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ÖZET 

 

DEREKUŞUNUN (Cinclus cinclus) DAĞILIM DİNAMİKLERİNİN 

FİLOCOĞRAFYA VE EKOLOJİK NİŞ MODELİ İLE ARAŞTIRILMASI 

 

Sinem ÖZCAN 

 

 

Yüksek Lisans, Biyoloji Bölümü 

Tez Danışmanı: Prof. Dr. Utku PERKTAŞ 

Ağustos 2022, 40 sayfa 

 

Dünyada gerçekleşen küresel iklim değişimine canlılar farklı biyolojik cevaplar 

vermektedirler. Son buzul ve buzullar arası dönemler özellikle Palearktik Bölge’de 

dağılım gösteren türlerin günümüz dağılımlarını oluşturmasında büyük önem 

taşımaktadır. Bu noktadan hareketle birçok çalışma küresel ısınmanın da türlerin 

dağılımını etkileyeceğini göstermektedir. Küresel iklim değişiminin en önemli etkisi tür 

dağılımındaki değişimler olarak değerlendirildiği için, bu durumun birçok tür açısından 

test edilmesi artık kaçınılmaz bir gereksinimdir. 

 

Bu tez çalışmasında Palearktik Bölge’de geniş bir dağılıma sahip, akarsulara bağımlı bir 

tür olan Derekuşu (Cinclus cinclus) model organizma olarak ele alınmıştır. Türün 

dağılımı geçmiş dönemler (Son Buzullar Arası, Son Buzul Maksimumu, Orta Holosen) 

için ekolojik niş modelleme ile tahminlenmiş ve geçmiş hakkında çıkarımların 

güçlenmesi için daha önce yayınlanmış mitokondrial DNA dizileri ile (Kontrol bölgesi, 

ND2, Cyt-b gen bölgeleri) Bayes temelli demografik analizler gerçekleştirilip sonuçları 

birleştirilerek tarihsel sığınakları tespit etmek amaçlanmıştır. Aynı zamanda türün 
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gelecekteki olası karbon salınımı senaryolarına göre dağılabileceği alanlar da ekolojik niş 

modelleme ile tahmin edilmiştir. 

 

Sonuçlar, demografik analizler ile ekolojik niş modeli tahminlerinin tutarlı olduğunu 

göstermiştir. Son Buzul Maksimumundan sonra etkin popülasyon büyüklüğünde bir artış 

olmuş ve Son Buzullar arası dönemde dikkat çeken allopatrik bir Kafkas bölgesi sığınağı 

bulunmuştur.  Bu çalışma, Pleistosen döneminde farklı zaman dilimlerinde gerçekleşen 

iklimsel salınımlar sırasında çoklu sığınakların kanıtlarını göstermektedir. Gelecek iklim 

senaryolarına bakıldığında tür oldukça geniş bir alanda dağılım göstermesinden dolayı 

dramatik bir daralma yaşanmamış fakat alansal olarak bir daralma göstermiştir.  

 

Anahtar Kelimeler: Biyocoğrafya, Hayvan coğrafyası, Tür dağılımları, Tarihsel 

biyocoğrafya, Filocoğrafya, İklim değişimi, Derekuşu, Cinclus cinclus 
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ABSTRACT 

 

 

INVESTIGATION OF THE DISTRIBUTION DYNAMICS OF WHITE-

THROATED DIPPER (Cinclus cinclus) BY PHYLOGEOGRAPHY AND 

ECOLOGICAL NICHE MODELLING 

 

Sinem ÖZCAN 

 

 

Master of Sciences, Department of Biology 

Supervisor: Prof. Dr. Utku PERKTAŞ 

August 2022, 40 pages 

 

The living organisms give various biological responses to global climate change. The 

periods between the Last Glacial and the Interglacial have dramatic effect on the species 

distribution, especially in the Palearctic Region. When the researchers examined the 

situation from this point of view, in their work, they showed that global warming will 

have effects on the species distribution. The supreme impact of global climate change is 

accepted as the species distribution, and that's why the situation of global warming needs 

to be examined for the various biological species. 

 

In this thesis, the white-throated dipper (Cinclus cinclus) is taken as a model organism. 

As known, white-throated dippers have a wide distribution in the Palearctic Region, and 

they depend on the streams. The distribution of the species was estimated by ecological 

niche modeling for past periods (the Last Interglacial, the Last Glacial Maximum, the 

Mid-Holocene) and Bayesian-based demographics with previously published 

mitochondrial DNA sequences (control region, ND2, Cyt-b gene regions) analyzed to 
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strengthen historical inferences. It is aimed to identify historical refugial areas by 

performing analyzes and combining the results. Simultaneously, the areas where the 

species may disperse according to possible future carbon emission scenarios were also 

estimated by ecological niche modeling. 

 

The results indicated that demographic analyzes and ecological niche model predictions 

were consistent. There was an increase in effective population size after the Last Glacial 

Maximum. And, a notable allopatric Caucasian refugial area was found during the last 

Interglacial period. This study shows evidence of multiple refugia during climatic 

oscillations that occurred in different periods during the Pleistocene epoch. Based on the 

future climate scenarios, there has not been a dramatic shrinkage due to the wide 

distribution of the species (white-throated dipper), but the narrower area is the case. 

 

Keywords: Biogeography, Animal geography, Species distribution, Historical 

biogeography, Phylogeography, Climate change, White-Throated dipper, Cinclus 

cinclus. 
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1. GİRİŞ 

  

Dünya oluşumundan bugüne sabit bir iklimde olmamış ve birçok farklı iklimsel olayla 

karşı karşıya kalmıştır. Kıta oluşumu, parçalanması, kıtaların kayması gibi geçmişte 

yaşanan levha tektoniği olayları, insan faaliyetleri iklim değişikliklerinde etkili olan 

faktörlerdendir. İklim canlılık için oldukça önemli bir etkendir ve biyoçeşitliliğin 

üzerinde oldukça etkili bir faktördür. Mikro düzeyden makro düzeye kadar tüm 

basamakları etkiler. Bu iklimsel olaylardan canlılığı yakın geçmişte en çok etkileyen 

olaylardan biri de buzul çağlardır. Dünya tarihi boyunca bilindiği gibi birçok buzul ve 

buzullar arası döneme de şahitlik etmiştir. Son olarak Kuaterner’in ilk dönemi olan 

Pleistosen’de görülen bu durumu yani yaklaşık 100 bin yıllık döngülerle 10 ila 30 bin yıl 

süren [1] buzul çağı ve ardından buzullar arası döneme girmesinin nedenini en kabul 

görmüş şekilde bilim insanı Milutin Milankovitch 1930 senesinde açıklamıştır. 

“Milankovitch Döngüsü” olarak da adlandırılan buzul çağının görece sıcak ve soğuk 

dönemler içermesinin nedenleri; yörünge eğikliği yani yörüngenin elipslik derecesindeki 

değişimler, eksen eğikliğindeki değişmeler ve presesyon diğer adıyla yalpalama 

hareketinin meydana gelmesi olarak özetlenebilir [2, 3]. 

 

Son jeolojik zaman olan 2,59 milyon yıl önce başlayarak günümüze kadar devam eden 

Kuaterner dönemi buzul ve buzullar arası dönemlerle karakterize olmuş bir dönemdir. 

