, o tiiriin gliniimiiz canlilarinin son buzul
maksimumunda sigiak olarak kullandig1 bolgeler hakkinda bilgi vermesi agisindan da
onemlidir. Bu acidan elde edilen sonuglara bakildiginda (Cizelge 2.3), Firtina Vadisi ve
Cimil bélgesinin de dahil oldugu ikizdere Vadisi’nin, P. similis igin biyocesitlilik sicak
noktalar1 olarak kabul edilmesi gerektigini soyleyebiliriz. Bu durum, bu iki vadinin son

buzul maksimumunda P. similis i¢in siginak gérevi gérmiis olabilecegine isaret etmektedir.

Bu tezin amaglarindan biri P. similis’in merkez ve perifer populasyonlarinda, genetik
cesitlilik agisindan nasil bir Oriintiiniin var oldugunu ve perifer populasyonlarin Merkez-
Perifer Hipotezi’nin hangi 6nermesi ile paralellik gosterdigini sorgulamaktir. Bu agidan
sonuglar1 degerlendirdigimizde, Merkez-Perifer Hipotezi’nin ilkin 6nermesinin de ifade
ettigi tizere (Sekil 1.2), hem bati hem de dogu-perifer bolgelerdeki populasyonlar merkez
populasyonlara gore daha az genetik g¢esitlilik igermektedir (Sekil 2.1, Cizelge 2.3).
Bununla birlikte perifer bolgeler farkli varyasyon seviyeleri sergilemektedirler. Bati-perifer
populasyonlar merkez populasyonlara yakin genetik varyasyon diizeyi igerirken, dogu-
perifer populasyonda ise varyasyon orani oldukga diisiiktiir. Perifer populasyonlarin bu
farkli yapilari, Merkez-Perifer Hipotezi'nin ¢ok faktorlii degerlendirme tutumunun dogru
oldugunun bir 6rnegidir [16, 19, 111, 113]. Hipotez kapsaminda da belirtildigi tizere, farkli
iklimsel yap1 ve cevresel kosullar yaninda dagilim alaninin topografik etkisine gore
degisen bariyer etkinligi gibi etkenler de, P. similis’in bati1 ve dogu perifer populasyonlari
arasindaki bu genetik yap1 farkliligin1 agiklamak i¢in gbz 6niinde bulundurulmalidir (Sekil
1.7) [16, 26, 113, 203, 204].

Ozellikle tiiriin dispersal kapasitesini belirleyen bariyer etkinligi ve buna bagli olarak

populasyonlar arasindaki gen akis oranlarindaki farklilik perifer populasyonlar agisindan
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olduk¢a 6nemlidir [6, 203, 205]. Poecilimon similis i¢in ¢alisma alan1 i¢indeki bariyer ve
gen akis etkinligini degerlendirecek olursak; tiire dncelikle bati-perifer bolgede 940-1850
m araliginda birden ¢ok 6rnekleme noktasinda rastlanirken; bu tiiriin dogu-perifer bolgede
-Hatila Vadisi- 1500 m’ye kadar goriilmemesi ve bulundugu dar bir alanda da disiik
populasyon biiyiikliigline sahip olmasi 6nemli bir farkliliktir (Cizelge 1.1). Her ne kadar,
dogu-perifer bolgede bagka alanlarda, arazi galismalari yapildigi halde, d6rnek toplanmasi
miimkiin olamadigindan tek bir 6rneklem lokalitesi tizerinden degerlendirme yapmak tezin
onemli bir kisitlamasi olsa da, Coruh Vadisi’nin giiglii bariyer etkinliginden dolay1 alansal
izolasyonun, bati perifer bolgeye gore, dogu perifer bolgede ¢ok daha etkin oldugu agiktir.
Bunun yani sira, Coruh Vadisi, Dogu Karadeniz Bolgesi’nin karakteristik nemli ve yagigh
ikliminin tersine, yar1 kurak bir iklim etkisi olusturarak, fiziksel bariyer kadar giiglii
olabilecek bir iklimsel bariyer etkisi de yaratmaktadir [37, 70, 206]. Dolayisiyla dogu-
perifer bolgenin alansal izolasyonunun daha etkin olmasi, hem bolgeye olasi gen akisi
oraninin hem de populasyon biyiikliigiiniin kisitlanmasina sebep olmus olabilir ve bu
durum dogu-perifer bolgede goriilen oldukga diisiik genetik ¢esitlilik verisini agiklayabilir
(Sekil 2.1, Cizelge 2.3).

Poecilimon similis ugamayan bir gekirge tiiriidiir, bu agidan tiiriin dispersal etkinligini géz
ontinde bulunduracak olursak, her iki perifer bolge ile merkez bolge arasinda gen akisinin
giiniimiizde devam etmesi miimkiin gériinmemektedir. Bununla birlikte tarihsel donemleri
de diistinerek iki perifer bolgeye dogru yonlenmis olabilecek gen akisi oranlar1 agisindan
bir karsilastirma yaparsak, bati-perifer populasyonu ile merkez populasyon arasinda
bulunan Sultanmurat populasyonu, uzun bir siire boyunca hem merkez hem de bati-perifer
populasyonlar ile gen akismna devam etmis olabilir. Diger yandan bati-perifer
populasyonlar, nispeten birbirine yakin mesafelerle daha genis bir alanda dagilim gosteren
ve aralarinda gen aligverisi bulunma potansiyelinde olan populasyonlardir (Sekil 1.1). Bu
durumda batida dagilim gosteren perifer populasyonlar, dogu-perifer populasyonun aksine,
hem kendi aralarinda hem de merkez populasyonla daha uzun siire veya daha biiyiik
oranda olmak {izere gen aligverisinde bulunmus olabilirler. Bu sebeple bati-perifer
populasyonlarin, merkez populasyonlara olduk¢a yakin oranda genetik varyasyon
icermeleri miimkiindiir (Sekil 1.5, Sekil 2.1, Cizelge 2.3).

Dagilim alanlarindaki bariyer etkinligine bagli olarak gen akis oranlarindaki farkliliklarin,

farkl1 perifer populasyon yapilarinin ortaya ¢ikmasindaki roliinii agiklayan pek ¢ok ¢alisma
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bulunmaktadir [6, 26, 51]. Ornegin, ¢ogunlukla Avrupa’da dagilim gosteren Ameletus
inopinatus (Ephemeroptera)’un Karpat Daglari’nin olusturdugu kara baglantisinin iki
ucunda bulunan perifer populasyonlari, aralarinda gen aligverisine devam
edebilmektedirler. Bu sebeple, bu iki perifer populasyon merkez populasyona yakin
genetik varyasyona sahip ve aralarinda anlamli derecede bir farklilagsma yoktur. Fakat,
ayni tiirlin Almanya ve Fransa siirindaki iki perifer populasyonu, aralarindaki ¢ok daha az
mesafeye ragmen, Rhine Nehri ‘nin bariyer olusturmasi sebebiyle yiiksek derecede genetik

farklilagsma gostermektedirler [31].

