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OZET

AVRUPA FILOCOGRAFi ORUNTULERINDE ANADOLU’NUN ROLU

Eren ADA
Yiiksek Lisans, Biyoloji Bolumii
Tez Damismani: Do¢. Dr. Utku PERKTAS
Es Damisman: Do¢. Dr. Hakan GUR
Haziran 2016, 80 sayfa

Gegmisteki buzul ve buzullar arast donemlerin, tiirlerin bugilinkii dagilim alanlarinin
sekillenmesinde oldukea etkili oldugu, pek ¢ok, ¢alisma ile gosterilmistir. Ozellikle 1liman
kusaktaki tiirlerin bu iklim degisikliklerine nasil cevap verdigi, filocografi calismalar icin
onemli sorulardan biridir. Bati Palearktik bolgede dagilim gosteren tiirlerin filocografi
ortintiileri pek ¢ok calismanin konusu olmasina ragmen, Anadolu cografyas: bu caligmalar
icerisinde kendine yeteri kadar yer bulamamistir. Bu calisma da Avrupa ve Anadolu’da
dagilim gosteren ti¢ farkli taksonu (Lepus europaeus, Dendrocopos major, Lacerta viridis)
karsilagtirmali olarak inceleyerek, Anadolu’nun iklim degisikliklerindeki roliinii tartigsmay1
amaglamaktadir. Bunun igin, birbirinden bagimsiz iki farkli yontem olan ekolojik nis
modellemesi ve filocografya yontemleri kullanilmistir. Ekolojik nis modellemesi ile bu tiirler
icin buzul donemdeki uygun habitatlar ortaya ¢ikarilmis, filocografya ile tiirlerin tarihsel
demografisi ve iklim degisikligi arasindaki iliski ortaya konmustur. Analizler i¢in hem daha
once yaymlanmis hem de bu calisma kapsaminda elde edilmis yeni veriler kullanilmistir.
Yapilan analizler, Anadolu’nun iklim degisiklikleri siiresince Avrupa biyotasi i¢in 6nemli bir
siginak olabilecegini ve kendi i¢inde de karmasik biyocografi oriintiileri barindirdigini ortaya
koymustur.

Anahtar Kelimeler: Filocografya, ekolojik nis modellemesi, demografi, mtDNA, Anadolu



ABSTRACT

THE ROLE OF ANATOLIA IN EUROPEAN PHYLOGEOGRAPHIC
PATTERNS

Eren ADA
Master of Science, Department of Biology
Supervisor: Associate Professor Utku PERKTAS, PhD
Co-supervisor: Associate Professor Hakan GUR, PhD
June 2016, 80 pages

That the glacial and interglacial periods in the past have been quite influential in today’s
distribution ranges of species is demonstrated by many studies. The response of species in
temperate zones to climate change is one of the most fundamental inquiries of
phylogeographic studies. Although the phylogeographic patterns of species that are distributed
across the Western Palearctic region have been widely studied, Anatolia constitutes an
underresearched part of these studies. This study aims to scrutinize comparatively three
different taxa (Lepus europaeus, Dendrocopos major, Lacerta viridis) that are distributed in
Europe and Anatolia, and to discuss the role of Anatolia in climate changes. For this,
ecological niche modelling and molecular phylogeography are used as methods, which are
also different from one another. The suitable habitats for these species in the Last Glacial
Maximum are determined by means of ecological niche modelling, and phylogeography has
enabled us to reveal the relationship between the historical demography of the species and
climate change. Both previously published data and the new data acquired through this study
are used for the analyses. The analyses show Anatolia could have not only been an important
refugium for European biota during the climate changes but has had complex phylogeographic
patterns within itself as well.

Keywords: Phylogeography, Ecological Niche Modelling, demography, mtDNA, Anatolia
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1. GIRIS
Diinya iizerinde yasayan canlilarin sayis1 ve c¢esitliligi, doga bilimcileri i¢in her zaman bir
merak konusu olmustur. Buzullardan tropiklere, soguk ve karanlik okyanuslardan ¢ok sicak su
kaynaklarina ve hatta yer kabugunun kilometrelerce altindaki kayaliklara kadar diinyanin
neredeyse her yerinde canlilia rastlamak miimkiindiir. Giinlimiizde bu ¢esitliligin yalnizca 2
milyona yakini siniflandirtlmis olup, ¢ok biiyiik bir kisminin da heniiz kesfedilmedigi
bilinmektedir [1]. Fakat bu canlilarin biiyiik bir kismi, sadece belirli ve gorece dar bir bolgede
yasamini siirdiirmektedir. Canlilarin bu dagilim oOriintiilerini aragtiran bilim dali ise

biyocografyadir.

Biyocografya, biyogesitliligin uzamsal oriintiilerini anlamaya ¢alisan bir bilim dalidir ve cevap

iiretmeye calistig1 bazi sorular su sekilde siralanabilir:

- Bir tiiriin ya da daha yiiksek bir taksonomik grubun dagilim alani neden su anda

bulundugu alan ile sinirlidir?

- Bir tiiriin dagilimmi siirlayan faktorler icerisinde iklimin, topografyanin ve diger

organizmalarla iliskisinin rolii nedir?
- Ilgili tiiriin en yakin akrabalar1 hangi tiirlerdir ve nerelerde dagilim gosterir?

- Kitalarin hareketi, Pleistosen buzullar1 ve yakin ge¢misteki iklim degisiklikleri gibi

tarihsel olaylar, tiirlerin dagilimini nasil etkilemistir [2]?

Molekiiler tekniklerin gelismesi ile tiirlerin dagilimlar1 kadar tiir icerisindeki farkliliklar
inceleyen ¢alismalarin sayisinda da artis olmustur. Bu farkliliklari, biyocografya perspektifiyle
inceleyen bir alan olan filocografyanin ortaya ¢ikist da bu déneme denk gelmektedir [3].
Filocografi ¢aligmalarin 6nemli odak noktalarindan biri, gegmis iklim degisikliklerinin tiirlerin
bugiinkii dagilimina ve genetik yapisina nasil bir etki biraktigidir. Bu alanda yapilan

caligmalar, ilerideki boliimlerde ayrintili bir sekilde incelenecektir.

Molekiiler yontemlerin yani sira, bilgisayar bilimindeki gelismeler de filocografyaya onemli
katkilar sunmustur. Ozellikle bilgisayar destekli istatistiksel yaklasimlar ve ekolojik nis
modelleri, filocografi ¢aligmalar i¢in degerli girdiler saglamaktadir. Giiniimiizde molekiiler
verilerin ve tlir dagilim modellerinin bir arada kullanildig1 ¢aligmalar ile tiirlerin filocografi

orlintiilerine dair oldukea gii¢lii ¢ikarimlar yapilabilmektedir [4].



1.1 Filocografya ve Filocografi Cikarimlar

Filocografya, soy hatlarinin cografi dagilimin1 ve genetik cesitliligin cografi varyasyonunu
inceleyen bir bilim dalidir. Filocografya terimi, ilk kez 1987°de bilimsel literatiire girmistir
[3]. Gorece yeni bir alan olan filocografya, molekiiler genetik, popiilasyon genetigi,
paleontoloji, jeoloji, cografya, evrimsel biyoloji gibi pek ¢ok bilim dalindan elde edilen
verilere ihtiya¢ duyar. Bu 0Ozelligi, filocografyayr mikroevrimsel ve makroevrimsel

disiplinlerin kesisim noktasinda 6nemli bir yerde konumlandirir (Sekil 1).

Filocografyanin tarihi, 1980’li yillara kadar uzanmaktadir. Bu yillarda tiir diizeyinde genetik
uzakliklarin Ol¢iilmesi igin allozim elektroforez yontemi siklikla kullanilmaktaydi [5, 6].
Ancak popiilasyon genetigi ile sistematik ¢alismalar1 arasinda kopukluklar vardi. Bu durum,
Avise ve ekibinin [3] yayinladigi bir aragtirma ile degismeye basladi. Avise ve ekibine gore,
filogenetik yontemler, popiilasyon genetigi ve sistematigin ortak bir noktada bulusabildigi bir
alan saglamaktaydi. Bu calismada “tiir i¢i filocografya” terimini ortaya atmiglardi. Bu terim,
molekiiler belirtecler ile olusturulan tiir i¢i filogenetik gruplar1 ve onlarin cografi dagilimlarina
isaret etmekteydi. Filocografya, bu anlamda bu bilim dallar1 arasinda bir baglant1 kurmaktadir.
Bu tarihi ¢alismay izleyen yillarda, filocografi galismalar hizli bir artis gdstermistir. Ornegin,
1988-1997 yillar arasindaki bilimsel literatiirde “filocografya” temelli ¢alismalarin sayis1 115
iken, 1998-2007 yillar1 arasinda bu say1 3048’¢ ulasmustir [7].