Son Buzul Çağı da bu dönem içindeki Geç Pleistosen dönemde yaşanmıştır.  İklim 

dalgalanmaları sebebiyle Son Buzul Çağı sonucunda canlıların dağılımları büyük ölçüde 

değişmiş, canlılar tekrarlanan bir şekilde aralıklarını kaydırmıştır ve başta ılıman kuşak 

olmak üzere canlıların günümüz dağılımları, genetik yapısı ve biyoçeşitlilik üzerinde 

etkili olmuştur [4, 5]. Son Buzul Maksimumunda (23-18 bin yıl) dünyanın üçte biri 

buzlarla kaplanmış, buz tabakası 52° kuzey enlemine ve permafrost güneye 47° kuzey 

enlemine kadar inerek Avrupa’nın büyük çoğunluğunu kaplamıştır [6]. Kuzey kesimler 

güney kesimlere göre iklim değişiminden daha trajik bir şekilde etkilendiğinden o 

bölgelerde dağılımını değiştiremeyen veya uyum sağlayamayan türlerde daha fazla yok 

oluş yaşanmış ve güney bölgelere kaçış olmuştur [6]. Buzul dönemlerde “sığınak” olarak 

adlandırılan görece daha ılıman olan sığınak bölgeler oluşmuş ve canlıların bir kısmı bu 
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bölgelere sığınarak genetik çeşitliliklerini muhafaza etmişlerdir [7]. Bu bölgeleri 

saptamak canlıların genetik çeşitliliklerinin yoğun olduğu bölgeleri belirlemek ve 

koruyabilmek açısından oldukça önemlidir. 

 

Dünyada gerçekleşen küresel iklim değişimlerine canlılar farklı biyolojik cevaplar 

vermektedirler. Yukarıda da bahsedildiği gibi Son Buzul ve Buzullar Arası Dönemler 

özellikle Palearktik Bölge’de dağılım gösteren türlerin günümüz dağılımlarını 

oluşturmasında büyük önem taşıdığı düşünülmektedir. Bu noktadan hareketle birçok 

çalışma insan kaynaklı etkiler sonucu meydana gelen küresel ısınmanın da türlerin 

dağılımını etkileyeceğini göstermektedir. IPCC (The Intergovernmental Panel on Climate 

Change)’nin altıncı raporuna göre insan etkisiyle 1850’lerden günümüze küresel yüzey 

sıcaklığı 1°C artmış buna bağlı olarak aşırı hava olayları da sıklaşmıştır ve 2030 senesine 

kadar bu sıcaklığın 1.5°C daha artması beklenmektedir [8]. Küresel iklim değişiminin en 

önemli etkilerinden biri tür dağılımındaki değişimler olarak değerlendirildiği için, bu 

durumun birçok tür açısından test edilmesi artık kaçınılmaz bir gereksinimdir. 

Filocoğrafya ile ekolojik niş modellemesi bir arada çalışılarak; türler için mekânsal ve 

zamansal çözümlemeler yapmaya, türün iklimsel değişikliklere vermiş olabilecekleri ve 

verebilecekleri tepkileri anlamamıza, evrimsel tarihleri hakkında çıkarımlar yapmamıza 

olanak sağlamaktadır (bkz. Perktaş ve arkadaşları [9]). Bu sayede türlerin geçmiş ve 

gelecekteki iklim değişikliklerine verdikleri dağılım değişiklikleri öngörülebilir ve 

biyolojik çeşitliliğin korunması adına stratejileri geliştirilebilir. 

 

Derekuşu [Cinclus cinclus (Linnaeus, 1758)] ılıman kuşak dahil olmak üzere Paleartik 

Bölge’de geniş dağılıma sahip bir kuş türüdür. Son buzullar arası ve buzul döngüleri türün 

dağılımını muhtemelen etkilemiş olabilir. Bu çalışma, türün geçmişi ve geleceği 

hakkındaki öngörüleri küresel iklim değişimi perspektifi dahilinde ortaya koymayı 

amaçlamıştır. 
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2. GENEL BİLGİLER  

2.1. Niş Kavramı ve Ekolojik Niş Modelleme Yaklaşımı 

Canlıların nişlerini belirlemedeki temel faktörlerden biri iklimdir ve biyolojik çeşitliliğin 

dağılımı üzerinde oldukça etkilidir. Niş tanım olarak; organizmanın yaşam ortamının 

içerisindeki çevresel ve biyolojik etkiler altında hayatta kalabildiği en elverişli ekolojik 

koşulları ve türün komünitedeki rolünü kapsamaktadır. Niş konseptinin biyoloji 

literatüründe yer bulması 1917 senesinde Grinnel tarafından bir kuş türü için yapılan 

çalışma [10]  ile gerçekleşmiştir.  Grinnell türün dağılımını etkileyen faktörleri temelde 

iklim, bitki örtüsü gibi çevresel etmenlere dayandırmaktadır [11]. 1927 senesinde ise 

Elton türün komünitedeki etkilerine odaklanan, biyotik ilişkilere dayandırılan bir niş 

kavramı ortaya sürmüştür. Hem Grinnel hem de Elton niş kavramı bir arada bir türün 

dağılımını açıklamak için gerekli unsurları içermektedir. Sonraki yıllarda, Hutchinson 

nişi; temel niş ve gerçek niş olarak ele alarak iki şekilde incelenebilir kılmıştır. Temel niş; 

ideal ortamda canlının meydana getirdiği kuramsal bir niş olarak açıklanabilir, biyotik 

etkiler göz ardı edilmektedir [2, 12]. Gerçek niş ise; rekabet ve tür etkileşiminin olduğu, 

sınırsız kaynağın olmadığı türün temel nişine göre daha küçük bir alanda yayıldığı 

kısıtlayıcı faktörleri barındıran niş kavramıdır [12]. Bu tanımlamalarda coğrafi dağılımı 

için mekânsal değerlendirmeleri dağılım için belirleyici faktörlere eklememiştir [13]. 

2000 yılında Pulliam, 2005 yılında ise Soberon ve Peterson niş kavramına türün 

ulaşabileceği alanı da ekleyerek bir venn diyagramı oluşturmuşlardır. Bu diyagram üç 

unsurdan oluşmaktadır bu unsurlar türün dağılım alanlarını şekillendiren, Biyotik, 

Abiyotik, ve Hareket faktörü yani türün erişebileceği alandır ve BAM diyagramı olarak 

adlandırılmıştır [13-15].  

 

Türün varlık verisi, çevresel veriler ve türün dispersal kapasitesi kullanılarak türün 

tahminsel niş modellemesi yapılmaktadır. Küresel iklim değişimlerine bağlı olarak 

canlıların dağılım alanlarında da değişiklikler görülmektedir. İklim modellemesi 

sayesinde canlıların geçmiş, günümüz ve gelecekteki iklimsel değişimler sonucunda 

dağılımdaki değişiklikler modellenerek oluşan bu tahminsel senaryolar 

değerlendirilebilmektedir. Sonuçlar birçok türün alanında daralma ve yok olma riskiyle 

karşı karşıya kaldığını da göstermektedir [16, 17]. Bu değerlendirmeler genellikle yüksek 

çözünürlüklü genetik veriler ve ekolojik niş modellemesi ile mümkün olmaktadır (bkz. 
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[17-19]). Bu aşamada ekolojik niş modeli ve filocoğrafi analizler bir araya gelerek türün 

demografik tarihi hakkında daha güçlü çıkarımlar yapılması sağlanmaktadır. Ekolojik niş 

modellemesi yaygın olarak MaxEnt yazılımı kullanılarak gerçekleştirilmektedir. Türlerin 

her zaman yokluk verilerini elde etmek mümkün değildir bu bakımdan sadece varlık 

verileriyle modelleme yapabilmek maksimum entropi yönteminin tercih edilmesindeki 

en önemli nedenlerden biridir [20, 21]. 

 

2.2. Filocoğrafya  

Filocoğrafya, bir terim olarak John Avise tarafından literatüre kazandırılmıştır [22]. 