Calismamizda en diisiik genetik varyasyonun goriildiigii Sultanmurat (SM) populasyonu,
caligma alaninin merkez bolgesi ile bati-perifer bolgesi arasinda bulunmaktadir (Sekil 1.12,
Sekil 2.1, Cizelge 2.3). Daha once de belirtildigi gibi, gen akisinin populasyonlar iizerinde
olumlu ve olumsuz olmak tizere iki olasi etkisinden s6z etmemiz mimkiindiir (Sekil 1.5)
[116, 118]. Merkez bolgeden gelenlerin katkisi ya da bati perifer populasyonlarinin kendi
aralarindaki gen akis oraninin yiiksek olmasi, olumlu bir etki olusturarak bati-perifer
populasyonlar igin nispeten yiiksek derecede genetik varyasyonun siirdiiriilmesine olanak
saglamis olabilir. Fakat genetik yapilar1 oldukga farkli olan iki bélgeden devam etmis
olabilecek gen akisinin, bir¢ok tiirde varyasyonu diisiiren bir etki yarattigi da goriilmiistiir
[118, 131]. Sultanmurat populasyonu, konumu dolayistyla uzun siire her iki bolgeden de
asimetrik gen akisina maruz kalmis ve bu sebeple diisiik genetik cesitlilik ve lokal
adaptasyon kapasitesine sahip olmus olabilir (Sekil 1.3, Sekil 1.5). Ornegin, univoltin bir
¢ekirge tiirii olan Allonemobius socius (Orthoptera: Gryllidae) ile yapilan bir ¢alismada,
merkez populasyondan perifere dogru devam eden asimetrik gen akiginin, tiiriin diyapoz
adaptasyonunu kisitladigi gosterilmistir [131]. Eldeki genetik veri ile Sultanmurat
populasyonunun diger populasyonlar ile gen aligverisinde bulunduguna dair kesin yorum
yapilamasa da, benzer durumlarin goriilmesi, bu tiirlin genetik yapisini ortaya koyacak

daha kapsamli bir ¢calismanin yapilmasim gerekli kilmaktadir.

Bunun yani sira tiim g¢alisma alanin son buzul maksimumu ile buzullararasi donemin
etkisinin 6zellikle dnem arz ettigi 40. paraleller arasinda bulunmaktadir [76, 90]. Ozellikle
alpin tiirlerin kurucu populasyonlari, buzullar aras1 donemde artan 1sinmayla birlikte tekrar
kuzeye dogru genisleyen bir dagilim gostermektedirler. Kurucu populasyonlar igin, diisiik
populasyon biiyiikliigii sonucu artan genetik siiriiklenme etkisi ile, daha yiiksek enlemlere

dogru ¢ikildikca, populasyonlarin daha diisiik genetik ¢esitlilik igermeleri beklenir [27, 40,
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98, 99, 100]. Enlemsel farkliligin tiir igi ve tiirler aras1 genetik gesitlilige olan etkisi, P.R
Martin ve J.R. McKay [134] tarafindan, 45° giiney ile 74° kuzey enlemleri arasinda
dagilan farkli subelere ait 62 tiiriin mtDNA verisi kullanilarak ¢alisilmistir. Bu ¢alismada,
tiir i¢i varyasyon agisindan 62 tiirlin 45’inde (%73) tiir i¢i varyasyonun diisiik enlemlerde

daha biiyiik oranda oldugu bulunmustur.

Buna bagli olarak enlemsel farkliligin da Merkez—Perifer Hipotezi’ne dahil edilmesi
gerektigini ongoren modellemede; bir tiiriin dagildigi alandaki populasyonlardan yiiksek
enlemde bulunan perifer populasyonunun algak enlemde bulunan perifer populasyonuna
gore daha diisiik genetik varyasyona sahip olacagi belirtilmektedir (Sekil 1.6.) [119]. Bu
goriise gore, bir tiir iginde hem merkezdekilere yakin derecede hem de merkezden daha
diisiik genetik varyasyon gosteren perifer populasyon yapisi, farkli enlem derecelerinde
olmalari ile agiklanabilmektedir. Bu konuda yapilan temel ¢alismalarda s6z konusu enlem
degiskenligi en az 8 derecelik bir fark ile ifade edilmektedir ve ¢alismalar tiirlerin gegmis
ve olas1 gelecek dagilimlarini agiklayan nis modellemeleriyle birlikte desteklenen kapsamli
genetik varyasyon verilerine dayanmaktadir [134]. Poecilimon similis’in perifer
populasyonlar1 arasinda sadece bir derecelik fark olup, bati-perifer populasyonu 40.
paralelde, dogu perifer populasyon ise 41. paralelde bulunmaktadir. Bu baglamda,
Poecilimon cinsinin farkli enlemlerde dagilim gosteren tiirlerinde yapilacak genom
diizeyindeki genetik varyasyon ve nis modellemesi ¢alismasi yardimiyla, bu cins i¢indeki
farkl1 perifer populasyon yapilart incelenebilir. Yine buna benzer bir diger ¢calismada Rana
temporaria tiiriiniin Isve¢’te dagilim gdsteren populasyonlarinin merkezden perifere dogru
azalan genetik varyasyon oranlari enlemsel dagilima gore incelendiginde, tiir ig¢indeki

genetik varyasyon oranlarimin enlem artigiyla diistigii goriilmiistiir [207].

Genetik ¢esitliligin alansal dagilimini incelerken, oncelikle genetik siiriikklenme ve gen
akis1 faktorleri ele alinmakla birlikte, iklimsel degiskenler basta olmak iizere cevresel
faktorlerin de ndtral ve adaptif varyasyonun alansal dagilimini pek ¢ok yonden ortaya
cikardig1 giderek artan sayida caligmada belirtilmektedir [203, 204, 208, 209, 210].
Cevresel faktorler nis yapisinin Oncelikli belirleyicisidirler, bundan dolay1 iklimsel
faktorlere bagli habitat degisiklikleri tiir i¢in fiziksel bir bariyer kadar etkili olabilmekte ve
tiim mikroevrimsel stiregleri etkileyebilmektedir. Bilhassa, par¢alanmis ve izole haldeki
daglik habitatlarda goriilen 6zglin topografik yapmin ve mikroiklimsel yapilasmanin,

tiirlerin evrimsel siirecini 6nemli 6lgiide etkiledigi bilinmektedir [203, 206, 210]. Buna
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paralel olarak, sicaklik, yagis ve mevsimsellik faktorlerinin, tiirlerin tiim yasam Oykiisi
karakterlerini kapsayan adaptasyon mekanizmalarinin siirdiiriilmesinde dogrudan etkisi
oldugu pek cok calismada gosterilmistir. Ornek olarak, 400-2000 m arasinda dagilim
gosteren alpin bir tiir olan Omocestus viridulus (Orthoptera: Acrididae) tiiriinde, yiikseklik
arttikca kisalan mevsimsellik etkisiyle yumurtadan ¢ikis ve ilireme siireclerinin kisaldig:
gozlenmistir [73, 140]. Nematod tiiriiyle (Pristionchus pacificus) yapilan bir diger
calismada, notral genetik varyasyon ile iklimsel degiskenlerin anlamli derecede korelasyon
gosterdigi ve tiirlin genetik yapisinin cografi dagiliminin biiyiik oranda iklimsel verilerle
aciklandigi belirtilmistir [211]. Yine benzer bir ¢alismada, Ischnura elegans (Odonata:
Coenagrionidae) tiirlinde molekiiler ¢esitliligin alansal dagilimini1 belirleyen faktoriin,
yillik yagis degiskenliginin belirledigi gen akis1 farklilasmasinin oldugu gdosterilmistir
[212].