{ Filocografya _]
<« I A

Molekiiler
Genetik

Sekil 1: Filocografyanin bilim dallar1 arasindaki konumu [8]

Mikroevrimsel Disiplinler

Makroevrimsel Disiplinler

Etoloji, Demografi,
Popiilasyon Genetigi

V\

Tarihsel Cografya,
Filogenetik, Paleontoloji




1990’1 yillarin basinda DNA dizileme teknolojilerinin gelismesiyle birlikte, filocografi
caligmalarda mitokondriyal DNA (mtDNA) ve kloroplast DNA’s1 (cpDNA) verileri yaygin bir
bi¢imde kullanilmaya basland1 [9-11]. Giiniimiizde yiiriitilen filocografi ¢alismalarda da
agirhikli olarak mtDNA verileri kullanilmaktadir. Mitokondri, okaryot hiicrelerde enerji
tiretiminden sorumlu bir organeldir ve toplam uzunlugu yaklasik 16.569 baz ¢ifti olan dairesel
bir genoma sahiptir. Pek ¢cok hayvanda bu genom 16 gen icermektedir. mtDNA’nin dort temel
ozelligi, onu filocografya ¢alismalari i¢in ¢ok uygun bir molekiiler belirte¢ yapmaktadir [3,
12]. Bu 6zelliklerden ilki, mtDNA’da meydana gelen mutasyonlarin birikme oraninin ¢ekirdek
DNA’sma (nuDNA) gore 10 kat daha fazla olmasidir [13]. Bu durumun sebebi, mtDNA’da
DNA tamir mekanizmalarinin nuDNA’daki kadar incelikli olmamasidir. Ikinci 6zellik,
mtDNA’nin neredeyse her canlida herhangi bir rekombinasyona ugramadan anasal kalitim
yoluyla aktarilmasidir. Ugiincii 6zellik ise, mtDNA’nimn etkin popiilasyon biiyiikliigiiniin tek
esey tizerinden kalitilmasi nedeniyle nuDNA’ya gore 4 kat daha diisiik olmasidir. Son olarak,
etkin popiilasyon biiyiikliigiiniin kiigiik olmasi, genetik siiriiklenmenin mtDNA’y1, nuDNA’ya
gore 4-10 kat daha fazla etkilemesine yol agar. Tiim bu 6zellikler mtDNA’y1 yakin tiirler
arasinda ya da tiir i¢i farklilagmalara yonelik filocografi caligsmalar i¢in 6nemli bir belirteg

haline getirir [14-16].

MIDNA molekiiler belirteci ile sekillendirilen filocografi calismalarin bazilar1 Avrupa’da
genetik ¢esitliligin cografi varyasyonuna iligskin bazi sonuglar ortaya koymus ve bu sonuglar
Avrupa’nin biyocografyast hakkinda Onemli tartigmalarin gelistirilmesini saglamistir.
Ozellikle, buz kiitlelerinin oldukga yiiksek bir seviyeye ulastigi SBM déneminin (yaklasik
22.000 y1l 6nce) Avrupa ve Amerika’daki tiirlerin gliniimiiz dagilimlarina biiyiik oranda etki
ettigi bilinmektedir [17, 18]. Paleontolojik ve palinolojik kayitlar, bu donemde 6zellikle 1liman
kusak tiirlerinin iklimsel kosullarin daha elverisli oldugu giiney bdolgelerdeki siginaklarda
hayatta kaldiklarmi gostermistir [19, 20]. Giiniimiizde Avrupa’da dagilim gésteren pek ¢ok
tirtin, SBM doneminde sigmaklara g¢ekildikten sonra, iklimin daha uygun hale gelmesi ile
Avrupa’y1 yeniden kolonize ettigi diisiiniilmektedir (Sekil 2). Bu oriintii, daralma-genisleme

modeli olarak da adlandirilmaktadir [21, 22].



Cayir Cekirgesi Kirpi Boz Ayt
(Chorthippus parallelus) (Erinaceus spp) (Ursus arctos)

Kizil Agag

Mese Sivni Fare
(Quercus spp) (Sorex araneus)

Sekil 2: Hewitt’e [24] gore SBM sonrasi bazi tiirlerin Avrupa’y1 kolonizasyon rotalari

Yapilan caligmalar, gliney siginaklardan kuzey bolgeleri tekrar kolonize eden pek c¢ok
popiilasyonda bu daralma-genisleme modelinin bir takim genetik etkileri oldugunu
gdstermektedir. Ornegin, bu tiir kolonizasyon siireglerinde popiilasyonlarin bir dizi darbogaz

gecirebilecegi ve genetik ¢esitlilik kaybina ugrayabilecegi ortaya ¢ikarilmistir [17, 23].

Bir popiilasyonun daralma-genisleme modeli gosterip gostermedigi, temel olarak genetik
cesitlilik seviyesindeki ve oriintiilerindeki iki isaret sayesinde tahmin edilebilir [25]. Ilk
olarak, buzul donemini siZinaklarda geg¢irmis bir popiilasyonun, sonradan kolonize edilmis
cografyadaki popiilasyona nazaran daha yiiksek bir genetik cesitlilik biriktirmis olmasi
beklenir [21, 26]. Bu durum, aynm1 zamanda “giliney ¢esitliligi ve kuzey safligi” olarak da
bilinir [22]. Ikinci isaret ise, uzun siire cografi olarak ayriks1 siginaklarda bulunan

popiilasyonlarin genetik agidan birbirinden farklilagsma gostermesidir.

Bu temelde yapilan filocografi ¢calismalar, SBM doneminde Avrupa biyotasi i¢in genel olarak

Iber Yarmmadasi, italya ve Balkanlari sigmak olarak tanimlamistir [17, 21]. Ancak bu



siginaklara ek olarak, Anadolu’nun Avrupa biyotas1 i¢cin 6nemli bir s1iginak olabilecegi fikri de

One stiriilmustiir [17, 27-31].

Hewitt’in [22] Bati Palearktik’in biiyiik bir bolimiinde dagilim gosteren gayir cekirgesi
(Chorthippus parallelus) iizerine yaptig1 ¢caligmalar, bu konuda dnemli bir yer tutmaktadir. Bu
calisma, cayir ¢ekirgesinin SBM déneminde Avrupa’da ii¢ farkli sigmaga (Ispanya, italya,
Anadolu-Balkanlar) ¢ekildigini gdstermistir. Yapilan analizler, Ispanya ve Italya
popiilasyonlarinin  Orta Avrupa popllasyonlarindan olduk¢a farkli bir genetik yap1
sergiledigini, Orta Avrupa’nin muhtemel bir Anadolu siginagindan tekrar kolonize edilmis
olabilecegini ortaya ¢ikarmistir. Bu ¢alismadan uzun bir siire sonra, Korkmaz ve ekibi [28]
mtDNA ve nuDNA belirteclerini kullanarak yeni bir ¢aligma yapmuslardir. Bu g¢alisma ile
birlikte Hewitt’in [22] ulastigi sonuglar biiylik oranda dogrulanmistir. Bu c¢alisma, gayir
cekirgesi Ozelinde hem Anadolu’'nun Avrupa biyotasindaki yerini tartismakta hem de
Anadolu’nun kendi i¢indeki durumunu ortaya ¢ikarmaktadir. Yine bu ¢alisma, Hewitt’in [22]
Ispanya ve Italya popiilasyonlar1 konusundaki hipotezlerini dogrulamakla kalmamis, Anadolu
popiilasyonlarinin da yiiksek bir genetik c¢esitlilige sahip oldugunu ve Orta-Kuzey Avrupa
popiilasyonlarinin kaynak popiilasyonu oldugunu gostermistir. Ayn1 zamanda Istanbul ile
Canakkale Bogazi’nin, tiiriin Avrupa’y1 kolonize etme siirecinde bir engel teskil etmedigini
ortaya koymustur. Burada dikkat ¢eken bir diger nokta ise Anadolu popiilasyonunun kendi
icindeki farkliliklaridir. incelenen molekiiler belirteglerdeki mutasyon oriintiileri (insersiyon
ve delesyonlar), 6rneklenen biitiin bireyleri dort farkli gruba ayirmistir. Bu gruplardan ikisi
sadece Anadolu’da gozlenmektedir. Bir grup Anadolu diyagonalinin batisinda yer alirken,
digeri dogusunda yer almistir. Ugiincii grup tiiriin dagilim alanin sadece giiney enlemlerinde
goriiliirken, dordiincli grup biitlin dagilim alaninda goriilmektedir. Bu durum, Anadolu
diyagonalinin bir bariyer gorevi gordigiinii gostermektedir. Bu, ayrica Anadolu’nun kendi

icindeki iklimsel ve topografik ¢esitliligin bir sonucu olarak da karsimiza ¢ikmaktadir.