Mikro ve makroevrimsel disiplinler, biyocoğrafya, moleküler genetik alanlarının orta 

noktasında bulunan istatistik ve matematikten yararlanan multidisipliner bir alan olan 

filocoğrafya soy hatlarının coğrafi dağılımları üzerinde çalışmaktadır [23]. Gelişen 

moleküler teknikler ve bilgisayar tabanlı programlar sayesinde giderek daha fazla çalışma 

yapılan büyüyen bir alan olarak günümüzde karşımıza çıkmaktadır. Sıklıkla hayvan 

mitokondri DNA’sından (mtDNA) elde edilen bilgiler kullanılarak analizler yapılır [2]. 

MtDNA dairesel bir organel genomu olup, genom büyüklüğü kuşlarda memelilerle 

benzer olarak yaklaşık 16.3-17.3 baz çifti büyüklüğündedir [24]. Ökaryotlarda enerji 

üretiminden sorumlu olan, solunum zincirlerinde rol oynayan mitokondri, üretilen reaktif 

oksijen türlerine maruz kalarak genomu da dahil olmak üzere büyük bir hasar 

görmektedir. MtDNA replikasyon sisteminin, hasar onarımında etkisi azdır ve bu sebeple 

mutasyonlar zamanla birikir [25]. Çekirdek DNA’sına göre hızlı evrimleşmesi mayoz 

bölünme gibi karmaşık genetik olayların gerçekleşmemesi ve maternal olması sebebiyle 

de evrimsel geçmişte meydana gelen dağılım değişikliklerini göstermede [2] filocoğrafya 

çalışmalarında tercih edilmektedir. Türün evrimsel tarihi ve demografisi hakkında 

çıkarımlar yapmamıza olanak sağlayan, niş modellemesi çıkarımlarımızın 

kuvvetlenmesine katkıda bulunarak tür hakkında hem genetik hem ekolojik tabanlı 

kuvvetli tahminler yapmamızı mümkün kılarlar. 

 

2.3. Tür Hakkında Genel Bilgiler 

Ülkemizde Derekuşu veya su karatavuğu olarak bilinen Cinclus cinclus, Aves sınıfında 

yer alan Passeriformes (ötücü kuşlar) takımının, Cinclidae (su karatavuğugiller) 

familyasının 5 türünden (en az 5 ana sınıfa ayrılmakta olduğu düşünülmektedir) biridir 
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[26] ve bu türler arasında en geniş dağılıma sahip olan [27] aynı zamanda ülkemizde 

bulunan tek türdür. 2002 yılında yapılan bir çalışmaya göre sistematik açıdan Cinclus 

palasii ile kardeş türler olduğu tahmin edilmektedir [28]. Türün oldukça karmaşık 

filocoğrafi yapısı, tür içi genetik çeşitliliğin tür kompleksi resmini ortaya koymaktadır. 

Bu familya üyeleri ötücü kuşlar arasında yüzme ve dalma özellikleriyle eşsizdir. 

Palearktik Bölge’de yayılış gösteren bu politipik türün bilinen 13 alttürü vardır. 10’u Batı 

Palearktikte, 3’ü Doğu Palearktikte dağılım göstermektedir [29]. Bunlar; C. c. aquaticus, 

C. c. cashmeriensis, C. c. caucasicus, C. c. cinclus, C. c. gularis, C. c. hibernicus, C. c. 

leucogaster, C. c. persicus, C. c. przewalskii, C. c. rufiventris, C. c. uralensis, C. c. minör; 

C. c. olympicus’dur. C. c. olympicus Kıbrıs’ta dağılım göstermektedir ve günümüzde yok 

olmuştur. Türün alttürleri hakkında tartışmalar söz konusudur. 

 

Tür oldukça geniş bir dağılım alanına sahiptir [29, 30]. Avrupa, Asya, Kuzey Afrika’da 

yaygın olarak dağılım göstermektedir (Şekil 1). 

 

 

Şekil 1.  Cinclus cinclus’un varlık verileriyle dağılımını gösteren harita. 

 

Derekuşu yaklaşık olarak 17 ile 20 cm arasında bir boyuttadırlar. Dişiler 46 ile 72 g 

arasında değişirken, erkekler 53 ile 76 g ağırlığı arasındadır. Dişiler ve erkekler 

morfolojik olarak benzerdir, dişilerin kanat boyları ve boyutları erkeklere kıyasla biraz 

daha küçüktür [31, 32]. Derekuşunun başları koyu kahverengidir. Göğüs kısımları 

boğazdan itibaren beyazdır, karınları, uçuş tüyleri ve kuyrukları siyahımsı 
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kahverengindedir. Birçok alttüründe görülen fark genellikle göğüs ve karın arasından 

anlaşılmaktadır. Genç bireyler oldukça ayırt edilebilir ve belirgindir. 

 

İsimlerinden de anlaşılacağı gibi habitatları hızlı akan, berrak akarsular ve temel besin 

kaynaklarının bol bulunduğu nehirlerdir. Derekuşu biyoindikatör bir türdür ve kirlenmiş, 

asitlenmiş akarsularda varlıklarını sürdüremezler [33]. Yüksek irtifalarda yaşarlar, üreme 

mevsimi dışında bazen yüksek rakımlardan alçaklara, Avrupa’da deniz seviyesine 

indikleri görülmüştür. Akan su varlığı sürdükçe ve buzlanma olmadığı sürece yüksek 

rakımlarda kalmayı tercih ederler [31]. Yerleşik tür olarak kabul edilmektedirler [34]. 

 

Ana besin kaynaklarının büyük çoğunluğunu suda yaşayan böcekler oluşturmaktadır [34]. 

Bunlar genellikle larva aşamasında olan thrichoptera, ephemoptera ve kayasineği 

(plecoptera) nimflerinden oluşmaktadır. Bunlar dışında yusufçuk (odonata), sinek 

larvaları (diptera) gibi böcek ve eklembacaklıları, yumuşakçaları, küçük balıkları ve 

somon yumurtalarını tükettikleri de gözlemlenmiştir [32]. Çoğunlukla avlanmayı hızlı 

akan sulara dalarak gerçekleştirmektedirler [31, 34]. 

  

Yayılış alanı oldukça geniş bir tür olduğu için üreme dönemleri de bulundukları bölgeye 

göre değişiklik göstermektedir. Şubat ayından ağustos ayına kadar bölgeye bağlı olarak 

üreme görülebilir. Nadiren bazı erkek bireyler hariç tek eşlilik (monogamous/monogam) 

hakimdir. Yuvalar uçurumlarda bulunan kaya yarıkları, suyun üzerinde veya yakınında 

bulunan kaya çıkıntıları gibi bölgelerde nadir olarak da ağaçlarda iki cinsiyet tarafından 

yosun, kuru yapraklar gibi materyallerle yapılmaktadır [31]. Kuluçkada ortalama 3 ila 6 

yumurta bulunmaktadır. 

 

IUCN’nin hazırladığı rapora göre; türün popülasyon trendi düşüş göstermesine rağmen 

“asgari endişe” içeren türler arasında yer almaktadır. Tür oldukça geniş dağılım alanına 

ve yüksek nüfus büyüklüğüne sahiptir. Tüm bunlara bağlı olarak nüfus düşüş hızı ve 

habitat durumları değerlendirildiğinde türün “hassas” kategorisine girecek kriterlerde 

olmadığı görülmüştür. Yüzde 35’i Avrupa’da dağılış göstermektedir. Bu sebeplerle 

günümüzde tür için herhangi bir koruma önlemi bulunmamaktadır [35]. 