Dolayisiyla, Dogu Karadeniz Bolgesi’ndeki 6zgiin topografik ve mikrogevresel kosullarin
da, tiirlerin secilimsel ve notral genetik yapilari tizerinde etkisi olmasi kuvvetle
muhtemeldir. Ayrica P. similis tiirinde uzakliga bagl izolasyon derecesine bakildiginda,
notral genetik yapinin cografi uzaklikla bir oriintii gostermemesi, bu tiirde rastgele genetik
stiriklenmenin yaninda segilimsel siireclerin de populasyonlar iizerinde etkili olduguna
isaret ediyor olabilir (Sekil 2.3). Beklentilerle uyumlu olarak, nétraliteden uzaklagma
testlerinin sonucuna gére hem perifer hem de merkez populasyonlarda se¢ilimsel siireglerin
etkili olduguna dair izler oldugu gorilmistir (Cizelge 2.3). Tir genelinde anlamli
derecede nétraliteden uzaklagsma tespit edilmemistir. Fakat bu sonucun goriilmesine,
calismanin sadece tek bir gen bolgesine ait veri ile yapilmasi ve farkli yillara ait
orneklemelerin elde bulunmamasi gibi kisitlamalarin  sebebiyet vermis olmasi
muhtemeldir. Buna ilave olarak, dispersal kapasitesi sinirli tiirlerde degisken g¢evresel
kosullar arasindaki etkilesimlerin, uzakliga bagl izolasyon Oriintiisii iizerinde maskeleyici

etkisi oldugu da goriilmiistiir [213].

Calisma alani igerisinde yiikseklik arttikca mevsimsellik artmakta ve sicaklik ile yagis
miktar1 diismektedir (Cizelge 2.8). Poecilimon similis igin genetik ¢esitlilik seviyesi de tiim
iklimsel degiskenlerle anlamli derecede korelasyon gostermekte olup (Sekil 2.5-2.10),
yiikseklik arttikga genetik varyasyon orani diismektedir (Sekil 2.4). Genetik varyasyon en
biiyiik oranda yiikseklik, yillik yagis, mevsimsel sicaklik ve en yagisli donemdeki ortalama

sicaklik ile agiklanmaktadir (Sekil 2.11). Benzer bir sonug, Myrmeleon immaculatus
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(Neuroptera) tiirtinde viicut biiyiikliigli varyasyonu ile iklimsel veriler arasinda yapilan
coklu regresyon analizinde de goriilmistiir. Sonuglara gore, bu tiir i¢in allozim

cesitliliginin yagis ve sicaklik ile negatif korelasyon gosterdigi bulunmustur [214].

Daha oOnceki boliimlerde de belirtildigi iizere calisma alami iginde yiikseklik arttik¢a
yagisin azalmasiyla birlikte, vejetasyon yapisi ¢ali formundan subalpin/alpin yapiya dogru
farklilagsmaktadir. Poecilimon similis’in, benzer ¢ekirge tiirlerinde oldugu gibi vejetasyona
olan yiiksek orandaki bagimliligi diisiiniilecek olursa [72], habitatin azaldigi yiiksek
kesimlerde daha diisiik populasyon biiyiikliigiine ve dolayisiyla diisiik nétral genetik
varyasyona sahip olmasi beklenen bir durumdur. Bunun disinda, artan mevsimsellik etkisi
biiyiime, gelisim ve iireme donemlerinin kisalmasina sebep oldugu igin, ¢ogu tiir bu
duruma yasam oykiisii karakterlerinin fenotipik esneklik kapasitesi ve sahip oldugu toplam

genetik varyasyona gore farkli cevaplar vermektedir [7, 206, 215].

Tiirlerin genetik yapilarinin, secilimsel ve rastgele olan mikroevrimsel siireglerin etkilegimi
ile sekillendigini diisiinecek olursak [1, 96, 103], P. similis iizerinde 6nemli derecede etkili
olma potansiyeline sahip se¢ilim siireglerinin, populasyonun demografik dolayisiyla notral
genetik yapisi tizerindeki etkisi géz oniinde bulundurulmalidir [216]. Yapilan varyans
analizi sonuglarint degerlendirdigimizde, tiir genelinde goriilen varyasyonun biiyiik oranda
populasyon i¢i varyasyondan kaynaklanmasi da bu durumun bir gostergesidir (Cizelge
2.6).

Tiir i¢in zorlayict g¢evresel kosullarin oldugu ortamlarda, genetik cesitliligin Kkarakter
evrimine etkisi artmaktadir ve bunun sonucunda gergeklesen yonlii se¢ilimin baskisiyla
toplam genetik varyasyonda azalma goriilebilir [22, 114]. Ozellikle perifer populasyonlar
icin evrimsel siirecleri hizlandiran bu zorlayici c¢evresel ve genetik kosullar arasinda;
sicaklik, yagis ve mevsimsellige bagl habitat degisikliklerinin [51, 215, 217], gen akisinin
kisitlanmasina sebep olabilecek bariyer etkinliginin [130, 132] ve tiim bu kosullarla birlikte
degisen ekosistem etkilesimlerinin oldugu belirtilmektedir [51, 217].

Bu konudaki caligmalarin ¢ogunda adaptif ozelliklerin birbirleriyle olan etkilesimleri,
dolayli genetik etkilerin genetik varyasyon {iizerindeki etkileri, laboratuvar kosullarinda
yapilan kalitim hesaplamalarinin tam olarak cevresel faktorlerin etkisini yansitamamasi
gibi durumlar sebebiyle birbiriyle ¢elisen drnek ¢alismalar bulunmaktadir [215]. Bununla
birlikte, genetik yapmin cografi dagilimi konusunun c¢evresel degisiklikleri mutlaka

kapsamasi gerektigi de dnemle belirtilmektedir [16, 208].
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Bu agidan diisiindiigimiiz zaman, dogu-perifer populasyonunda artan mevsimsellik ve
giiclii alansal izolasyon kosullart daha kiiglik populasyon biiyiikliigiiniin ve diisiik notral
genetik varyasyonun goriilmesini agiklayabilir. Benzer sekilde mevsimselligin arttigi
Sultanmurat populasyonunda, tiiriin adaptif ve fizyolojik kisitlamalar1 diisiik genetik
varyasyona zemin olusturabilir. Yine, merkez bolgedeki FV-1 populasyonundaki
varyasyon diisiisii, FV-1 bolgesinde yillik yagis oraninin ve sicakligin keskin bir sekilde
azalmasina ve buna bagli olarak vejetasyonun farklilasmasina bagli olarak canlinin
secilimsel ve demografik olarak verdigi cevaplarin bir yansimasi olarak diisiiniilebilir.
Buzullar aras1 dénemde Kuzey Afrika’daki sigmak bolgeden ¢ikip Iberya’ya yayilan
Mercurialis annua (Euphorbiaceae) tiiriinde yapilan bir ¢alisma, toplam genetik varyasyon
oran1 ve adaptasyon iligkisine Onemli bir Ornek teskil etmektedir; bu tiirde perifer
populasyonlarin nétral genetik varyasyon diizeyindeki diisiisiin, erkek iiretkenligindeki
eklemeli genetik varyansin azalmasi ile yani adaptif 6zelligin varyasyonundaki azalma ile

paralel oldugu tespit edilmistir [115].