Sigmak gorevi goren cografi bolgelerde yiiriitiilen aragtirmalar, bu bolgelerin bir biitiin halinde
ya da kendi i¢inde farkli bolgelerin siginak olarak kullanilmis olabilecegini 6ne siirmiis ve bu
durum “sigmak iginde siginak” modeli olarak tanimlanmistir [32]. Anadolu cografyasi da
topografik ve iklimsel agidan homojen bir cografya degildir [33]. Bu sebeple, Anadolu’nun
baz tiirler i¢in bir biitiin olarak siginak gorevi gordiigiinii ortaya ¢ikaran ¢aligmalarin yani sira,

Anadolu’nun kendi i¢indeki siginaklara dikkat ¢ceken galigmalar da yapilmaktadir.
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Perktag ve ekibinin [30] Anadolu sivact kusu (Sitta krueperi)’nun filocografyasi iizerine
yaptiklari ¢alisma, Anadolu’nun kendi i¢inde barindirdigi siginaklarin tanimlanmasi igin
onemli bir ornek teskil etmektedir. MtDNA sitokrom oksidaz I (COI) bdlgesi iizerinden
sekillendirilen bu ¢alisma, Anadolu sivaci kusunun son buzullar aras1 donemde Anadolu’nun
giiney bolgelerini siginak olarak kullandigini ortaya koymustur. Yapilan istatistiksel ve
demografik analizler de bu popiilasyonun SBM déneminden dnce popiilasyon biiytikliigiinii

arttirdigi sonucunu desteklemistir.
1.2. Ekolojik Nis Modeli Yaklasimi
1.2.1. Nis Kavrami

Ekolojik nis modelinin anlagilmasi i¢in Oncelikle ekolojik nis tanimi tlizerinde durulmasi
gerekmektedir. Farkli tanimlar olmakla birlikte, temel olarak ekolojik nis, tiiriin sabit
poplilasyon biiyiikliglinii koruyabildigi biitiin cevresel kosullarin bir biitiinii olarak
tanimlanabilir [34]. Ekolojik nis modelleri, koken itibari ile Hutchinson’un [35] “potansiyel”
ve “gerceklesen” nig kavramiyla iligkilidir. Hutchinson’a gore “potansiyel” nis, bir tiirlin bagka
bir tiirle rekabet halinde olmadan var olabilecegi ‘cok boyutlu ve yiiksek yogunluklu’ bir uzay1
tanimlarken; “gerceklesen” nis ise bir tiirlin baska bir tiirle rekabeti ya da iliskisi sonucu daha
sinirli haldeki nisi tanimlar. “Potansiyel” nis, “gergeklesen” nisi kapsar. Ekolojik nis
modellerinin, Hutchinson’un [35] tanimladigi potansiyel nisi mi yoksa gerceklesen nisi mi
yansittigi konusunda da gesitli tartismalar vardir. Soberon ve Peterson [36], nis modellerinin
tiiriin yaklasik olarak potansiyel nigini gosterdigini one siirerken, bazi arastirmacilar ise tiir-
iklim iligkilerini tahmin etmek i¢in kullanilan tiir dagilim modellerinin iklimsel olmayan
etmenler tarafindan da kisitlandigin1 soyleyerek, modellerin tiiriin gerceklesen nisini
yansittigini 6ne siirmektedirler [37, 38]. Fakat nis modellemelerinde potansiyel ve gergeklesen
nig ayriminin kullanigh olup olmadig1 da sorgulanmaktadir. Chase ve Leibold [39] tarafindan
nig, tirlin hayatta kalabilmesine yetecek minimum gereksinimleri karsilayarak,
popiilasyondaki dogum oranmin 6liim oranina esit ya da bilyiikk olmasina olanak saglayan
cevresel kosullar olarak tekrar tanimlanmistir. Bu nis kavrami, model uygulamalar1 i¢in daha

kullanigh goziikse de modellemenin tiiriine gore hala tartigmaya agiktir [40].



1.2.2 Ekolojik Nis Modelleri

Tiirlerin diinya {izerinde nasil dagildiklar1 sorusu, uzun zamandir biyocografya ve ekoloji
calisan bilim insanlarinin cevap aradigi temel soru olmustur. Iklimsel ve fiziksel faktorlerin,
belirli 6l¢iilerde tiir dagilimlarina etki ettigi bilinmesine ragmen, bu etkilerin boyutlarini ortaya
koymak i¢in ¢ok cesitli calismalar sliregelmektedir. Yaklasik otuz yildir, tiirlerin potansiyel
nisi ya da bu potansiyel nigin alt kiimelerini (gerceklesen nig gibi) ortaya ¢ikarmak igin
gelistirilen matematiksel teknikler siklikla kullanilmaktadir. Bu tekniklerden birisi de, ekolojik
nis modelleme teknigidir [36].

Istatistiksel temellere dayanan ekoljik nis modellemeleri, tiir gdzlem kayitlarin1 ve gevresel
degiskenleri kullanarak, tiir-iklim iliskilerini tahminleyen deneysel modellerdir [37]. Ozellikle
son 25 yildir oldukga yaygin olarak kullanilan nis modelleri, melezlesme [41], tiirlesme [42,
43] vb. gibi caligmalarda kullanilmigtir. Filocografyanin tiirlerin dagilim Oriintiileri ile
ilgilenmesi sebebiyle, tiir dagilim modelleri de bu alan i¢in dnemli bir ara¢ olagelmistir. Tiir
dagilim modelleri ve filocografya, bu oriintiileri ortaya ¢ikarmak i¢in birbirinden bagimsiz,
fakat birbirini tamamlayic1 bilgiler iiretebilmektedir. Bu iki bagimsiz yaklagimi birlikte
kullanan ¢aligmalar, biyocografi oriintiileri ortaya ¢ikarmak agisindan oldukea giicliidiir [4].
Bu sebeple, modellemeler biyocografya, koruma biyolojisi, ekoloji, paleoekoloji ve yaban

hayat1 ¢alismalarinda oldukga sik kullanilmaktadir [40].

Nis modellerinin temel girdilerinden biri, tiirlerin koordinat diizlemi tizerindeki varlik-yokluk
verileridir. Giiniimiizde kullanilmakta olan modelleme yaklagimlarinin bir kismi varlik ve
yokluk verisini birlikte kullanirken, bir kism1 da sadece varlik verisini kullanmaktadir (Cizelge

4).

Tiirlerin cografi uzamda “yok” verisini elde etmek zor olsa da, giiniimiizde “var” verilerine
ulasmak oldukca kolaydir. Ozellikle herbaryumlar, doga tarihi miizeleri ve ¢evrimigi veri
depolari, ekolojik nis modellemeleri ig¢in olduk¢a verimli bir sekilde kullanilmaktadir [4].
Cizelge 1’de ¢evrim i¢i kullanima agik veri depolarindan birkag 6rnek verilmistir. Her iki veri
tipiyle de c¢alisan modellemeler iizerinde yapilan arastirmalar [44] sadece varlik verisiyle
calisan modellemelerin, test edilen tiirler i¢in daha etkili oldugunu ortaya koymustur. Bu
sebeplerden dolayr sadece varlik verisini kullanan modellerin kullanimi olduk¢a yaygindir
[45].



Cizelge 1: Internet iizerinden kullanima acik olan veri depolarindan bazilar [4].

Isim
Global Biodiversity
Information Facility (GBIF)

World Information Network
on Biodiversity
European Natural History
Specimen Information
Network (ENHSIN)

Australian Biodiversity
Information Facility (ABIF)
The Biota of Canada
Information Network (CBIF)
HerpNET

Ornithological Information
System (ORNIS)

Ekolojik nis modellemesi i¢in gerekli olan bir diger girdi ise ¢evresel degiskenlerdir. Bunlar,
iklimsel degiskenler olabilecegi gibi, ylikseklik, yer ortiisii, toprak tiiri gibi farkli degiskenler
de olabilir. Bu degiskenleri iceren veri setleri, kullanicilar tarafindan cografi bilgi sistemleri
(CBS) programlart kullanilarak olusturulabilecegi gibi internet iizerinden hazir bir sekilde

sunulan veri setleri de kullanilabilir. Gliniimiizde internet {izerinden veri seti sunan pek ¢ok

Taksona 6zel

Hayir

Hayir

Hayir

Hayir

Hayir

Evet-Siiriingen

ve amfibiler

Evet-Kuslar

Cografi kapsam

Kiiresel

Kiiresel

Avrupa

Avustralya

Kanada

Kiiresel

Kiiresel

URL

www.gbif.org/

www.conabio.gob.mx

www.nhm.ac.uk/research-
curation/projects/ENHSIN

www.abif.org

www.chif.gc.ca

www.herpnet.org

www.ornisnet.org

kurum ve kurulug vardir. Bunlardan bazilar1 Cizelge 2’de gosterilmistir.



Cizelge 2: Siklikla kullanilan gevresel veri setlerinden bazilar [4].

Veri Seti Aciklama Kaynak URL
WORLDCLIM Karasal alanlar i¢in Hijmans ve ark. (2005) www.worldclim.org
birlestirilmis iklim
katmanlari
SRTM 90m DEMs Karasal alanlar i¢in 90m The Consultative Group srtm.csi.cgiar.org
¢Oziiniirlikli dijital for International
yiikseklik verisi Agriculture Research’s
Consortium for Spatial
Information (CGIAR-CSI)
Cesitli veri setleri Guniimiiz kiiresel iklimi, Intergovernmental Panel www.ipcc.ch

cevresel degiskenler ve  on Climate Change (IPCC)

gelecek iklim senaryolari

HYDRO1k Kiiresel topografik United States Geological edc.usgs.gov/products/
veriler (6rn. kanallar, Service (USGS) elevation/gtopo30/hydro/
havzalar vs.) index

Guniimiizde oldukc¢a sik kullanilan veri setlerinden biri WorldClim-Global Climate Data’dir
[46, 47]. WorldClim veri tabaninda farkli ¢oziiniirliiklerde ve farkli modelleme yontemleri ile
olusturulmus iklimsel veriler bulunmaktadir. Bu veriler, 1950-2000 arasinda, kiiresel ve
bolgesel meteoroloji istasyonlarindan toplanan iklim verileri ile olusturulmustur. WorlClim’de
ayrica SBM donemi i¢in de veri vardir. Bu veriler li¢ farkli genel sirkiilasyon (GCM)
modelinden elde edilmisti: CCSM4 (Community Climate System Model), MIROC-ESM
(Earth System Model for Interdiciplinary Research on Climate) ve MPI-ESM-P (Earth System
Model of Max Planck Institude of Meteorology). Buradaki degiskenler, 19 farkli iklimsel
degiskeni igermektedir. Bu degiskenler, Cizelge 3’te gosterilmistir.