 

 7 

3. YÖNTEMLER 

3.1. Ekolojik Niş Modelleme 

3.1.1. Varlık Verilerinin Elde Edilmesi ve Düzenlenmesi 

Cinclus cinclus türü için varlık verileri GBIF (Global Biodiversity Information Facility) 

çevrimiçi veri tabanından 1990-2021 yıllarını ve sadece koordinat içeren verileri 

kapsayacak şekilde (n= 372.893) “.csv” (virgülle ayrılmış değerler dosyası) formatında 

elde edilmiştir [36]. İndirilen bu veri dosyası gereksiz verilerden arındırılarak tür adı, 

boylam ve enlem bilgilerini içeren “.csv” dosyasına dönüştürülmüştür. Oluşturulan bu 

dosya tür adıyla açılan dosyanın içerisinde oluşturulan “raw” isimli dosyaya 

yerleştirilmiştir. Bir Coğrafi Bilgi Sistemi arayüzü olan ArcMap sürüm 10.2.2 

içerisindeki SDM toolbox sürüm 2.4 [37] kullanılarak ileriki analiz aşamaları ve ara 

yüzde varlık verilerinin gözükmesi amacıyla “shapefile” formatına dönüştürülmüştür. 

Varlık verileri literatürden kontrol edilerek dağılım alanı dışında kalan ve haritada 

boşluğa düşen veriler (997 veri) düzenlenerek silinmiştir. Veri tabanından elde edilen 

gözlem verileri bazı noktalarda gözlem alanlarının bulunması ve bazı noktalarda ise 

birden çok kayıt girilmesi nedeniyle yanlı verileri de içerebilmektedir. Örneklemdeki bu 

yanlılığı ve mekânsal otokorelasyonu azaltmak amacıyla tekrar eden 285.973 nokta tek 

bir veriye indirilmiştir ve 25 km [38] içindeki 83.020 gözlem verisi aynı bireyin birden 

çok bu alan sınırı içinde örneklenmiş olabileceği düşüncesiyle mekânsal olarak 

seyreltilmiştir. Şekil 2’de seyrelme işlemi öncesi ve sonrası gösterilmektedir. Tüm bu veri 

elemesi işlemi sonrasında ekolojik niş modelleme için toplamda 2.903 veri noktası elde 

edilmiştir.  
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Şekil 2.  Sağda tekrar eden veriler silinmeden önce türün dağılımı haritanın bir 

kesiti üzerinde gösterilmektedir. Solda ise harita üzerinde aynı alanda 

türün tekrar eden noktaları silinmiş ve 25 km seyreltilerek otokorelasyonu 

sağlanmış hali gösterilmiştir. 

 

3.1.2. Çevresel Verilerinin Elde Edilmesi ve Düzenlenmesi 

Çevresel verilerin düzenlenmesi için tür dosyası içerisine “Climate” adında bir dosya 

açılmıştır. Geçmiş (Son Buzul Maksimumu, Son Buzullar Arası dönem ve Orta-Holosen), 

Günümüz (1960-1990) ve Gelecek (2050 ve 2070) için aylık sıcaklık ve yağıştan türetilen 

19 biyoiklimsel veri setleri [39] (Çizelge 1) WorldClim 1.4 veri tabanı üzerinden 

indirilmiştir ve açılan iklim dosyasına ham halleriyle kaydedilmiştir.  

 

Çizelge 1.  Biyoiklimsel değişkenler ve açıklamaları (WorldClim, 2020 [40]). (* ile 

gösterilen değişkenler çalışmaya dahil edilmemiştir.) 

Biyoiklimsel değişken Açıklaması 

BIO1 Yıllık ortalama sıcaklık 

BIO2 Ortalama diurnal aralık (Aylık ortalama (max.sıc. – min.sıc.))  

BIO3 İzotermalite (BIO2/BIO7) (×100)  

BIO4 Sıcaklığın mevsimselliği (standart sapma ×100)  
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BIO5 En sıcak ayın maksimum sıcaklığı  

BIO6 En soğuk ayın minimum sıcaklığı 

BIO7 Yıllık ortalama sıcaklık aralığı (BIO5-BIO6)  

BIO8* En yağışlı çeyreğin ortalama sıcaklığı  

BIO9* En kurak çeyreğin ortalama sıcaklığı 

BIO10 En sıcak çeyreğin ortalama sıcaklığı 

BIO11 En soğuk çeyreğin ortalama sıcaklığı 

BIO12 Yıllık ortalama yağış miktarı  

BIO13 En yağışlı ayın yağış miktarı 

BIO14 En kurak ayın yağış miktarı 

BIO15 Yağış mevsimselliği (Varyasyon katsayısı)  

BIO16 En yağışlı çeyreğin yağış miktarı  

BIO17 En kurak çeyreğin yağış miktarı  

BIO18* En sıcak çeyreğin yağış miktarı  

BIO19* En soğuk çeyreğin yağış miktarı 

 

Bu iklimsel değişkenlerden Bio 8, Bio 9, Bio 18 ve Bio 19 çeşitli anormalliklere sebebiyet 

verdiği için çalışmaya dahil edilmemiştir [41, 42]. Son Buzul Maksimumu (~ 22 bin yıl 

önce) ve Orta-Holosen (~ 6 bin yıl önce) için üç küresel iklim modeli olarak CCSM4, 

MIROC-ESM ve MPIESM-P 2.5dk çözünürlükte indirilmiştir. Bu iklim modellerinin ve 

2.5 dk. çözünürlüğün seçilme nedeni modellenecek dönemler arasında ortak olarak bu 

çözünürlükte veri bulunması ve bu sebeple kıyaslanabilir ve eşleştirilebilir olmalarıdır. 

Bunun yanında veri boyutu ve alanı çok büyük olduğundan dolayı da bu çözünürlük tercih 

edilmiştir. Son Buzullar Arası dönem (~130 bin yıl önce) için yalnızca 30 sn. 

çözünürlüklü veri bulunduğundan dolayı bu veri indirildikten sonra diğer verilerle 

uyumlu olması amacıyla 2.5 dk. çözünürlüğe dönüştürülerek kullanılmıştır. Gelecek 

(2050 ve 2070) için yine üç küresel iklim modeli (CCSM4, MIROC-ESM, MPI-ESM-

LR) rcp 26, rcp 45 ve rcp 85 sera gazı senaryosunu kapsayacak şekilde 2.5 dk 

çözünürlükte “.bi” formatında indirilmiştir. Biyoiklimsel verilerle birlikte yükseklik 

verisi de yine Worldclim [40] üzerinden indirilmiş ve modellemeye dahil edilmiştir. 
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Tüm bu biyoiklimsel değişkenler ve yükseklik verisi alan olarak tüm dünyayı 

kapsamaktadır, bu sebeple analizlere geçmeden önce her biri türün dağılım alanına uygun 

olarak 21° ile 73° kuzey enlemi, 14° batı ile 119° doğu boylamını içerecek şekilde 

kırpılmış ve “.bi” formatında indirilen veriler MaxEnt’te kullanılabilen format olan 

ASCII formatına (.asc) çevrilerek iklim için açılan dosyaya kaydedilmiştir. Kesilen tüm 

bu “.asc” formatındaki dosyalar referans koordinat sistemi olarak kullanılan WGS84 

olarak tanımlanmıştır. C.cinclus’un günümüz varlık verileri analiz için kullanılmak üzere 

türün dispersal kapasitesi belirlenerek [43], yaklaşık 200 km olacak şekilde 2 ° (222 km) 

uzaklıkta Qgis versiyon 3.10 programı kullanılarak yeniden kesilmiş ve “.asc” formatında 

yeni bir dosya oluşturularak kaydedilmiştir. Oluşturulan her dosya referans koordinat 

sistemine göre tanımlanmıştır. Değişkenler arasındaki korelasyon, dört farklı korelasyon 

katsayılarına göre (0.60,0.70,0.80,0.90) test edilerek iklimsel veri seti oluşturulmuştur. 