Buna karsilik, yine Merkez-Perifer Hipotezi’nin de belirttigi iizere, yeni ¢evresel kosullar
tirtin eklemeli genetik varyasyonunu artirici bir etki de olusturabilir. Yeterli derecede var
olan genetik ¢esitlilik eger tiiriin hareket kabiliyeti de kisitli yani tiir ekolojik faktorlere
yilksek oranda bagimli ise lokal adaptasyonun gerceklesmesini saglayabilme
potansiyelinde olur [218]. Bati-perifer bolgede mevsimselligin yiiksek oldugu Asagi
Yuvali populasyonunda goriilen merkez bolgeye yakin genetik cesitlilik bu duruma 6rnek
olusturabilir (Sekil 2.1, Cizelge 2.3) Diger bir degisle, genetik ¢esitliligin azalmasi her
zaman icgin lokal adaptasyon diizeyinin de azalacagi anlamma gelmemektedir. Ornek
olarak, notral (mtDNA) ve adaptif (MHC lokusu, major histocompatibility complex)
genetik ¢esitliligin analiz edildigi Lycaon pictus (Carnivora: Canidae) tiirtinde, giicli
genetik siiriiklenme etkisi sonucu diisiik nétral genetik ¢esitlilik oldugu tespit edilmis, fakat
MHC lokusu i¢in se¢ilim degerinin diisiik olmadigi goriilmistiir [128]. Benzer sekilde,
Amerika’da genis bir cografi alanda diisiik genetik varyasyona sahip kurucu
populasyonlart olan Wyeomyia smithii (Culicidae) tiiriinde de ergin Oncesi gelisme
stiresinde varyasyon oldugu ve tiiriin farkli diyapoz siiregleri ile lokal adaptasyon sagladigi
aciklanmistir [40]. Ayrica, lokal adaptasyon diizeyinin, maruz kalinan kosullara bagl
olarak, aym tiire ait farkli populasyonlarda da varyasyon gosterebilecegi de belirtilmistir
[130].
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2.2.2 Populasyonlar Aras1 Genetik Farklilasma

Tiir i¢i genetik farklilagma sonuglarina gore, hipotezin ilkin 6nermesinin de belirttigi iizere
(Sekil 1.2.) merkez ve perifer populasyonlar arasinda anlamli derece farklilasma vardir
(FV-1ile ER VE HV) (Sekil 2.2., Cizelge 2.4. ve 2.5.). Bu sonug, genetik varyasyonun ve
farklilagmanin cografi dagilimina dair yapilmis ¢aligsmalar arasindan 48 hayvan ve 67 bitki
tiiriine ait sonuclar1 degerlendiren Eckert ve arkadaslarinin vardiklar1 genel sonuglar ile de
uyumludur [16]; genel olarak merkezden perifere dogru genetik ¢esitlilik azalmakta,
genetik farklilagsma ise artmaktadir ve diisiik genetik c¢esitliligin goriildiigii cogu perifer
populasyonda, yiiksek derecede genetik farklilasmanin oldugu goriilmektedir. Merkezden
perifere dogru artan genetik faklilasma diizeyi, ¢ogu zaman bariyer etkinligi ile azalan gen
akist oranmna dayandirilmaktadir [9, 10, 215]. Bu baglamda, daha 6nce de bahsedildigi
tizere, merkez ve her iki perifer bolge arasindaki bariyer etkinliginin ve dolayisiyla bu
durum ile dogrudan etkilesim i¢inde olan topografik yapinin, P. similis‘in genetik yapisini

sekillendiren temel bir etken oldugu diistintilmektedir.

Bununla birlikte, Firtina Vadisi’nin kendi i¢indeki iki grubu (FV-1 ve FV-2) arasinda ve
merkez populasyonlar ile Cimil populasyonu arasindaki farklilasma oranlari da yiiksektir.
Daha 6nce de bahsedildigi lizere, daglik habitatlardaki degisken ¢evresel kosullarin tiirlerin
populasyon dinamikleri iizerindeki etkisi biyiiktir [71, 208]. Tanimlanabilir bariyer
etkisinin olmadigi alanlarda goriilen populasyonlar arasindaki yiiksek derecedeki
farklilasma, abiyotik faktorlere ve iklimsel etkenlere baglanir [206, 217]. Bu durum yine
daha 6nce de bahsedildigi lizere, 6zellikle iklimsel etkenlere olduk¢a bagimli olan ektoterm
tiirler i¢in beklenen bir sonugtur [71, 206, 219]. Merkez ile her iki perifer bolge arasinda
oldugu kadar, merkez bolge icinde de, (FV-1 ve FV-2 bolgeleri), yani kisa mesafelerde
dahi farklilagmanin oldukga yiiksek degerlerde olmasi, P. similis’in dagiliminda iklimsel
faktorlerin ve vejetasyon yapisindaki degisikliklerin birincil derecede onemli olduguna
isaret etmektedir. Bu acgidan diisiindiigiimiizde, tiim calisma alani igindeki en yiiksek
miktarda yagisin gorildiigiic FV-2 bolgesinden FV-1 bolgesine gegildiginde, yagis
miktarinin ve sicakligin yarilanarak keskin bir sekilde azalmasi dikkat ¢ekici bir durumdur

(Cizelge 2.8.).

Bu baglamda, yapilan bir ¢calismada cevresel kosullarin secilimsel oldugu kadar notral
genetik yap1 iizerinde de izler birakacag diisiiniilmiis ve iklimsel veriler ile kodominant

belirteglerle elde edilen (SNP -Single-nucleotide polymorphisms-, mikrosatellit ya da
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allozim) genetik farklilasma verisi arasindaki iligki test edilmistir. Bu ¢alismada, yillik
yagis miktar1 verileri ile genetik farklilagsma arasinda yiiksek derecede korelasyon oldugu
goriilmiis ve bu durumun tiiriin nis kullanimini etkiledigi i¢in populasyon biiyiikligiine

dogrudan etkisi oldugu belirtilmistir [212].

Sonug olarak, elde edilen ilkin sonuglara gore, P. similis tiriinde notral genetik varyasyon
ile gevresel faktorler yiiksek derecede korelasyon gostermektedir (Sekil 2.5-2.11). Bu
durumun goriilmesi ¢ogu zaman segilimsel stireglerin de tiir iginde etkili oldugunu belirtir
[211, 212]. Bu sebeple, daha sonraki galismalarda, genom diizeyinde bir varyasyon
bilgisini igeren kapsamli bir genetik veri ile desteklenen [220, 221] bir nis modellemesi
caligmasinin yapilmasi, tiiriin genetik yapisinin alansal dagiliminin daha kapsamli bir
sekilde ortaya konmasina olanak saglayacaktir [99, 102, 222-224]. Bunun yani sira,
giderek daha cok tlirde calisilabilir hale gelen Next Generation Sequencing methodu ile
genom diizeyinde bir varyasyon c¢alismasinin yapilmasi ile bu tiirde populasyonlar arasi
goriilen bu yiiksek derecedeki farklilagsma ve populasyona 6zgii haplotip yapist daha net bir
sekilde ortaya ¢ikacaktir [220, 221, 225].