Cizelge 3: Biyoiklimsel degiskenler ve agiklamalar1

Biyoiklimsel Degiskenler Aciklama

BIO1 Yillik ortalama sicaklik
BIO2 Ortalama diurnal aralik (aylik ortalama (maks. sicaklik — min. sicaklik))
BIO3 izotermalite (BIO2/BIO7) (*100)
BI04 Sicaklik mevsimselligi
BIO5 En sicak ayin maksimum sicaklig1
BI1O6 En soguk ayin minimum sicaklig
BIO7 Yillik ortalama sicaklik aralig:
BIOS8 En yagish ¢eyregin ortalama sicaklig
BIO9 En kurak ¢eyregin ortalama sicakligi
BI10O10 En sicak ¢eyregin ortalama sicakligi
BIO11 En soguk ¢eyregin ortalama sicaklig
BI10O12 Yillik yagis
BI1013 En yagish ayin yagis miktari
BI1O14 En kurak ayin yagis miktari
BIO15 Yagis mevsimselligi
BI1O16 En yagish ¢eyregin yagis miktari
BIO17 En kurak ¢eyregin yagis miktari
BI10O18 En sicak ¢eyregin yagis miktari
BIO19 En soguk ¢eyregin yagis miktari

1.2.3 Maxent Yaklasimi

Nis modellemelerinde temel girdiler olan tiir gézlem kayitlart ve ¢evresel degiskenler elde
edildikten sonra, bu verileri uygun sekilde isleyecek bir algoritma gerekmektedir. Cizelge 4’te
gosterilen algoritmalar igerisinde bugiin yaygin olan kullanilan o6nemli modelleme

algoritmalarindan biri de Maxent algoritmasidir.

Maxent, tamamlanmamis veriler tizerinden tahminlerde bulunmak igin gelistirilmis bir makine
O0grenme algoritmasidir. Maxent, maksimum entropi yaklasimi ile elde edilmis olasilik
dagilimini kullanarak hedef bodlge icin bir olasilik dagilimi hesaplar. Burada hedef bdlgeden

kastedilen ise elimizde dagilim verisi olmayan bolgelerdir [48].
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Maxent, ¢ikt1 verisini ham, kiimiilatif ve lojistik formatta olusturabilir [49]. Maxent’in birincil
ciktis1 ham degerler olmasina ragmen, bu verilerin anlasilabilmesi daha giictiir. Kiimiilatif veri
formati, her bir lokasyon igin ilgilenilen tiiriin bulunma olasiligin1 bir 6l¢ek iizerinden verir.
Bu 6lgek, 0-1 arasindadir ve bu ¢ikt1 formati, CBS programlar1 araciligi ile daha anlasilabilir
olmaktadir [48]. Ancak bu ¢ikt1 tiiri, CBS programlar ile acildiginda katmanlardaki olasilik
degerlerinin hepsi birbiri ile orantili olmamaktadir. Bu ylizden yine 0-1 araliginda deger veren
ve ¢ikt1 degerlerindeki farkliligi daha dogru bir bigimde yansitan lojistik format daha kullanigh
bulunmaktadir [45].

Cizelge 4: Internet {izerinden kullanima acik olan tiir dagilim algoritmalarindan bazilar1 [4]

Algoritma Aciklama X,Y) Yazilim URL Referans
Girdi*
BIOCLIM Zarf Model \Y DIVA-GIS www.diva-gis.org [50][51]
Domain Gower \Y DIVA-GIS www.diva-gis.org [52]
Distances
GARP Genetik \Y DESKTOPGARP = www.nhm.ku.edu/desktopgar [53]
Algoritma p/index.html
Generalized Regresyon V-Y GRASP www.unine.ch/cscf/grasp/ [53]
addittive
model (GAM)
MAXENT Maksimum \Y/ MAXENT www.cs.princeton.edu/~scha [48]
Entropi scha/maxent

*V: Yalnizca varlik; V-Y: varlik ve yokluk

Maxent yaklagimindaki 6nemli noktalardan biri de model degerlendirmesidir. Secilen modelin
uygunluk ya da dogrulugunun da degerlendirilmesi gerekmektedir. Bu iki farkli yol ile
yapilabilir. Birincisi; bu degerlendirmeyi “alict islem karakteristigi” (ROC egrisi - Receiver
Operating Characteristic) araciligiyla, ikincisi ise esik degeri yaklasimi ile yapmaktir [45].
ROC grafigi, “hassasiyetin” “1 — 6zgiinliige” oranini1 gosteren bir grafiktir. Burada hassasiyet,
verinin ne kadar iyi bir sekilde “var” verilerini tahmin ettigi anlamina gelirken, 6zgiinliik ise

dogru bir bigimde tahmin edilmis olan “yok” verisinin dl¢iisiinii verir [54]. Modelin iyi olup
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olmadigi, bu ROC grafigindeki egrinin altinda kalan degerlerden anlasilabilir [55]. Bu egri
AUC (Egrinin altinda kalan alan; Area Under Curve) degeri olarak da bilinir. 0.5’¢ yakin AUC
degerleri sansa bagl olarak beklenen dagilima yakin bir degere isaret ederken, 1’e yakin
degerler ise modelin ¢ok daha basarili olduguna isaret eder. Eger 0.5’ten daha diisiik degerler
elde edilirse, bu model basarisinin sansa bagli olarak beklenen degerden de daha kétii oldugu

anlamina gelir [56].

Model degerlendirmenin ikinci bir yolu ise, bir esik degeri se¢mektir. Bu esik degeri,
“hassasiyeti” maksimumda tutarken “6zgtlliigi” minimumda tutarak belirlenir [48]. Bu
yaklagimda, uygun olan esik degerini se¢gmek oldukca zor oldugundan, model sonuglarini
AUC yontemi ile degerlendirmek daha sik tercih edilmektedir [45]. AUC degerlerinin
degerlendirme araliklari, ufak da olsa farklilik gosterebilmektedir. Ornegin, Swets’e gore [57]
AUC > 0.9 = ¢ok iyi, AUC: 0.7-0.9 = 1yi, AUC: < 0.7 = kotii olarak degerlendirilirken, Gassé
ve ekibi [58] galismalarinda bu degerleri su sekilde degerlendirmistir: AUC > 0.9 = ¢okK iyi,
0.8 <AUC < 0.9 =1yi, AUC < 0.8 = koti.

1.3 Tiirler Hakkinda Genel Bilgiler
1.3.1 Yabani Tavsan (Lepus europaeus Pallas, 1778)

Yabani tavsan (Lepus europaeus Pallas, 1778), Mammalia sinifi, Lagomorpha takimindan
Leporidae familyasinin Lepus cinsine ait bir tiirdiir. Lagomorpha takimi 2 familya, 13 cins ve
93 tiir ile temsil edilmektedir. Bu cinslerden biri olan Lepus cinsi ise 32 tiire sahiptir [59].
Yabani tavsan ise 16 farkl alttiir ile temsil edilir: Lepus europaeus caspicus, L. e. connori, L.
e. creticus, L. e. cyprius, L. e. cyrensis, L. e. europaeus, L. e. hybridus, L. e. judeae, L. e.
karpathorum, L. e. medius, L. e. occidentalis, L. e. parnassius, L. e. ponticus, L. e. rhodius, L.

e. syriacus ve L. e. transsylvanicus [60].

Yabani tavsan, genellikle kiicik memeli olarak adlandirilmasina ragmen Lagomorpha
takiminin en bilyiik tiyelerinden biridir. Agirligi 3-5 kg, boyu ise 45-70 cm arasinda degisebilir
[61, 62]. Gogsiindeki ve yan kisimlarindaki kiirkii sarimsi-kahverengiden grimsi-kahverengiye
degisen bir renge, daha iist kisimlar daha koyu bir renge sahiptir. Karin bolgesi ise daha ¢ok
gri-beyazdir. Kulaklarinin ug¢ kisimlart siyahtir. Kis dénemlerinde kiirkii daha grimsi bir hal
alir [61]. Yiiksek adaptasyon yetenegi ile ¢ok farkli habitatlara uyum saglayan yabani tavsan,
seyrek calilik bulunan agik arazilerde, fundaliklarda, Alpin ¢ayirliklarda, yaprak doken ve her
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dem yesil ormanlik alanlarda, bozkir ve ¢6l benzeri habitatlarda yasayabilir [61]. Deniz
seviyesinden 2300 metre yiikseklige kadar bulunabilir [63]. Genel olarak yabani otlar ile
beslenmeyi tercih eder, fakat yogun tarim baskisinin oldugu habitatlarda tarim tiriinleri ile
beslendigi bilinmektedir [64].