Korelasyon katsayılarına göre 0.60; Bio 4, Bio 14; yükseklik, Bio 1 ve Bio12’yi, 0.70 

tüm bu değişkenlere ek olarak Bio 15’i, 0.80 ek olarak Bio 2 ve Bio 3’ü son olarak 0.90’da 

da 0.80’e ek olarak Bio 5 ve Bio 13’ü içermektedir. Bu veri setleri türün dağılımını 

etkileyen en önemli biyoiklimsel faktörleri kapsamaktadır. Yapılan tüm bu işlemler aksi 

belirtilmediği takdirde ArcGis 10.2.2 sürümü, SDM Toolbox 2.4 kullanılarak yapılmıştır. 

 

3.1.3. Modelleme 

Geçmiş ve gelecekte türün dağılımını modelleyebilmek için R sürüm 4.0.5 programında 

[44] KUENM paketinin 1.1.7 sürümü kullanılmıştır. ENM aşamaları bu pakete uygun 

olacak şekilde gerçekleştirilmiştir. MaxEnt ve R programlarından yararlanan bu paket 

model kalibrasyonu sağlamaya, “kuenm_cal” işleviyle çok sayıda model oluşturularak 

“kuenm_ceval” işleviyle aralarından en iyi modelin değerlendirilerek seçilmesine yani en 

uygun parametre kombinasyonlarının, sonuç modelinin oluşturulmasına ve 

değerlendirilmesine, olanak sağlamaktadır [45, 46]. Ekolojik niş modellemesi için 

MaxEnt sürüm 3.4.4 [21, 47] algoritması kullanılmıştır. İklim varlık ve analiz verilerinin 

bulunduğu tür için oluşturulan dosyaya KUENM_WD adında yeni bir dosya açılarak 

içerisine türün dağılımına göre belirlenmiş koordinatlara göre kesilmiş verileri barındıran 

“G_variables” adında bir dosya oluşturulmuştur. Ardından içerisi korelasyon 

katsayılarına göre dört dosya olacak şekilde düzenlenmiştir ve bu dosyalara uygun 

biyoiklimsel veriler yerleştirilmiştir. “M_variables” adında bir başka dosya daha 
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oluşturularak içine yine korelasyon katsayılarına göre adlandırılmış dört dosya barındıran 

türün dağılabileceği sınır olan 200 km’ye göre kesilmiş iklim verileri yerleştirilmiştir. 

Yine KUENM_WD dosyası içerisine modelleme eğitimi ve testini sağlamak amacıyla 

türün üçe bölünmüş dağılım koordinatlarını içeren “.cvs” formatlı veriler yerleştirilmiştir. 

Çıkan en iyi model Akaike kriterine göre belirlenerek, arasından en yüksek AUC değerine 

sahip model seçilmiştir. Elde edilen modeller değerlendirilmeleri için ortalamaları QGIS 

sürüm 3.10.8 üzerinde bulunan “raster calculater” ile hesaplanıp görsellikleri 

düzenlenmiştir. Km hesaplaması yapılabilmesi için ortalaması alınan modeller eşik 

değere göre yeniden düzenlenerek SDM toolbox üzerinden dağılımsal farklılıklar 

ölçülmüştür. 

 

3.2. Filocoğrafi Analiz 

Filocoğrafi analiz için mtDNA’nın Cytb, ND2 ve D-loop bölgeleri kullanılmıştır. Bu 

bölgelerin dizileri NCBI (National Center for Biotechnology Information) veri 

tabanından elde edilmiştir (Erişim numaraları için bkz. Ek 2). İndirilen verilerin 

lokasyonları Şekil 3’te gösterilmiştir. 
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Şekil 3. Türün elde edilen genetik verileri noktalarının coğrafi dağılımı. (Harita ve 

sağ üst köşedeki haplotip ağı Hourlay ve arkadaşları [29] makalesine 

uygun olarak yeniden görselleştirilerek düzenlenmiştir.) Dağılım 

haritasında Cinclus cinclus’un kışlama ve üreme alanları birlikte 

değerlendirilmiştir.   

 

Üç gen bölgesinin haplotipleri arasındaki filogenetik ilişkileri araştırmak ve 

görselleştirmek için PopART sürüm 1.7 [48] kullanarak TCS sürüm 1.21'de [49] 

uygulanan istatistiksel yaklaşımı kullanarak haplotip ağı oluşturulmuştur. MtDNA 

belirteçleri için Mega sürüm 11.0.11 [50] programı kullanılarak en uygun mutasyon 

modeli belirlenmiştir. Minimum doğrulanmış Akaike değerine sahip model en uygun 

model olarak seçilmiştir. Bu işlem her bir gen bölgesi için tekrar edilmiştir. Cyt-b için 

TN93+G (AICc =4267.96), ND2 için HKY (AICc= 3632.55), Kontrol bölgesi için 

HKY+G+I (AICc= 3631.76) en uygun model olarak belirlenmiştir.  

 

Sonraki aşamada BEAUti sürüm 2 kullanılarak her bir gen bölgesi için mutasyon modeli 

(substitution model) olarak belirlenen bu modeller tercih edilmiş, Derekuşu için nesil 

başına bir yıl [34] ve var sayılan mutasyon oranına sahip saat tipi (clock type) olarak sabit 

saat (strict clock) seçilmiştir (Cyt-b için, yaygın olarak kullanılan oran milyon yılda %2 

[51, 52]. MCMC (Markov Chain Monte Carlo) zincir uzunluğu 50 milyonluk bir zincirle 

bir BEAST girdi dosyası elde edilmiştir. Oluşturduğumuz bu dosya ile BEAST 2'de [53] 

uygulanan "Genişletilmiş (Extended) Bayesian Skyline Plot (EBSP)" analizini [54] 

kullanarak Dere Kuşu için zaman içinde etkin popülasyon büyüklüğündeki dalgalanmalar 

değerlendirilmiştir. Üç bağımsız EBSP analizi gerçekleştirmiş olup sonuçlar Tracer 

sürüm 1.7.2 [55] uygulaması kullanılarak görselleştirilmiştir. Parametreler için etkin 

örnek boyutu analiz sonuçlarında 200’ü aşmıştır. 
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4. SONUÇLAR VE TARTIŞMA 

4.1. Sonuçlar 

4.1.1. Ekolojik Niş Modeli 

2.903 varlık verisi Maxent 3.4.4 sürümü kullanılarak Son Buzul Maksimumu, Son 

Buzullar Arası, Orta Holosen, Günümüz, 2050, 2070 için modellenmiştir. Modelleme için 

R üzerinde Kuenm sürüm 1.1.7 paketi kullanılmıştır. İlk olarak “kuenm_cal” işlevi ile 12 

düzenlileştirme çarpanı (0.2, 0.5, 1, 1.5, 2, 2.5, 3, 3.5, 4, 4.5, 5, 8) ayarının tüm 

kombinasyonlarını yansıtan parametrelere sahip 1488 aday model oluşturulmuş daha 

sonra oluşan aday modeller “kuenm_ceval” işleviyle, 31 özellik sınıfı kombinasyonu (l, 

q, p, t, h, lq, lp, lt, lh, qp, qt, qh, pt, ph, th, lqp, lqt, lqh, lpt, lph, lth, qpt, qph, qth, pth, 

lqpt, lqph, lqth, lpth, lqpth) ve 4 farklı çevresel değişken kümesi (060, 070, 080, 090) 

altında doğrulanmış Akaike bilgi kriteri (AICc) temel alınarak değerlendirilmiştir. Aday 

modellerin hepsi istatistiksel olarak anlamlı bulunmuştur fakat AICc kriterlerini 

karşılayan istatistiksel olarak anlamlı yalnızca bir model seçilmiştir. Bu model 0.5 

düzenleme çarpanına sahip “pth” özellik sınıfı kombinasyonunda olan 0.90 çevresel 

değişken sınıfına ait modeldir.  