Ozetle, ortaya cikan sonuglara gére P. similis tiiriinde genetik varyasyonun ve
farklilagmanin alansal dagilimimin genetik ve cevresel olmak iizere iki temel siireg

tizerinden degerlendirilmesi gerektigi agiktir.
2.3 Viicut Biiyiikliigii Oriintiisii

Poecilimon similis tiiriinde, viicut biiyiikligi ile iklimsel degiskenler - (yillik ortalama
sicaklik (Y.O.S), yillik yagis (Y.Y), mevsimsel (Mayis-Eyliil) sicaklik (Mev. Sic.), en kuru
aydaki yagis (E.K.A.Y.), en yagish donemdeki ortalama sicaklik (E.Y.D.S.), mevsimsel
(Mayis-Eyliil) yagis (Mev. Yag.))- arasindaki korelasyon sonuglarina bakildiginda, en
yagishh donemdeki sicaklik (E.Y.D.S.) hari¢ olmak iizere viicut biiyiikligl diger
degiskenler ile anlamli derecede iliskili gériinmemektedir (Sekil 2.14-2.19)

Bununla birlikte, tiim degiskenlerin viicut biliylikligli tlizerindeki goreceli etkisine
bakildiginda, birbirine paralel etkisi olan mevsimsel sicaklik ve yillik yagis degiskenlerinin
viicut biiytikliigii ile yliksek derecede korelasyon gosterdigi ortaya ¢cikmistir (Sekil 2.20.).
Bu durumda, en yagisli donemdeki ortalama sicaklik, mevsimsel sicaklik ve yillik yagis
degiskenlerinin P. similis tiiriinde viicut biiyiikliigii dagilimini sinirlayan faktorler olduklar

gorilmektedir (Sekil 2.17, Sekil 2.20.).
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Poecilimon similis igin viicut biiyiikliigiiniin yiiksek oranda bagimli oldugu degiskenlerden
biri olan yillik yagis miktar1 faktoriinii, canlilarin kuruma stresine karsi gelistirdikleri
direng lizerinden degerlendirmek gerekir. Yagisin azalmasi ile birlikte canlilarda su
kaybetme orani artmakta ve boylece kuruma stresi olusmaktadir [226, 227]. Biiyiik viicutlu
canlilarin kurumaya kars1 daha hassas olduklar1 diistiniilecek olursa, yagisin azalmasi ile
birlikte viicut biiyiikliigiiniin de azalmasi1 gerekir [144]. Bununla birlikte P. similis i¢in,
yiikseklik arttikca azalan yagis miktar1 ile birlikte viicut biiylikligli artmaktadir (Sekil
2.18). Diger yandan, viicut biiyiikliigiiniin yiiksek oranda korelasyon gosterdigi bir diger
faktor olan mevsimsel sicaklik etkisini ele aldigimizda, artan yiikseklik ve mevsimsellik

etkisiyle birlikte viicut biiylikliigli azalmaktadir (Sekil 2.13 ve 2.15).

Ektotermlerde viicut biiyiikliigiiniin sicaklik ile iligskisine bagli olarak agiklanan {i¢ temel
ortintii, Bergman Kurali, Ters Bergman Kurali ve gradiyent-karsit varyasyon modeli olarak
tanimlanmaktadir [42, 144]. W.U. Blanckenhorn ve M. Demont viicut biyiikligi
varyasyonunu inceledikleri 11 farkli takima ait olan 46 bocek tiirline ait ¢alismada, bu
tiirlerin %37’sinin Bergman Kurali’n1; %63 {iniin ise Ters Bergman Kurali’n1 izlediklerini
ve bu durumun, tiirlerin sicaklik ve mevsimsellik degiskenlerine verdikleri farkli adaptif
cevaplarin yansimasi oldugunu agiklamiglardir [42]. Buna benzer bir baska calismada,
Chown&Gaston 9 farkli takimdan 74 bocek tiiriine ait ¢alisma sonuglarini incelediklerinde,

yine tek bir model yerine ¢ok farkli 6riintiiler oldugunu gozlemlemislerdir [144].

Poecilimon similis tiriinde viicut biyiikligii alansal olarak farklilik gdstermektedir; elde
edilen sonuglara gore Asagiyuvali populasyonu hari¢ olmak iizere, her iki perifer
populasyonda, viicut biiylikliigii merkezdeki populasyonlara goére daha biyiiktiir (Sekil
2.12). Tiir genelinde yiikseklik ile viicut bilyiikliigii arasinda dogrudan bir 6riintii yoktur
(Sekil 2.13). Bu durumda, P. similis igin viicut biiyiikligii Oriintiisiiniin gradiyent-karsit
varyasyon modeline daha yakin oldugunu soyleyebiliriz. Bati-perifer ve merkez
populasyonlar igin ayr1 ayr1 viicut bliylikligii-yiikseklik iliskisine bakildiginda ise, merkez
populasyonda yine bir oriintii gézlenmemekte (Sekil 2.21); bati-perifer bolgede ise Ters

Bergman Kurali’na paralel bir 6riintii oldugu goriilmektedir (Sekil 2.22).

Gradiyent-karsit viicut buyiikligii modeli genellikle ile tiirlin diger yasam O&ykiisii
karakterleri ve gevresel faktdrler arasindaki etkilesimler ile iliskilendirilmistir. Ornegin,
Avrupa’da dagilim gosteren Enallagma cyathigerum (Odonata) tiiriiniiniin giiney-kuzey

yoniinde dagilan populasyonlarinin gosterdigi gradiyent-karsit model Oriintiisiiniin yagam
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dongiisiinde goriilen varyasyonlar ile iligkili oldugu goriilmiistir. Bu tiirde, viicut
biiyiikliigiiniin enleme bagl olarak azalan biliylime siiresine gore azalmasi beklenirken,
tirtin kuzey populasyonlarinda gézlenen, hayat dongiisiindeki fenotipik esneklik oriintiisii
ile azalan sicaklik faktoriiniin etkilesimi sonucu viicut biiylikliigiiniin enlem artisina gore
net bir Bergman ya da Ters Bergman oriiniitiisii gostermedigi belirtilmistir [228]. Benzer
bir ¢alismada, Polyommatus icarus (Lycaenidae: Polyommatini) tiiriinde ii¢ farkli
enlemden 6rneklenen populasyonlar iizerinden yapilan viicut biiylikliigii 6lgtimlerine gore,
bu tiirde de yiikseklik ve viicut biiyiikliigli arasinda gradiyent-karsit varyasyon Oriintiisiiniin
oldugu goriilmektedir. Enlem artistyla yasam dongiistinde bivoltinden (yilda iki kez iireme)
univoltine (yilda bir kez tireme) gecis oldugu gézlenen bu tiirde, viicut biiylikliigl en diisiik
enlemdeki biiyiikliik degerlerine gore, belli bir enlem artisina kadar kiiciilmekte, daha

sonra ise biiytimektedir [229].