Cek Cumbhuriyeti’'nde Pikula ve ekibinin [65] yaptig1 bir arasgtirmaya gore, ortalama tavsan
yogunlugunun en yiiksek oldugu habitatlar, yiiksekligin 0-200 metre, yillik kar ortiistiniin 40-
60 giin, ortalama yillik yagisin 450-700 mm, ortalama yillik hava sicakliginin >10°C oldugu
habitatlar olarak tanimlanmistir. Yabani tavsan, genellikle gececi bir tiirdiir. Ancak, yiiksek
enlemlerde ve iireme donemlerinde 6glen saatlerinde de beslenmeye baslayabilir. Geceleri
beslenirken, giindiiz saatlerini saklanarak gecirir. Beslenirken bir gecede 15 km. kadar yol kat
edebilir. Dogal hayatta ortalama omiirleri 3-4 yildir, fakat 12 yila kadar yasamis bireyler tespit
edilmistir. [61, 62, 66].

Ureme dénemleri olduk¢a uzundur. Aralik-Ocak ayinda baslayan iireme dénemi, Temmuz-
Agustos gibi son bulur. Ureme davranisinin en yiiksek seviyeye ulastigi dénem Mayis ay1
civaridir [67]. Ortalama gebelik siiresi 40-42 giindiir. Genellikle yilda 3 yavru yaparlar, fakat
cesitli kaynaklara gére bu say1 4 ile 13 arasinda degisir [68].

Yabani tavsan, Palearktik bolgede genis bir dagilima sahiptir. Dagilimi Ispanya’nm
kuzeyinden Ingiltere ve Giiney Iskandinavya’ya, Orta Dogu’nun giiney ve kuzey boliimlerine
hatta Orta Asya’ya kadar uzanir (Sekil 3). Ancak, yabani tavsan ayni zamanda onemli bir av
hayvani olmasi sebebi ile pek ¢ok iilkeye insanlar tarafindan tagimmistir. Bu tilkeler, Arjantin,
Avustralya, Barbados, Brezilya, Kanada, Sili, Falkland Adalari, Yeni Zelanda (giiney ve

kuzey adalar1), Réunion, Ingiltere ve Amerika Birlesik Devletleri’dir [63].
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Sekil 3: Yabani tavsanin (Lepus europaeus) dagilim alani (tlirtin insan eliyle sokulan dagilim
alanlar sekilde gosterilmemistir) [63].

Lepus, geleneksel olarak taksonomisi zor ve tartigmali bir grup olagelmistir [69][70][71].
Petter [69][72], Lepus europaeus ve Afrika kitasinda dagilim gosteren Lepus capensis’in
aslinda tek bir tiir oldugu hipotezini 6ne stirmiistiir. Yakin zamanda yapilan g¢ekirdek gen
havuzu incelemeleri, bu hipotezin gecerli olabilecegini ortaya ¢ikarmigtir [73]. Ancak hemen
ardindan yapilan bir ¢alisma, MtDNA gen havuzunun bu iki grup arasinda 6nemli derece
farklilagmis oldugunu ve farkl: tiirler olarak degerlendirilebilecegini 6ne stirmistiir [74]. Daha
sonra, bu iki grup arasindaki genetik farklilasmanin, gergek bir farklilasmadan ziyade cografi
uzakliga bagl bir farklilasma olabilecegi ve bu iki gruba ait popiilasyonlarin kesistigi yerlerde
gen akig1 olabilecegi ortaya ¢ikarilmistir [75]. Yine ayni yil yaymlanan bir ¢alismada [76], bu
iki grubun bir tiir kompleksi olup olmadiginin netlesmesi i¢in hem nuDNA hem de mtDNA
belirtegleri ile birlikte fenotipik ve morfometrik verilerin de beraber degerlendirilerek
kapsamli bir ¢alisma yapilmasi gerektigi tartisilmistir. L. europaeus ve L. capensis su anda iki

farkl tiir olarak ele alinmaktadir.

Bugiine kadar, yabani tavsanin filocografyasi hakkinda da pek cok c¢alisma yapilmistir.
Kasapidis ve ekibinin [77] yaptig1 ¢alisma, son buzul donemi i¢in biri Balkanlar biri Anadolu

olmak {iizere iki olasi buzul siginaga isaret etmistir. Bu ¢alismada Anadolu kiyilarindaki
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Yunan adalarindan 6rnekleme olmasina ragmen Anadolu’dan hi¢ 6rnekleme yapilmamstir.
Ardindan Stamatis ve ekibi [78] ile Sert ve ekibi [79] Anadolu cografyasindan da 6rneklem
yaparak tiriin filocografyasini yeniden tartismislardir. Bu iKi galisma da yabani tavsanin
Anadolu’da yiiksek genetik c¢esitlilik barindirdigini ortaya ¢ikarmistir. Bunun yami sira,
Avrupa’daki popiilasyonlarin Balkanlarda tanimlanan bir siginaktan koken aldigi da oOne

siiriilmiistiir [77, 78].
1.3.2 Orman Alaca Agackakani (Dendrocopos major Linnaeus, 1758)

Orman alaca agagkakani (Dendrocopos major Linnaeus, 1758), Aves smifi, Piciformes takima,
Picidae familyasindan Dendrocopos cinsine ait bir agackakan tiriidir. Orman alaca
agackakaninin taksonomisi hakkinda, pek ¢ok kus tiiriinde de oldugu gibi, tam bir uzlasi
yoktur. Kimi arastirmacilar 14 alttiir oldugunu one siirerken [80] kimileri de 27 alttiir
oldugunu o6ne siirmistiir [81]. Morfoloji ve renklenme farkliliklari g6z Oniine alinarak
tanimlanmis 14 alttiiri sunlardir: D. m. major, D. m. brevirostris, D. m. kamtschaticus, D. m.
pinetorum, D. m. hispanus, D. m. harterti, D. m. canariensis, D. m. thanneri, D. m.
mauritanus, D. m. numidus, D. m. poelzami, D. m. japonicus, D. m. stresemanni, D. m.

cabanisi.

Yaklasik 70-100 gr agirhiginda ve 20-25 cm boyunda, alacali bir renge sahip olan orman alaca
agackakani, omuz kisimlarindaki oval beyazlik ve kuyruk altindaki kirmizilik sayesinde
benzer agackakan tilirlerinden kolayca ayirt edilebilmektedir. Ayrica erkek bireylerin
kafalarinin arka kismindaki kirmizi leke, bu tiirlin taninmasi i¢in 6nemli bir isarettir [82]. Her
tiirlii agaclik arazide ve ormanlarda (sadece genis yaprakli agaglarin olusturdugu ormanlar,
ibre yaprakli ormanlar vs.), park ve bahgeler gibi pek ¢ok habitatta bariabilen orman alaca
agackakani, deniz seviyesinden 2000 m’ye kadar ¢esitli yiiksekliklerde yasayabilir. Beslenme
sekli oldukca cesitlidir ve mevsimsel farkliliklar gosterebilir. Genellikle agac kovuklarindaki
bocek larvalar1 ve erigkin bocekler ile beslenirler. Ayrica bitkisel diyetlerinde yagca zengin
olan ibre yapraklilarin tohumlari ve kabuklu yemisler de yer alir. Ureme donemleri genellikle
Nisan ayimin ortalarindan, Temmuz ayina kadar siirer. Yuva i¢in 6lii ya da yasayan bir agacin
govdesinde (yerden ortalama 8-10 m yiikseklikte) 25-35 derinliginde bir yuva oyulur. Oyma
islemini ¢ogunlukla erkek birey yapar ve yuvada genellikle 5-6 yumurta olur. Orman alaca

agackakanlari, genel olarak yerlesiktir ve gd¢ davramisinda bulunmaz. Ancak kuzeydeki
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poplilasyonlar, yetersiz besin durumunda “isgalci” (eruptive) go¢ davranislarinda
bulunabilirler. Eriskin bireylerin, 100 km’nin iizerinde dispersal mesafeleri vardir ve bu
mesafe 600 km’ye kadar cikabilmektedir [83]. Dagilim alani olduk¢a genistir. Avrupa

kitasinin tamami dahil, Cin’e kadar uzanan bir cografyada dagilim gostermektedir (Sekil 4).
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Sekil 4: Orman alaca agagkakaninin (Dendrocopos major) dagilim alani [83]

Yakin zaman Once yapilan genis kapsamli filocografi analizler, tiiriin taksonomisi hakkinda
yeni gelismeler sunmustur. Dagilim alaninin biiyiik boliimden elde edilen mtDNA verileri ile
yapilan incelemeler, gercekte Dendrocopos major’un 4 farkli filogenetik tiir ile temsil
edilebilecegini One slirmiistir. Bu tiirler Dendrocopos major, Dendrocopos poelzami,
Dendrocopos japonicus ve Dendrocopos cabanisi olarak belirtilmistir [84]. Yine bu
calismada, Iber Yarimadasi, Kursk ve Kuzey Afrika bolgelerinin diger bolgelere nazaran
yiiksek genetik cesitlilik barindirdigt ve bu bolgelerin olasi sigmaklar olabilecegi 6ne

stirtilmistiir.
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1.3.3 Yesil Kertenkele (Lacerta viridis Laurenti, 1768)

Yesil kertenkele (Lacerta viridis Laurenti, 1758), Reptilia sinifi, Squamata takimi, Lacertidae
familyasindan Lacerta cinsine bagli biiyiik bir kertenkele tiiriidiir. Burun ucundan kloak
acikligina yaklasik 15 cm uzunlugundadir ve kuyruguyla birlikte 40 cm’ye varan uzunlukta
olabilir [85]. Yesil kertenkele i¢in bugiine kadar bes alttiir tanimlanmigtir. Bunlar L. v. viridis,
L. v. meridionalis, L. v. guentherpetersi, L. v. paphlagonica ve L. v. infrapunctata’dir. Bunun
yaninda Bohme ve ekibi [86] tarafindan yapilan bir filocografi ¢alismada Balkan

Yarimmadasi’nin bati kiyilarinda farkli bir soy hatt1 daha bulunmustur.