 

10 tekrarlı MaxEnt algoritması sonucunda oluşan modellere ait “The area under the ROC 

curves” (AUC) değeri 0.806 ve standart sapma 0.008 olarak elde edilmiştir (Şekil 3). 

AUC değerinin 0.5’ten büyük olması rastgele bir tahminlemeden daha iyi olduğunu 

göstermektedir ve 1’e yaklaştıkça güvenilirliği artmaktadır [56].
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Şekil 4.  MaxEnt modeli ortalama AUC değeri ve ROC eğrisi sonucu. 

 

Biyoiklimsel değişkenlerden yüzde olarak modele en fazla katkısı olan değişken yüzde 

31 ile “Sıcaklığın mevsimselliği” iklimsel değişkenidir. Sıcaklığın mevsimselliğini “En 

kurak ayın yağış miktarı”, “Yıllık ortalama yağış”, “Yıllık ortalama sıcaklık”, “En sıcak 

ayın maksimum sıcaklığı”, “Yükseklik”, “İzotermalite”, “Ortalama dirnual aralık”, 

“Yağış mevsimselliği” ve son olarak “En yağışlı ayın yağış miktarı” takip etmektedir. 

Yüzdelik etkileri Çizelge 2’de gösterilmektedir. 

 

Çizelge 2.  İklimsel değişkenlerin modele yüzdelik katkıları 

İklimsel Değişken % Katkı 

Bio 4 31 

Bio 14 20.6 

Bio 12 19.8 
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Bio 1 9.2 

Bio 5 8.2 

Yükseklik 3.7 

Bio 3 3.7 

Bio 2 1.6 

Bio 15 1.6 

Bio 13 0.5 

   

 

Worldclim 1.4 veri tabanından alınan 1960-1990 arasını kapsayan biyoiklimsel 

değişkenler ve 1990-2021 senelerini kapsayan varlık verileri ile yapılan bu model türün 

literatürde var olan günümüz dağılımıyla uyumluluk göstermektedir (Şekil 4). Tür 

günümüzde oldukça geniş bir alana dağılmakta olup (7.671.043 km2) özellikle Batı 

Palearktik Bölge’de ve Anadolu’da, Kafkaslar Bölgesinde, Kuzey Afrika’da, Asya’da 

kısmen parçalanmış halde dağılım gösterdiği görülmektedir. Model türün mevcut 

dağılımıyla tutarlı bir şekilde popülasyonları tahminlemiştir. 

 

 

Şekil 5.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen günümüz için uygun 

dağılım alanı. 
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Yaklaşık 6 bin yıl önce, Orta Holosen dönemine bakıldığında tür günümüz dağılımına 

henüz ulaşamamış ve daha dar bir dağılım göstermektedir (5.258.628 km2) (Şekil 5). 

 

 

Şekil 6.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen Orta Holosen’deki uygun 

dağılım alanı. 

 

Son Buzul Dönemi için yapılan model çalışması sonucu elde edilen harita (Şekil 6) ile 

günümüz olarak kabul edebileceğimiz harita (Şekil 4) karşılaştırıldığında, türün 

günümüze kıyasla dar bir dağılım alanına sahip olduğu (6.979.053 km2), güney 

bölgelerde önemli bir daralma gözlenmezken, türün buz tabakasının güneyine kaydığı 

gözlenmiştir. 



 

 17 

 

Şekil 7.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen Son Buzul Dönem için 

uygun dağılım alanları. 

 

Buzul dönemde güneye doğru dağılım gösteren tür Son Buzullar Arası dönemde kuzeye 

doğru ilerlemiş fakat türün dağılım alanının en az olduğu dönem bu dönemdir (2.026.965 

km2) (Şekil 7). Tür bu dönemde İskandinavya’nın kıyı kesimlerinde, Britanya, İber’in 

kuzey kesimi, Avrupa’nın batı kesimlerinde yoğunlukla uygun alan bulurken, İtalya, 

Yunanistan, Kafkaslar, Anadolu’da kıyı kesimlerde, Kuzey Afrika’da ve Güneydoğu 

Asya’da oldukça küçük bir alanda uygun dağılım alanına sahiptir. 
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Şekil 8.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen Son Buzullar Arası 

Dönemi için uygun dağılım alanları. 

 

Gelecek dönemlere bakıldığında 2050 yılı senaryolarında türün dağılım alanının 

kademeli bir şekilde azaldığı görülmektedir (Şekil 8). Tür, en iyi senaryo olarak 

adlandırabileceğimiz rcp 26 sera gazı salınım senaryosunda da en kötü olarak 

adlandırabileceğimiz rcp 85 sera gazı salınım senaryosunda da alanında daralma 

göstermektedir (rcp 26; 6.191.282 km2, rcp 45; 5.797.730 km2, rcp 85; 5.238.965 km2).  
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Şekil 9.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen 2050 yılı senaryolarına 

göre uygun dağılım alanı. (a); rcp_26 sera gazı senaryosuna göre elde 

edilen model, (b); rcp_45 sera gazı senaryosuna göre elde edilen model, 

(c); rcp_85 sera gazı senaryosuna göre elde edilen gelecek modelidir. 

 

Yine 2070 yılı senaryolarına bakıldığında da benzer bir durum söz konusudur (Şekil 9) 

(rcp 26; 6.174.905 km2, rcp45; 5.488.498 km2, rcp 85; 4.157.418 km2). 
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Şekil 10.  Derekuşunun modelleme sonucunda elde edilen 2070 yılı modellerine 

göre uygun dağılım alanları. (a); rcp_26 sera gazı senaryosuna göre elde 

edilen model, (b); rcp_45 sera gazı senaryosuna göre elde edilen model, 

(c); rcp_85 sera gazı senaryosuna göre elde edilen gelecek modelidir. 

 

4.1.2. Filocoğrafi Analiz 

Her gen için oluşturulan haplotip ağları, yıldız şeklinde bir ağ yapısı göstermiştir (Şekil 

10) ve Derekuşu bu şekle göre popülasyon genişlemesi göstermiştir.  

 

 

Şekil 11.  İstatistiksel parsimoni ağına dayalı üç gen bölgesinin haplotipleri 

arasındaki filogenetik ilişkiler. 

 

Analiz sonucunda her bir gen için "Genişletilmiş (Extended) Bayesian Skyline Plot 

(EBSP)" oluşturulmuştur. Şekil 11’de görüldüğü gibi Son Buzul Maksimumundan hemen 

önce başlayan ve bu dönemden sonra devam eden etkin popülasyon artışı söz konusudur. 
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Şekil 12.  Cinclus cinclus gen bölgeleri için elde edilen EBSP grafiği. Derekuşu’nun 

tür geçmişine göre ortalama etkin popülasyon büyüklüğü değişiklikleri 

gösterilmektedir. EBSP, sonuçları %2'ye göre gösterir. İnce çizgiler %95 

güven aralığını gösterir. 

 

4.2. Tartışma 

Filocoğrafi çalışmaların tür dağılım modellemeleri ile birleştirilmesi, iklim değişiminin 

farklı organizmalara ait türlerin tarihsel biyocoğrafya desenlerini nasıl etkilediğini 

göstermiştir (bkz. [57], [58], [54]). Bu çalışmaya konu olan, Palearktik Bölgede geniş 

dağılıma sahip bir kuş türü olan dere kuşunun daha önce ortaya konan filocoğrafi 

deseninin [29] tür dağılım modelleriyle [yani, ekolojik niş modellemesi yaklaşımıyla, 

bkz. Peterson [59]] birleştirilmesi, bu türün tarihsel ve “modern” iklim değişimine nasıl 

cevaplar vereceğini öngörmek açısından önemlidir. 