Caligma alan1 icinde, viicut biyiikliigiiniin yiikseklige bagli olarak azaldigi bati perifer
bolgede her ti¢ populasyon i¢in de (ER, YD, AY), merkez bolgeye gore, sicaklik ve yagis
miktarlar1 diismekte ve mevsimsellik ise artmaktadir (Cizelge 2.8). Diger yandan, tiim
calisma alani igindeki, en algcak bolgedeki FV-2 populasyonunun viicut biiytikligi
verilerine gore karsilagtirma yaptigimiz zaman, Erikli (ER) ve Yagmurdere (YD)
populasyonlarinda viicut biyilikliigii artmakta; Asagr Yuvali (AY) populasyonunda ise
azalmaktadir. Asagi Yuvali bolgesini diger bati-perifer populasyonlarindan ayiran nokta
cok daha yiiksekte bulunmasidir (Cizelge 1.1). Bu sebeple, Asag1 Yuvali, merkez bolgeye
gore daha diisik yagis oranina sahip olmasinin yami sira, diger iki bati-perifer
populasyonundan (ER ve YD) daha diisiik sicaklik verisine sahiptir ve ¢ok daha yiiksekte
bulundugu i¢in mevsimsellik etkisi de daha fazla oranda goriilmektedir (Cizelge 2.8). Bu
durumda, tiir genelinde var oldugunu tahmin ettigimiz gradiyent-karsit modeli kapsaminda
bir degerlendirme yaptigimiz zaman, FV-2 populasyonuna gore daha kiiciik viicut
biiyiikliigiine sahip olan Asagi Yuvali populasyonunda, kisalan biiyiime siiresine karsi
olusmus yetersiz dengeleme siirecinin islemesi sebebiyle, Ters Bergman oriintiisiiniin
olustugu sonucuna varabiliriz. Ayn1 durum, yagisin ve sicakligin yar1 yariya azaldigi FV-1
populasyonu i¢in de gecgerli goriinmektedir. Burada da aradaki farklilik daha az olmakla
birlikte, FV-2 populasyonuna gore daha kiigiik viicut biiytkligi oldugu goriilmektedir
(Sekil 2.12. ve Cizelge 2.7).
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Bu tezin g¢aligma alaninin enlemsel ve yiikseklik ozelliklerine benzer bir alanda (1
derecelik enlemsel fark ve 400-1800 m yiikseklik araligi) yapilan bir diger ¢aligmada, P.
thessalicus tiirtiniin ~ Yunanistan’da daglik boélgelerde dagilim gosteren 9 farkli
populasyonunda viicut biiytikliigii dagilimi incelenmistir. Sonug olarak, tiir genelinde Ters
Bergman oriintiisiinde oldugu gibi viicut biiyiikliigiiniin en yiiksek oranda mevsimsellik
faktoriinden etkilendigi ve mevsimsellik arttik¢a viicut biiyiikligiiniin azaldig1 goriilmiistiir
[230]. Benzer bir arastirma sonuglarina gore, Arjantin’de dagilim gosteren Dichroplus
vittatus (Orthoptera: Acrididae) tiiriinde viicut biiyiikligiindeki varyasyonun enlem,
yiikseklik ve mevsimsellik degiskenleriyle baglantili olarak Ters Bergman Kurali’m

izledikleri goriilmektedir [151].

Yine bu tez ¢alismasiyla benzer sonuglara sahip bir baska veri, Anadolu’da Akdaglar dag
sirasinda dagilim gosteren Oedipoda miniata, Poecilimon birandi ve Chorthippus vagans
tirlerine ait populasyonlarla yapilan c¢alismada mevcuttur. Oedipoda miniata ve
Poecilimon birandi tiirlerinde Ters Bergman oriintiisii gézlenirken; Chorthippus vagans
tiriinde viicut biiyiikligl ile yilikseklik arasinda bir iliski gozlenmemistir. Bu viicut
biiytikliigii varyasyonu, tiirlerin bulunduklar1 habitattaki tiir i¢i rekabete ve populasyon

yogunluguna dayandirilarak dolayli yoldan abiyotik faktorlerle iliskilendirilmistir [231].

Diger yandan, FV-2 populasyonuna gore daha biiyiik viicuda sahip olan bati-periferdeki
Erikli, Yagmurdere ve merkez bdlgeye yakin olan Cimil ile dogu-perifer bolgedeki Hatila
Vadisi populasyonlarinda, yine gradiyent-karsit model cercevesinde fazla oranda telafi
stirecinin devam etmesi sonucu Bergman Oriintiisiiniin ortaya ¢iktigr sonucuna varilabilir
(Sekil 2.12 ve Cizelge 2.7). Asagiyuvali ile benzer bir yiikseklige sahip olan Sultanmurat
populasyonunda da, yine merkez populasyona gore sicaklik ve yagis orani diismekte ve
mevsimsellik etkisi artmaktadir. Bununla birlikte, bu populasyonun viicut biiyikligii
verilerine bakildiginda Erikli, Yagmurdere ya da Hatila Vadisi populasyonlari kadar biiyiik
farklarla olmasa da yine FV-2’den daha biiyiik viicuda sahip olduklari goriilmektedir.

Bat1 ve dogu perifer bolgeleri viicut biiyiikliigii acisindan karsilastiracak olursak, her iki
perifer bolgede de sicaklik miktar1 merkez bolgedeki algak kesimlere gore diisiiktiir (Sekil
2.12) Bununla birlikte, dogu-perifer bolgede, yagis orani daha az oranda azalmistir
(Cizelge 2.8). Bu baglamda, daha Once bahsedilen kuruma stresini gbéz Oniinde
bulundurursak, bati-periferdeki Erikli ve Yagmurdere populasyonlarina gore artan

mevsimsellik etkisine ragmen, yagis oraninin daha fazla olmasi, bu populasyonda yine
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biiyiik viicut 6riintiisliniin goriilmesine sebep olmus olabilir. Buldugumuz sonuglara benzer
sekilde, Bergman oriintiisiiniin varhig1 pekgok ektoterm tiirde gosterilmistir. Ornek olarak,
Afrika’dan orneklenen erkek Drosophila melonagaster bireylerinde yiikseklik artisiyla
viicut biytikliigiintin arttig1 gézlenmistir. Bu tiire ait populasyonlar ile iki farkli sicaklikta
yagsam siiresi ve iretkenlik parametrelerine dayali yapilan segilim deneylerinde, diigiik
sicaklikta viicut biyiikligiinii arttiran bireylerin daha uyumlu olduklar1 gosterilmistir

[148].

Crotalus viridis (Viperidae) tiiriinde yapilan bir baska ¢alismada, bu tez ¢alismasinda
oldugu gibi geri adimsal ¢oklu regresyon analizi ile viicut biiyiikliigiindeki degiskenligin
en c¢ok mevsimsellik ile aciklandigi ortaya cikarilmistir [232]. Buna gore Erikli,
Yagmurdere ve Hatila Vadisi populasyonlarinda goriildiigii gibi artan mevsimsellik ile
viicut biiytlikliigii artmaktadir. Bu ¢aligmada artan mevsimsellige ragmen azalmayan viicut
biytikligi, yiiksek kesimlerde daha uzun olan hibernasyon siiresinin gerektirdigi bir

ozellik olarak tanimlanmustir [232].