Dagilim alani, italya’nin kuzeydogusu ve Almanya’nin dogusundan baslayarak Balkanlar,
Ukrayna’nin giineyi ve Tirkiye’nin Karadeniz sahillerine kadar uzanir (Sekil 5). Bunun
haricinde Amerika Birlesik Devletleri’nin Kansas eyaletine de insan eliyle tasmmistir. Habitat
tercihi genistir; calilik ve agik agaglik alanlarda, ormanlarda, meyve tarimi yapilan baglarda
vb. ortamlarda yasayabilir ve oyuklar1 ve caliliklart saklanmak i¢in kullanir [87]. Yapilan
calismalar, genellikle erkek bireylerin disperse oldugunu ve bu dispersal mesafesinin de

yaklagik 5 km oldugunu ortaya koymustur [88, 89].

Lacerta cinsinin taksonomisi oldukg¢a karigik bir ge¢mise sahiptir. Bu cins giiniimiizde dokuz
tir ile temsil edilmektedir: Lacerta agilis, Lacerta media, Lacerta mostoufi, Lacerta
pamphylica, Lacerta schreiberi, Lacerta strigata, Lacerta tirilineata, Lacerta bilineata ve
Lacerta viridis [90-92]. Bu tiirlerden ikisi olan Lacerta viridis ve Lacerta bilineata yakin
gecmise kadar ayn tiirler olarak degerlendiriliyordu, ancak daha sonra iireme basarilar
lizerine yapilan arastirmalar ve molekiiler incelemeler ile bu iki grubun farkl tiirler oldugu
ortaya ¢ikarilmistir [93, 94]. Gergekte morfolojik olarak bu tiirleri ayirt etmek zordur ve
tanimlayici karakter olarak yavrularin renkleri kullanilir [90, 93]. Bu iki tiiriin, dagilimlarinin
kesistigi alanda (Kuzeydogu Italya ve cevresinde) bir melezlesme bolgesi olusturdugu da
diistintilmektedir [90, 95].
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Sekil 5: Yesil kertenkelenin (Lacerta viridis) dagilim alani [87].

Yesil kertenkelenin taksonomik durumu ile ilgili bir bagka belirsizlik de Tiirkiye’de dagilim
gosteren alttiirler ile ilgilidir. Schmidtler [96] ve Nettmann [90], Tiirkiye’de 3 farkli alttiiriin
(L. v. meridionalis, L. v. paphlagonica, L. v. infrapunctata) bulundugunu 6ne siirmiistiir.
Ancak Kumlutas [97] tarafindan yapilan morfolojik ¢aligmalar, bu 3 alttiiriin birbirinden ayirt
edilemeyecegini ve tek bir alttiir tarafindan temsil edilebilecegini gostermistir. Arikan ve ekibi
[98] tarafindan yapilan serolojik ¢alismalar da benzer sonuglara ulagsmistir. Yakin ge¢miste
yapilan detayli filocografik analizler, yesil kertenkelenin Tiirkiye popiilasyonunun tek bir
alttiir ile temsil edilebilecegini (L. v. meridionalis), diger iki alttiiriin de (L. v. paphlagonica,
L. v. infrapunctata) sinonim olabilecegini ortaya ¢ikarmistir [99]. Biitiin bunlara ek olarak,
Marzahn ve ekibinin [99] calismasinda yesil kertenkele i¢in Avrupa’nin gilineyinde ve

Anadolu’da birkag farkli siginak olabilecegine isaret edilmistir.

Bu calisma kapsaminda da Bati Palearktik bolgede dagilim gosteren yabani tavsan (Lepus
europaeus), yesil kertenkele (Lacerta viridis) ve orman alaca agagkakani (Dendrocopos
major)’nin filocografyasi birbirinden bagimsiz iki yaklagim ile incelenecek ve dzellikle bu

tiirler ve genel olarak da omurgali gruplari i¢in Anadolu’nun Son Buzul Maksimum (SBM)
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donemindeki roli tartigilacaktir. Bu konuda yapilan pek c¢ok c¢alisma olmasina ragmen, bu
caligma ile farkli taksonlar1 ayni anda ele alip, karsilastirmali filocografya ve ekolojik nis
modellemesi yaklasimlarini bir araya getirerek s6z konusu tiirlerin evrimsel tarihine yeni bir
bakis agis1 kazandirilmasi amaglanmaktadir. Ele alinan tiirler hakkinda verilerin bulunmasi ve

hepsinin yerli tiirler olmasi, bu tiirlerin segilmesinde 6nemli etmenler olmustur.

2. YONTEMLER

2.1. Filocografya Yontemleri
2.1.1. Veri Setlerinin Olusturulmasi

Yabani tavsan ve orman alaca agagkakani igin kullanilan mtDNA dizileri GenBank [100]
araciligi ile elde edilmistir. Yesil kertenkele i¢cin, GenBank’1n yani sira, ikisi Kirklareli ve biri
Canakkale’den olmak {izere i¢c mMtDNA dizisi bu ¢alisma kapsaminda elde edilmis ve bu
dizilerin birlestirildigi bir veri seti kullanilmistir. DNA izolasyon protokolii olarak Béhme ve
ekibi [86] calismasindaki protokol izlenmistir. Elde edilen biitiin diziler Geneious v. 9.1.2
[101] ve BioEdit v. 7.2.5 [102] programlari ile hizalanmis ve kontrol edilmistir. Baz
uzunluklarinin ayni olmadig1 durumlarda, yalnizca dizilerin birbirleri ile ortiistiikleri bolgeler
ele alinmis ve geri kalan kisimlar silinmistir. Olusturulan veri setlerinin haplotip ve niikleotid
cesitliligi, Tajima-D, Fu’nun Fs degeri gibi tanimlayici istatistikleri DnaSP v. 5.10 [103]

programi ile hesaplanmistir.

Biitiin veri setleri i¢gin mutasyon modelleri (Model Test) MEGA v. 6.06 ile belirlenmistir
[104]. Model test siirecinde istatistiksel degerlendirme metodu olarak “Akaike Information
Criteria” (AIC) degerleri dikkate alinmistir. Yabani tavsanin mtDNA dizileri, bes farkli
caligmadan [77, 78, 79, 105, 106], orman alaca agagkakaninin iki farkli ¢alismadan [84, 107],
yesil kertenkelenin de iki farkli ¢galismadan elde edilmistir [86, 99].

Kullanilan biitiin dizilerin GenBank erisim numaralar1 Ek 1 ve Ek 2’de verilmistir. Elde edilen
veri setlerinin tanimlayic1 ozellikleri Cizelge 5°te verilmistir. Ayrica biitiin tiirler igin

orneklem haritalar1 Sekil 6, 7, 8’de verilmistir.
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Cizelge 5: Filocografi analizlerde kullanilan veri setleri.

Dizi Sayisi (N)

Referanslar

Tiir mtDNA Bolgesi Baz Uzunlugu
Yabani tavsan Kontrol Bolgesi (D- 343 1014 [77-79, 105, 106]
Loop)
Orman alaca ND2 352 113 [84, 107]
agackakani
Yesil kertenkele Sitokrom b (cyt-b) 704 426 [86, 99]
Lepus europaeus
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Sekil 6: Yabani tavsan (Lepus europaeus) 6rneklem haritast.
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Sekil 7: Orman alaca agackakani1 (Dendrocopos major) drneklem haritasi (Perktas ve Quintero’dan [84]
diizenlenerek alinmistir. Popiilasyon isimleri Ek 3’te verilmistir).
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Sekil 8: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) orneklem haritasi.
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2.1.2. Filogenetik Agaclarin Olusturulmasi

Yabani tavsan ve yesil kertenkele i¢cin hem Bayesian agaglart hem de parsimoni agaclari
cizilmistir. Ancak, orman alaca agackakani igin veri setinin elde edildigi ¢alismada [84]
Bayesian ve parsimoni agaglarinin hali hazirda ¢izilmis olmasindan dolay1r bu g¢alismada

herhangi bir filogenetik agac¢ ¢izilmemistir.