 

Derekuşunun filocoğrafi sonuçları [29] Batı Avrupa popülasyonları arasında zayıf bir 

genetik farklılaşma olduğunu ortaya koymuştur. Ancak, genetik farklılaşmanın olduğu 

haplogruplar arasında tarihsel olarak gen akışı olduğu da aşikardır ve coğrafi olarak 



 

 24 

yaygın haplotiplerin bu haplogruplar içindeki varlığı söz konusu durumu 

desteklemektedir [29, 60]. Bununla birlikte, geniş coğrafi ölçek ve mevcut mtDNA veri 

seti, Palearktik Bölge’de dere kuşlarının popülasyonları içinde coğrafi olarak belirgin soy 

hatlarının varlığını net bir şekilde göstermiştir: (i) Batı Avrupa soy hattı, (ii) Doğu Avrupa 

soy hattı, (iii) Kuzey-Doğu Avrupa soy hattı, (iv) Fas soy hattı ve (v) Kafkas soy hattı. 

Bu şekilde ortaya konan belirgin coğrafi farklılaşma örüntüsü Avise [23]  tarafından 

tanımlanan filocoğrafi modellerden ilkine uygun bir desen göstermektedir; ancak hala 

bazı haplogruplar için tamamlanmamış farklılaşma desenleri (incomplete lineage sorting) 

de söz konusudur. 

 

Elde edilen bu filocoğrafi yapı Palearktik Bölge’de üreyen kuş türleri arasında sıra dışı 

bir duruma da işaret etmektedir. Bugüne kadar kuşlar üzerine yapılan filocoğrafi analizler 

hiçbir zaman bu denli fazla soy hattının varlığına işaret etmemiştir [61-63]. Geniş 

dağılıma sahip ispinoz (Fringilla coelebs) popülasyonları üzerine gerçekleştirilen 

filocoğrafi analizler genetik yapılanmanın türün Palearktik Bölge’deki dağılım alanında 

olmadığını göstermiştir [54, 64]. Benzer şekilde, florya (Chloris chloris) popülasyonları 

ile gerçekleştirilen bir başka filocoğrafi çalışma ispinoza benzer bir durumu ortaya 

koymuştur [65]. Bu iki örnekte de türlerin popülasyonları arasında belirgin bir farklılaşma 

görülmezken, düşük genetik çeşitlilik deseni türlerin dağılım alanının genelinde dikkat 

çekmiştir. Bu durum, birçok çalışmada olduğu gibi, iklim değişimine bağlı yakın zamanlı 

popülasyon genişlemesine işaret eden sinyallerden biri olarak kabul edilebilir. Benzer 

durum Derekuşu için de geçerli olmuştur. Önceki çalışmalarda ortaya çıkan 

popülasyonlar arasındaki yakın zamanlı genetik farklılaşma zamanları, bu çalışmanın 

kapsamı dahilinde gerçekleştirilen ekolojik niş modeli sonuçlarıyla uyumlu olmuştur. 

Avise ve Walker [66]  Pleistosen iklim koşullarının filocoğrafi ayrımlar açısından 

önemine dikkat çekmiştir. Tam bu nedenle, Derekuşunun ekolojik niş modeli sonuçları 

Avise ve Walker’ın [66] yaklaşımını doğrular nitelikte sonuçlarla, Derekuşunun Son 

Buzul Maksimumu yaşanırken Palearktik Bölge’de birden fazla sığınağa çekildiğini 

göstermiştir. Hourlay ve arkadaşları tarafından ortaya konan haplotip ilişkileri [bkz. [29], 

Şekil 2] incelendiğinde coğrafi olarak birbirinden ayrılan soy hatları arasında mutasyon 

birikimlerinin Asya’daki soy hatları dışında çok yüksek olmadığı ve atasal olarak kabul 

edilebilecek haplotiplerden en olası olanının da dağılım alanı içinde İrlanda’da bulunduğu 

ortaya konmuştur. Bu durum Avrupa’nın güneyinde kesikli bir dağılım göstermeyen, 
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hatta İngiltere ve İrlanda’nın güney kıyılarına kadar uzanan, buzullardan etkilenmeyen 

büyük bir sığınağın varlığına işaret etmektedir. 

 

Tür için ekolojik niş modelleri, benzer çalışmalarda belirtildiği gibi (bkz. [9, 67]) türün 

tüm popülasyonları için ortaya konmuş, soy hatları ölçeğinde değerlendirilmemiştir. Bu 

durum filocoğrafi sonuçlarla ekolojik niş modeli sonuçlarını karşılaştırabilir düzeye 

getirmiştir. Elde edilen niş modeli sonuçları ılıman kuşak türleri için “daralma-

genişleme” olarak bilinen biyocoğrafi modeli [6] destekler niteliktedir. Elde edilen 

öngörü haritaları, iklimsel açıdan uygun alanların son buzul maksimumu sırasında 

Avrupa’nın güneyinde kesikli olmayan, sürekli dağılım gösteren bir alanın varlığına 

işaret eder niteliktedir. Ayrıca, Asya popülasyonları ise allopatrik bir duruma işaret 

etmektedir. Genel olarak ekolojik niş modeli öngörüleri türün mevcut filocoğrafi 

modelini desteklemektedir. Bu modele benzer bir durum Avrupa’nın yerli 

ağaçkakanlarından yeşil ağaçkakan için de geçerlidir [18, 63]).  

 

MtDNA genlerine ait Bayes tabanlı demografi analizleri ise son buzul maksimumu 

sonrası etkin popülasyon büyüklüğünde belirgin bir artışa dikkat çekerek, “daralma-

genişleme” modelini desteklemiştir. Buradaki tarihlendirme için moleküler saat 

yaklaşımı mtDNA için bilinen mutasyon oranları ile gerçekleştirilmiştir (örnek için bkz. 

[51]). Bayes tabanlı analizlerle elde edilen sonuçlar daha önceki çalışmalarla ortaya 

konan değerlendirmeleri desteklemesi yanı sıra, dere kuşu için ilk defa kullanılması 

nedeniyle bu çalışmaya da özgünlük kazandırmıştır. 

 

Derekuşu dağılım alanı içinde büyük ölçüde yerli özellik gösteren, çok fazla göçmen 

özellik göstermeyen, akarsulara bağımlı ötücü bir kuş türüdür [31]. Bu özelliği dikkate 

alındığında, dere kuşunun, ılıman kuşakta yerli ancak çok fazla hareket etmeyen kuş 

gruplarına benzer tarihsel demografi desenleri göstermesi beklenebilir. Avrupa’da yaygın 

dağılım gösteren baykuş türleriyle yapılan filocoğrafi çalışmalar ise dere kuşuna benzer 

tarihsel demografi desenlerini destekler niteliktedir [51, 68]. Brito [51] ile Pellegrino ve 

arkadaşları [68], alaca baykuş (Tyto alba) ve kukumav (Athene noctua) için Avrupa 

içinde farklı haplogruplar tanımlamışlar ve Avrupa’nın güney enlemlerinde yüksek 

genetik çeşitlilik desenleri olduğunu ortaya koymuşlardır. Demografi analizleri ile bu 
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genetik çeşitlilik desenlerini analiz ettiklerinde ise Son Buzul Maksimumu sonrası her iki 

türün etkin popülasyon büyüklüğünde belirgin bir artışa dikkat çekmişlerdir. Artışın en 

önemli nedeni ise buzul çağının bitimiyle birlikte türlerin dağılım alanındaki habitat 

uygunluğunda görülen değişimler olarak belirtilmiştir. 

 

Buzul sonrası genişleme modelini anlamak için buzul çağı öncesi, buzul çağı ve Son 

Buzul Maksimumu sonrasında uygun habitatların mevcudiyeti dikkate alınmalıdır [69]. 