Ektotermlerde Bergman oriintiisiiniin goriilme sebepleri arasinda, kisalan biiylime siiresine
yasam Oykiisii karakterlerinin verdigi karsit yondeki uyumsal cevaplarin yanisira,
mevsimselligin arttigi bolgelerde azalan sicaklik ve yagis etkisiyle azalan vejetasyon
oraninin etkili olmasi da yer almaktadir. Vejetasyon yapisindaki degisikliklere bagli olarak,
tir icin besin ve habitat kaynaklarmin kisitlanmast ve buna bagl olarak da stres
faktorlerinin etkilerinin yogunlagsmasina kars1 canlilarin daha biiyiik viicuda sahip olma ile

uyumsal cevaplar verdikleri goriilmistiir [233].

Bu tezin g¢alisma alani i¢indeki merkez bolge olan Firtina Vadisi’nde, P. similis ile
simpatrik yayilan Isophya rizeensis tiriiniin erkek bireylerinde renk polimorfizmi
goriilmekte olup, algak kesimlerde (1000 m’ye kadar) tiiriin koyu renkli bireyleri dagiliken
daha yiiksek kesimlerde ise agik renkli bireyler dagilim gostermektedir. Bu tiirde, koyu
renkli bireylerde viicut biiylikliigli ve yilikseklik arasinda bir oriintii gozlenmezken; tiiriin
acik renkli bireylerinde mevsimsellik artikga viicut biyiikliigiiniin arttigi gézlenmistir.
Acik renkli bireylerde gdzlenen bu durum kisalan aktif doneme canlilarin fazla oranda hizl
biiyiime siireci ile cevap vermis olabilecekleri yoniinde yorumlanmaistir. Bu tiir i¢inde farkli
orlintiillerin gozlenmesi kesinlik kazanmamakla birlikte tiirdeki renk polimorfizmine ve
kuruma stresi parametrelerine atfedilmistir [234]. Poecilimon similis i¢in bu sekilde bir

renk polimorfizm Oriintiisii gézlenmemektedir, fakat daha once bahsedilen benzer
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aragtirma sonuglarina dayanarak, merkez ve her iki perifer bolge arasindaki sicaklik ve
yagis farkliliklarinin, populasyon biiyiikliik farkliliklarina dayali besin kullanimi ve rekabet
yogunlugundaki farkliliklarin, tiir i¢inde farkli viicut bulylkligi oOrlintiilerinin

gbzlenmesinin temelinde yatan sebepler olmalar1 kuvvetle muhtemeldir.

Ayrica, viicut biliyilikligi ile kromozomal varyasyonun birlikte calisildigi Dichroplus
pratensis tiiriinde, perifer populasyonda daha fazla genetik ve morfolojik varyasyon oldugu
tespit edilmistir [235]. Ters Bergman oriintiistiniin hakim oldugu bu tiirde eslesen genetik
ve morfolojik varyasyon durumu, P. similis igin 6zellikle bati-perifer bolge icin elde edilen
sonuglarla uyumludur. Bati-perifer populasyonda hem merkeze yakin genetik varyasyon
orant gozlenmekte hem de merkez populasyona gore iki sekilde farklilik gosteren viicut
biiytikliigii varyasyonu gozlenmektedir. Merkez bolgede yani Firtina Vadisi’nde ise viicut
biiytikligiinde yiikseklige bagli bir Oriintiiniin gozlenmiyor olmast (Sekil 2.21), tiir
genelinde de oldugu iizere gradiyent-karsit varyasyon modelinin bu bolgedeki

populasyonlarda hakim olduguna isaret ediyor olabilir.

Daha 6nce de belirtildigi lizere, yliksek kesimlerde artan mevsimsellik etkisi ya da azalan
yagisla birlikte degisen ve seyreklesen vejetasyon yapist gibi zorlayici ¢evresel faktorler
tiirlerin genetik ve morfolojik varyasyonu iizerinde biiyiik oranda etkilidir ve dolayisiyla
tim yasam Oykiisii karakterleri ile etkilesim halindedir [73, 206, 210]. Viicut
biiylikliigiiniin yiikseklikle bir korelasyon gostermemesi yine iklimsel degiskenlere
odaklanilmasi gerektigi gostermektedir [214]. Bu baglamda, Merkez-Perifer Hipotezi’nde
de belirtildigi iizere, perifer populasyonlara 6zgii farkli gevresel faktorler, baz1 durumlarda
populasyonlardaki genetik varyasyonu hizli bir sekilde artirict bir etki olusturabilir. Bu
durumda, bati-perifer populasyonlarda goriilen yiiksek genetik ¢esitliligin  lokal
adaptasyonu kolaylastirici bir etki olusturdugu diisiiniilebilir [16, 126].

Bunun yan sira, tiir genelindeki notral genetik varyasyon dagilimi mevsimsel sicaklik ve
yiullik yagis verileri ile korelasyon gdstermektedir. Viicut biiytikliigiindeki varyasyonun da
biiyiik oranda bu veriler ile agiklanmasi ve ayrica diisiik korelasyona sahip olsa da notral
genetik varyasyon ile viicut biiyiikliigii arasinda anlamli bir iliskinin oldugunun gézlenmesi

(Sekil 2.23.), bu tiir i¢in yine segilimsel siireclerin isledigine isaret etmektedir [211, 212].

Bu tez calismasimin kisitlamalarindan biri de diisiik 6rneklem biiytikliigii sebebiyle disi
bireylerin viicut biiylikligii 6lg¢limlerine dahil edilememesi ve bu sebeple varyasyonun

biiyiikk oranda kaybedilmesidir. Dolayistyla bu caligmanin birden fazla arazi doneminde
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gerceklesebilecek ve daha fazla erkek ve disi bireylerin Orneklenebilecegi bir sekilde
yapilmasi, bu tiirde viicut biiyiikliigiiniin alansal dagilimin1 daha dogru bir sekilde ortaya
koymamizi saglayacaktir. Ayrica, hem bu Oriintiiler ile ilgili olarak temel yargilara
varabilmek hem de goézlenen oOriintlilerin temelindeki potansiyel secilim ya da fenotipik
esneklik siireglerinden hangisinin isledigini anlamak i¢in, Bergman, Ters Bergman ve
gradiyent-karsit oriintiilerinin goriilmesinin olas1 sebepleri olarak agiklanan uyumsal ve
biyofiziksel modellerin sinanmasi gereklidir. Bu baglamda, bu tiirde secilim siireclerini,
gelisim ve biiylime sicaklik i¢in gereken minimum sicaklik araliklarini ve F96L mutasyon

taramasini ortaya koyacak deneysel caligmalarin yapilmasi gerekmektedir.

2.3 Sonug¢

“Whatever the ups and downs of detail within our limited
experience, the larger whole is primarily beautiful.”

Gregory Bateson,

Steps to an Ecology of Mind, 1973.