Yabani tavsanin Bayesian agaci i¢in mutasyon modeli HKY (Hasegawa, Kishino and Yano)
olarak belirlenmistir. Diger biitiin parametrelerin “varsayilan” olarak birakildigi analiz, 100
milyon “Markov Zinciri Monte Carlo” (Markov Chain Monte Carlo - MCMC) uzunlugunda
yiritillmiistiir. Yabani tavsanin filogenetik analizlerinde toplam 10 farkli taksona ait dizi, dis

grup olarak kullanilmistir (Cizelge 6).

Yesil kertenkele igin olusturulan Bayesian agaci i¢in mutasyon modeli TN93+G+I (Tamura
and Nei 1993) olarak belirlenmistir. Molekiiler saat ve diger parametreler “varsayilan” olarak
birakilmig ve analiz 10 milyon MCMC uzunlugunda yiiriitiilmiistir. Yiriitiilen bu filogenetik

analizlerde toplam sekiz farkli dizi dis grup olarak kullanilmistir (Cizelge 7).

Iki tiir icin de olusturulan parsimoni agaglar1 “Branch-Swapping-Algoritm” ile “Simple”
metotlar1 izlenerek olusturulmustur. Parsimoni agaclar1 olusturulurken en fazla 100 agag
olusturulmasina izin verilmistir. Her bir baskin soy hattinin posterior olasilik degerleri agaclar
tizerinde belirtilmistir. Bayesian agaglari BEAST v.1.7.5 programi ile olusturulurken,

parsimoni agaglart PAUP* v. 4.0a147 [108] programu ile olusturulmustur.

Cizelge 6: Yabani tavsanin filogenetik analizleri i¢in kullanilan dis gruplar.

Tiir GenBank Erisim Numarasi

Lepus oiostolus HM233212
Lepus sinensis HM233300
Lepus castroviejoi JN037383
Lepus corsicanus JNO037389
Lepus capensis JN037391
Lepus arcticus JN037394
Lepus othus JN037397
Lepus americanus JNO037399
Lepus californicus JN037402
Lepus townsendii JN037405
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Cizelge 7: Yesil kertenkelenin filogenetik analizleri i¢in kullanilan dis gruplar.

Tiir GenBank Erisim Numarasi

Lacerta agilis LN835019
Lacerta agilis LN835020
Lacerta agilis AM292994
Lacerta media LN835021
Lacerta schreiber LN835023
Lacerta trilineata LN835028
Lacerta trilineata LN835029
Lacerta strigata LN835024
Timon lepidus GQ142119

2.1.3. Demografik Analizler

Soy hatlarinin zaman igindeki etkin popiilasyon biiyiikligii degisimleri “Bayesian Skyline
Plot” [109] analizi ile incelenmistir. Bu analizler BEAST v.1.7.5 [110] programi ile
gerceklestirilmistir. Kullanilan veri setinin (varyasyon miktari, dizi uzunlugu vb. gibi)
ozelliklerine gore analizler farkli MCMC uzunluklarinda yiiriitiilmistiir. Bu degerler, 10
milyon ile 250 milyon zincir uzunlugu arasinda degismektedir (Cizelge 8). Biitin MCMC

zincirlerinin % 10’luk dilimi (burn-in) degerlendirmeye katilmamuistir.

Demografik analizler, filogenetik analizlerin sonucunda ortaya ¢ikan her bir soy hattinin farkli
bir evrimsel tarihe sahip oldugu diistiniilerek, bu soy hatlari igin ayri ayr1 yapilmistir. Buna
gore yabani tavsan i¢in iki, orman alaca agackakani i¢in bir, yesil kertenkele igin ii¢ soy hatti
analize sokulmustur (Cizelge 8). Yesil kertenkelenin bir soy hatt1 (Gliney Yunanistan) yeterli
orneklem biyiikligiinde olmadigi i¢in demografik analizlere dahil edilmemistir. Yabani
tavsanin Avrupa soy hatt1 i¢in yiiriitiilecek demografik analizlerde, veri setinin biiyiikligii
sebebiyle farkli bir yontem izlenmistir. Avrupa soy hatti i¢in toplamda 907 dizi olmasi
analizleri zorlastirdig1 i¢in, bu veri setinden rastgele 200 farkli dizi secilerek yeni bir veri seti
olusturulmustur. Bu indirgenmis veri setinden elde edilecek sonuclarin giivenirligini ve
tekrarlanabilirligini gosterebilmek icin, ilk se¢ilen sayilardan farkli sayilar olmak {izere, tekrar
rastgele 200 dizi daha segilerek ikinci bir veri seti olusturulmustur. Bu iki veri seti de 100’er

milyonluk MCMC uzunluklartyla analize sokulmustur.
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Cizelge 8: Demografik analizler i¢in kullanilan mutasyon modelleri ve MCMC uzunluklari

Tiir-Soy hatti Mutasyon Modeli (AIC) MCMC uzunlugu
Yabani tavsan - Ortadogu GTR+G+I 200 milyon
Yabani tavsan - Avrupa HKY+G+I 100 milyon
Orman alaca agackakant HKY 50 milyon
Yesil kertenkele — Adriyatik HKY 100 milyon
Yesil kertenkele — Orta Avrupa TN93+G 250 milyon
Yesil kertenkele - Anadolu TNO93+G+I 50 milyon

2.2. Ekolojik Nis Modellemesi Yontemleri
2.2.1. Calisma Alam

Bu tez calismasi Bati1 Palearktik bolge igerisinde dagilan tiirler ile ilgilendigi igin, ¢alisma

alan1 biitiin tiirler i¢in sabit tutulup 12° bati ve 60° dogu boylamlar ile 25° ve 73° kuzey

enlemleri arasinda segilmistir. (Sekil 9).

T v

Sekil 9: Caligma alan1 (12° Bati — 60° Dogu boylami; 25° - 73° Kuzey enlemi).
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2.2.2. Gozlem Kayitlari

llgilenilen tiirlerin gdzlem kayitlar, biiyiikk oranda (yesil kertenkele hari¢) GBIF [111]
cevrimi¢i veri bankasindan elde edilmistir. Bunun yaninda, ilgilenilen tiirlerin gozlem

kayitlarin1 elde etmek icin kullanilan kaynaklar asagida ayrica belirtilmistir.

Gozlem kayitlarinin modelleme algoritmalarinda kullanimi ile ilgili karsilasilan en yaygin
problemlerden biri, bu kayitlarin dagilim alani igerisinde farkli yogunluklarda olmasidir. Bu
durum, modelin yanli bir sonu¢ vermesine sebep olabilir. Ornegin, dagilim alani igerisinde
kimi bolgelerden daha fazla, kimi bolgelerden ise daha az kayit gelmesi, model sonuglarini
etkilemektedir. Bu ¢alismada, bu sorunun diizeltilmesi i¢in, bir ArcGIS 10.1 [112] uzantist
olan SDMtoolbox [113] kullanilmigtir. Bu ara¢ kutusunun “Alansal Dagilim Modelleri igin
Gozlem Verilerini Seyreltme” (Spatially Rarefy Occurence Data for SDMs) o6zelligi
kullanilarak, tekrarlayan gézlem kayitlar elenmis, her tiir i¢in belirlenen mesafelere uygun bir
sekilde seyreltilmistir. Bu sayede gozlem kayitlarinin tiir dagilim alani igerisinde daha

homojen bir dagilima kavugmasi amaglanmistir.

Bu seyreltme metodunun da dagilimdaki yanlilig1 ortadan kaldirmadigi durumlarda, “yanlilik”
(bias) ad1 verilen dosya ile modellemeye fazladan bir parametre eklenebilmektedir. Bu yanlh
dagilimi1 bertaraf etmek i¢in “Gaussian Kernel Density” metodu ile bir “yanlilik” dosyasi
olusturulmustur [114, 115]. Bu islem yine SDMtoolbox iizerinden “Orneklem lokalitelerinin
Gaussain Kernel Yogunlugu” (Gaussian Kernel Density of Sampling Localities) komutu ile
yapilmustir. Islem sonucu elde edilen yanlilik dosyast, her farkli modelleme icin bir parametre
olarak kullanilmistir. Ancak, bu ¢alisma tek bir tiir ile ilgilenmedigi i¢in, her bir tiir i¢in elde
edilen gozlem kayitlar1 farklilik gostermektedir. Buna bagli olarak, tiirler i¢cin kullanilan

seyreltme mesafeleri ve yanlilik dosyalar: farkli degerler ile olusturulmustur.

Yabani tavsanin gozlem kayitlart GBIF’in yan1 sira VertNet [116] ve TRAMEM [117] veri
tabanlarindan alinmigtir. Bati Palearktik bolge icin toplamda 13.640 adet gozlem kaydina
ulasiimistir (Sekil 10). Elde edilen bu kayitlarda, 6rneklemin homojen bir sekilde dagilmadig
gbze carpmaktadir. Bazi bolgelerden gelen kayitlar (Orn: Pirene Daglari, Almanya, Estonya)
diger alanlara gore daha yogundur. Bu yogun kayitlar, modelleme algoritmasinda tek yonlii bir
etkiye sebep olmamasi i¢in uygun mesafe araliklariyla seyreltilerek yanliligin azaltilimasi

hedeflenmistir. Seyreltme mesafesi secilirken, tiiriin dispersal yetenegi géz ontine alinmistir.
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Sekil 10: Yabani tavsanin (Lepus europaeus) ham gozlem kayitlari.