Derekuşunun Son Buzullar Arası dönemde günümüze göre dar dağılım göstermesinin 

nedeni, 130 bin yıl önceki ortalama sıcaklıkların günümüzden yaklaşık 4.3 santigrat 

derece yüksek olmasına bağlanabilir [70]. Derekuşu dağılımını akar suların Buzul 

Maksimumu sonrasında gerçekleşen evrimi kesinlikle etkilemiştir; 130 bin yıl önce 

ortaya çıkan dar dağılım öngörüsü bu durumu desteklemektedir. Dolayısıyla artan 

sıcaklıklarla Dünya genelinde yaygın bir şekilde görülmesi beklenen kuraklık problemi 

ise bu türün dağılımını etkileyecektir. Bu durum bir nevi son buzul maksimumu 

yaşanırken görülen daralmaya benzer bir dağılım küçülmesinin yaşanacağına da işaret 

edebilir. Elde edilen dağılım modelleri türün gelecek (2050 ve 2070) dağılım desenlerinin 

özellikle Avrupa’nın güney enlemlerinde bu öngörüyü desteklediğini göstermektedir. 

 

Sonuç olarak, Derekuşunun geçmişine dair filocoğrafi bulgular ve ekolojik öngörüler, 

günümüzde yaşadığımız iklim krizinin özellikle akarsulara bağımlı biyoçeşitlilik 

bileşenlerini nasıl etkileyeceğine dair önemli ipuçları vermektir. Dolayısıyla, bu 

çalışmada kullanılan metodolojik bakış açılarının dünya genelinde genetik çeşitlilik 

desenleri bilinen dar ve geniş dağılıma sahip birçok tür için uygulanması Antroposen 

dönemde biyoçeşitliliğin içinde olduğu krizi anlamak ve bu çeşitliliğin geleceğini 

öngörmek açısından oldukça önemlidir.
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5. YORUM 

Cinclus cinclus oldukça geniş bir dağılıma sahip olan ve nehirlere bağımlı olan ılıman bir 

türdür. Türün Son Buzul Maksimumu boyunca güney sığınakları olarak kabul görmüş 

alanda dağılım göstermesi bu alanların biyoçeşitlilik açısından önemini bir kez daha 

vurgulamaktadır. Böylesi geniş bir dağılıma sahip olan bir türün bile gelecek iklim 

senaryolarının en iyi senaryo olarak kabul edilebilecek senaryoda dahi daralması birçok 

türün gelecek için tehlike altında olduğunu ve dar dağılımlı türlerin yok olma tehlikesiyle 

yüz yüze geleceği şeklinde yorumlanabilir.   

 

İklimsel değişkenler dışında Derekuşu nehirlere bağımlı yaşar. Besinlerini akış hızı 

yüksek nehir üzerinden sağlar, günümüzde antropojenik etkiler nehir akışını azaltarak 

türün dağılımının kısıtlanmasında etkili olabilir. Bu etki ile artan endüstriyel faaliyetler 

sonucu iklimle birlikte su kalitesini ve akış hızını değiştirmektedir. Biyoindikatör tür 

olduklarından sularda meydana gelen kirlenme, pestisitlere bağlı kirlenmeler, asitlenme 

yine türün o bölgede yaşamasını engelleyecek faktörler arasındadır. CO2 miktarındaki 

yükselme ve kirlilik büyük su kütlelerince emilerek pH seviyelerinde hızla değişime 

sebep olabilmektedir [71]. pH seviyesi düşen akarsularda türün popülasyonları azaldığı 

tespit edilmiştir [72]. İklimsel değişkenler dışında meydana gelen bu parametreler türün 

ekolojik niş modellemesinde tahminlenen dağılım alanından özellikle gelecek tahminleri 

için daha dar bir dağılıma sahip olmasına neden olabilir. 

 

Türün sadece nehirlerin bulunduğu alanlarda dağılım gösterdiği bilinmekte olup bu 

durum göz önünde bulundurularak nehirler hakkında da çeşitli çıkarımlar yapılabilir. Son 

Buzul Maksimumunda aşağı enlemlere kadar inen buzul tabakası orada bulunan 

nehirlerin donmasına dolayısıyla besin kaynağını nehirlerden sağlayan Derekuşunun 

kuzey bölgelerden güney enlemlere inmesinin nedenlerinden biri olarak gösterilebilir. 

Son Buzul Maksimumu döneminde buzulların oluşması güneydeki nehirleri daha çok 

besleyerek o bölgede türün dağılım alanını etkilemiş olabilir.  Buzul dönemin sona ermesi 

ardından eriyen buzullar nehirleri beslemiş ve türün dağılım alanını ve popülasyon 

büyüklüğünü arttırmasına neden olmuş olabilir. Orta-Holosen dönemine bakıldığında bu 

durumu destekler niteliktedir. Son BuzullarArası dönemde ise dağılım alanı güneye doğru 

artmasına rağmen türün popülasyon büyüklüğü oldukça az olduğu görülmüştür. Gelecek 
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iklim senaryolarına bakıldığında iklim değişikliği sonucunda, türün dağılım alanında 

gözüken daralmanın nehirlerin dağılımını da etkileyebileceği o bölgedeki nehirlerin 

kurumasıyla sonuçlanabileceği çıkarımı yapılabilir. 

 

Burada dahil edilen filogenetik analizler, Derekuşunun dağılımı boyunca birçok 

filogenetik dal ve soyun varlığını ve Kafkas bölgesinin ve muhtemelen eski bir sığınak 

olarak Anadolu'nun önemli rolünü ortaya koymuştur. Derekuşunun nispeten düşük tür içi 

çeşitliliği, bu türün geç Pleistosen olaylarındaki değişikliklerden önemli ölçüde 

etkilendiğini düşündürmektedir. Son Buzul Maksimumu şüphesiz Avrupa'da önemli bir 

rol oynadı. Öte yandan, Son Buzullar Arası muhtemelen Kafkasya ve Kuzey Afrika'daki 

popülasyonların izolasyonunda rol oynamıştır. Ancak Anadolu, Derekuşu için hala 

bilinmeyen bir coğrafya olarak kalmaktadır. Türün evrimsel tarihini tam olarak 

aydınlatmak için daha fazla genetik/genomik veriye ihtiyaç vardır. 
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EKLER 

 

EK 1 – NCBI Erişim Numaraları ve Lokasyonlar Tablosu 

Gen bölgesi Erişim numarası Lokasyonlar 

Cytb AM502078.1 – 

AM502182.1 

Güney Doğu İrlanda, İspanya, Fransa, 

Belçika, Lüksemburg, Almanya, 

ND2 AM695642.1 – 

AM695747.1 

İsviçre, Çek Cumhuriyeti, İtalya, Fas, 

Macaristan, Romanya, Bulgaristan, Norveç, 

Letonya, Rusya (Urallar),  

D-loop (Kontrol 

Bölgesi) 

AM690099.1 – 

AM690204.1 

Rusya (Kafkaslar), Rusya (Tuva Cumhuriyeti), 

Kazakistan 

*Daha detaylı lokasyon ve örneklem bilgisi için Hourlay ve arkadaşları [29] Ek 1’e 

bakınız. 

 

EK 2 – Seçilen En İyi Modelin Özellikleri 

Model Ort. 

AUC 

Oranı 

Kısmi 

ROC 

%5 

İhmal 

Oranı 

AICc Delta AICc W_AICc 

M_0.5_F_pth_090 1.573 0 0.025 78735.49 0 0.865 

 

 

EK 3 – Model Sonucunda Oluşan Çevresel Verisinin Cevap Eğrileri 
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EK 4 – Model Çıktı Haritalarının Ham Halleri 
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