Tez caligmasmin ilk amaci dogrultusunda, Poecilimon similis tiirinde notral genetik
yapinin cografi dagilimi Merkez-Perifer Hipotezi kapsaminda test edilmistir. Buna gore
tirtin ¢alisma alanindaki tiim populasyonlarin nétral genetik gesitlilik ve populasyonlar
aras1 farklilasma seviyeleri ortaya konulmustur. Elde edilen bulgulara gore, bu konuda
yapilan c¢alismalarin biiyiik bir kismina benzer sekilde [16], genetik varyasyon merkezden
her iki perifer bolgeye dogru azalmakta olup, merkez bolge ile perifer bolgeler arasinda
yiiksek derecede genetik farklilagma vardir. Ayn1 zamanda merkez bolgede bulunan iki

populasyon arasinda da, anlamli derecede genetik farklilasma oldugu goriilmiistiir.

Merkezde Toplanma Modeli ve Merkez-Perifer Hipotezi’nin de 6nerdigi sekilde [16, 18]
kesintisiz bir dagilim gosteren ve biyiik populasyonlara sahip olan Firtina Vadisi,
caligmanin basinda merkez bolge olarak kabul edilmistir. Bununla birlikte, ¢alisma
sonunda elde edilen genetik varyasyon oOriintiileri Firtina Vadisi’nin hemen batisinda yer
alan Ikizdere Vadisi'nde de (Cimil populasyonu) olduk¢a yiiksek derecede varyasyon
oldugunu gostermistir. Bu noktadan hareketle, Firtina ve Ikizdere vadilerinin P. similis‘in

gelecekteki varligi i¢in biiyiik 6nem arzeden biyogesitlilik sicak noktalar1 olduklar: tespit
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edilmistir. Diger yandan yiiksek oranda farklilasmis haplotipler ve nispeten yiiksek
varyasyon igeren bati-perifer populasyonlar: ile yine 6zgiin haplotiplere sahip ancak diisiik
genetik varyasyon igeren ara bolgedeki Sultanmurat populasyonlari ve dogu-perifer
bolgede yer alan Hatila Vadisi populasyonlarinin, tiiriin genetik yapisini hassas olarak
tanimlayabilecek onemli bilesenleri olusturduklar1 goriilmiistiir. Bu sonuglara gore, Firtina
Vadisi ve Ikizdere Vadisi basta olmak iizere tiiriin dagilim gosterdigi tiim Dogu Karadeniz
Bolgesi’nin, koruma biyolojisi kapsaminda oncelikli olarak galisilmasi gereken bir bolge

oldugu agiktir [29, 39, 113, 236].

Tez calismasi baslangicinda sorulan ikinci soru dogrultusunda, galisma alaninin bati ve
dogu sinirlarint olusturan iki perifer populasyonun pek cok yonden farklilik gosterdigi
tespit edilmistir. Bati ve dogu perifer bolgelerin genetik yapilari, Merkez-Perifer
Hipotezi'nin alternatif Onermelerinde belirtilen paralel ve karsit yapilagsmalar ile
kiyaslanmis [16] ve bu durumun goriilmesine sebep olabilecek olasi molekiiler ve ¢evresel
etkenler incelenmistir. Buna gore, tespit edilen farkli perifer populasyon yapilarinin
dagilim alaninin topografik 6zelliklerine bagli gen akis orami farkliliklar1 ve degisken

mikroiklimsel kosullar ¢er¢evesinde degerlendirilmesi gerektigi sonucuna varilmistir.

Genetik yapinin cografi dagilimi konusunda, kapsamli genetik veri ile yapilan
arastirmalarin yaygin oldugu goriilmektedir [10, 16, 113]. Bununla birlikte, yasam 6ykiisii
karakterlerinin alansal dagiliminin bu kapsama dahil edildigi ¢calismalarin oldukga yetersiz
oldugu pek ¢ok arastirmaci tarafindan ifade edilmistir [16, 51, 113]. Bu sebeple, literatiirde
bu konudaki eksiklik g6z oniinde bulundurularak, tez ¢alismasinda, P. similis‘in viicut
biiyiikliigiiniin alansal dagilimi da incelenmistir. Sonuglara gore, bu tiirde viicut biiytkligi
varyasyonunu biiylik oranda ag¢iklayan mevsimsel sicaklik ve yillik yagis degiskenlerine
odaklanildiginda, P. similis‘de alansal viicut biiyiikliigii dagilimmin gradiyent-karsit
modele paralellik gosterdigine ve buna bagli olarak tiiriin populasyonlarinda Ters Bergman

ve Bergman oriintiilerinin var olduguna dair destekleyici kanitlar oldugu goriilmiistiir.

Bu galisma ile P. similis‘de nétral genetik varyasyonun iklimsel degiskenler ve viicut
biiyiikliigiiyle anlamli derecede korelasyon gdsterdigi tespit edilmis ve bu baglamda tez
caligmasi yeni sorular1 da beraberinde getirmistir. Bu yeni sorular1 cevaplayabilmek i¢in P.
similis‘de; hayat dongiisii, hayatta kalma ve fiireme basarisi gibi parametrelerin
sianabilecegi deneysel ¢alismalar yapilmalidir. Ayrica, perifer populasyon dinamiklerini

tam olarak ortaya koyabilmek i¢in, tiiriin notral ve secilimsel genetik yapis1 arasindaki tiim
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etkilesimleri ve ozellikle tiiriin dagiliminda etkin olan yasam Oykisii karakterlerinin
molekiiler ve fizyolojik altyapilarin1 da kapsayan uzun déonemli demografi ¢alismalarinin

yapilmasi gerektigi aciktir [6, 25, 26,216, 237].

Bilhassa, perifer bolgelerdeki lokal dinamiklerin secilimsel ve noétral siirecler acisindan
nasil isledigini anlamak, son donemde goriilen kritik iklimsel degisikliklerin tiiriin
gelecekteki dagilimi tizerindeki etkilerini dngérebilmek agisindan 6nem arz etmektedir.
Bir¢ok calismada belirtildigi iizere bir tiirlin adaptasyon kapasitesini belirleyebilmek ve bu
baglamda alansal dagilimina dair modelleme yapabilmek igin, tiirlin toplam genetik
varyasyonu ile ¢evresel etkilerin arasindaki etkilesimlerin ortaya ¢ikarilmasi gerekir [10,
135]. Diger yandan, P. similis tiirliniin yan1 sira, bu tiir ile belli derecelerde simpatrik
dagilim gosteren P. schmidti, Isophya rizeensis, Phonochorion uvarovi, Ph. satunini, Ph.
artvinensis tiirlerinde de Merkez-Perifer Hipotezi’nin smanmasi ile bu ¢alismanin

sonuclari daha agiklayict bir boyut kazanabilir.

Sonug olarak bu tez calismasi ile P. similis tiiriiniin alansal genetik yapisi ve viicut
biiylikliigli Oriintlileri, olast genetik faktorler ve cevresel etkenler cergevesinde ortaya
konmus ve boylece son donemlerde lizerinde onemle durulan populasyon diizeyindeki
arastirmalarin sonuglartyla uyumlu olarak, evrimsel ekoloji perspektifinden bakildiginda
bir tirde ¢ok farkli populasyon dinamiklerinin olabilecegi gosterilmistir. Bu g¢alisma,
genetik ve morfolojik yapinin cografi dagilimini, molekiiler ve gevresel kaynakli siire¢lerin
etkilesimleri ¢ergevesinde tiimiiyle ortaya cikarabilecek kapsamli bir arastirmanin 6n

calismasi niteligindedir.
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