Omek olarak, insan eliyle Giiney Amerika’ya tasinmis olan yabani tavsanin dispersal
mesafesinin Bolivya’da yilda 30 km’ye kadar ¢ikabilecegi ortaya konmustur [118]. Ayrica
daha onceki c¢alismalarda yabani tavsanin Brezilya’daki dispersal mesafesinin yilda 37 km
oldugu da gosterilmistir [119]. Seyreltme islemi kapsaminda 7.022 gozlem kaydi tekrarlandigi
i¢in silinmis, kalan 6.618 nokta ise her 50 km’de bir nokta segilecek sekilde seyreltilmistir.
Sonug olarak tiiriin dagilimin1 daha dengeli bir sekilde yansitan 348 gozlem kaydi kalmistir
(Sekil 11). Ancak Sekil 11°de de goriildiigli tizere, bu seyreltme iglemine ragmen bazi
bolgelerde, diger bolgelere kiyasla hala daha yogun gozlem kaydina rastlanmaktadir. Devam
eden bu 6rneklem yanliligini diizeltmek igin, seyreltilmis gézlem kayitlarinin Gaussian Kernel
Yogunlugu olusturulmustur (Sekil 12). Orneklem yanlilik mesafesi Perktas ve ekibinin [31]
caligmast takip edilerek 2° olarak belirlenmistir. Bu yogunluk dosyasi, temel olarak ¢evresinde
daha az gozlem kaydi bulunan kayitlarin, modelleme algoritmasinda daha agirlikli olarak

degerlendirilmesini saglamaktadir.
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Sekil 11: Yabani tavsanin (Lepus europaeus) seyreltilmis gézlem kayitlari.

Sekil 12: Yabani tavsan (Lepus europaeus) Gaussian Kernel Yogunlugu (Mavi renkten kirmiziya dogru alansal
yanlilik degerleri artmaktadir).
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Orman alaca agackakaninin gozlem kayitlart GBIF ve eBird [120] veri bankalarindan elde
edilmistir. Toplamda 182.103 kayda ulasilmistir (Sekil 13). Bu veri setinden, tekrarlayan
140.060 gozlem kaydi silinmis, geri kalan 42.043 kayit da 100 km araliklar ile seyreltilmistir.
Orman alaca agagkakani, yapist geregi uzun mesafelerde hareket edebilecegi igin seyreltme
mesafesi 100 km olarak belirlenmistir. Son olarak, 1612 gozlem kaydi modelleme igin
kullanilmistir (Sekil 14). Yabani tavsanda oldugu gibi Gaussian Kernel Yogunlugu, 2° olarak
belirlenmistir (Sekil 15).

Yesil kertenkele i¢in kullanilan 401 gbzlem kaydi, Marzahn ve ekibi [99] tarafindan yapilan
calismadan elde edilmistir. Bu gozlem kayitlarina ek olarak Canakkale Onsekiz Mart
Universitesi’nden Prof. Dr. Varol Tok’un elde ettigi bes gdzlem kaydi da ¢alismaya eklenmis,
toplamda 406 gozlem kaydina ulagilmistir. Elde edilen gézlem kayitlart harita tizerinde Sekil
16’da gosterilmistir. Alansal 6rneklem yanliligini gidermek adina, yabani tavsan i¢in izlenen
yontem izlenmis ve gbzlem kayitlar tiiriin dispersal mesafesi goz online alinarak 15 km’de bir
nokta secilecek sekilde seyreltilmistir (Sekil 17). Tiirtin davranigsal 6zellikleri iizerine yapilan
daha Onceki caligmalarda, yesil kertenkelenin dispersal 6zelliginin 5 km’nin lizerinde oldugu
belirtilmistir [88, 89]. Bu seyreltme sonucunda, modellemede kullanilmak {izere geriye 145

kayit kalmigtir. Gaussian Kernel Yogunlugu 2° olarak belirlenmistir (Sekil 18).

Sekil 13: Orman alaca agagkakani (Dendrocopos major) ham gézlem kayitlar.
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Sekil 14: Orman alaca agagkakani (Dendrocopos major) seyreltilmis gézlem kayitlari.

Sekil 15: Orman alaca agagkakan1 (Dendrocopos major) Gaussian Kernel Yogunlugu (Mavi renkten kirmiziya
dogru alansal yanlilik degerleri artmaktadir).
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Sekil 16: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) ham gézlem kayitlari.

Sekil 17: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) seyreltilmis gozlem kayitlari.
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Sekil 18: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) Gaussian Kernel Yogunlugu (Mavi renkten kirmiziya dogru alansal
yanlilik degerleri artmaktadir).

2.2.3. iklimsel Degiskenler

Bu ¢alismada kullanilan iklimsel degiskenler, WorldClim’den [47] alinmistir. WorldClim veri
tabaninda farkli ¢oziiniirliiklerde ve farkli modelleme yontemleri ile olusturulmus iklimsel
veriler bulunmaktadir. Bu veriler 30 saniye, 2,5 dakika, 5 dakika ve 10 dakika olarak 4 farkli
¢Oziiniirliikte sunulmaktadir. 30 saniyelik biyoiklimsel verinin ¢dziiniirliigii ekvatorda 0,93 x
0,93 = 0,86 km?’dir. Bu calismadaki kullanilan veriler 2,5 dk. ¢dziiniirliiktedir (4,65 X 4,65 =
21,6225 km? ~20 km?). Giiniimiiz iklimsel degiskenleri icin 1950-2000 arasinda kiiresel ve
bolgesel meteoroloji istasyonlarindan toplanan iklim verileri ile olusturulan veri seti
kullanilmistir. SBM donemi i¢in kullanilan veriler ise {i¢ farkli genel sirkiilasyon (GCM)
modelinden elde edilmistir: CCSM4, MIROC-ESM ve MPI-ESM-P.

Bu kaynaktan elde edilen veri setinde, Boliim 1.2.2’de agiklanan 19 farkli biyoiklimsel
degisken vardir. Bu iklimsel degiskenler, ¢alisma alaninin koordinatlarma uygun olarak
kesilmistir. Ancak, her bir modelleme i¢in 19 biyoiklimsel degiskeni kullanmak yerine, bu
degiskenlerin birbiri ile olan korelasyon degerleri hesaplanmis ve yiiksek oranda benzer
iklimsel degisken ciftlerinden sadece birisi analize dahil edilmistir. Bu sayede,

modellemelerde siklikla karsilasilan, degiskenlerin ¢oklu baginti (multicollinearity)
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sergilemesi durumu ortadan kaldirilmistir. Bu degerleri hesaplamak igin, iklimsel degiskenler
belirli bir siraya gore analize sokulmustur. Bu siralama su sekildedir: BIO4, BIO7, BIO10,
B10O11, BIO5, BIO6, BIO8, BIO9, BIO1, BIO2, BIO3, BIO15, BIO18, BIO19, BIO16,
B1017, BIO13, BIO14 ve BIO12. Elde edilen sonuglara gore, birbirleri ile > 0.95 korelasyon
degeri gosteren ciftlerden biri elenmis, toplamda 13 adet degisken analiz i¢in kullanilmistir
(B102-4, B107-11, BIO15-19). Burada, bir degiskenin silinip silinmemesi, analize sokulan bir
onceki degiskene dogrudan baglh oldugu icin, bu siralama olusturulurken mevsimsellik

degiskenleri 6n plana alinmistir.
2.2.4. Modelleme Asamasi

Biyoiklimsel degiskenler ve gozlem kayitlarinin diizenlenmesinden sonra modelleme Maxent
stirim 3.3.3k algoritmasi ile yiiriitilmistiir. Maxent yazilimi tek basina kullanilabildigi gibi,
ArcGIS programi aracilifiyla da kullanilabilmektedir. Bu c¢alisma kapsamindaki tiim
modellemeler, bir ArcGIS uzantis1 olan SDMtoolbox araciligi ile yiiriitiilmiistiir. Model ¢apraz
dogrulama (cross-validation) yontemi ile 10 tekrarli yiritilmistir. Modellemelerde
diizenleme ¢arpani (regularization multiplier) 1, 2, 3, 5, 7 ve 10 olarak belirlenmistir. Boylece,
Maxent algoritmasinin 5 farkli 6zellik (feature) seti (1. linear; 2. linear ve quadratic; 3. hinge;
4. linear, quadratic, ve hinge; 5. linear, quadratic, hinge, product, ve threshold), diizenleme
carpanlartyla 40 farkli kombinasyon olusturmustur. Model se¢imi, bu 40 model sonucundan su
siraya gore otomatik olarak yapilmistir: (1) En diisiik omisyon orani veren model, (2) en
yiksek AUC degeri veren model, (3) en basit 6zellik seti igeren model. Modeller, AUC
degerleri tizerinden degerlendirilmistir. Bunun i¢in temel alinan degerler su sekildedir: AUC >

0.9 = ¢ok iyi, 0.8 < AUC < 0.9 =1yi, AUC < 0.8 = kotii [58].
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3. SONUC VE TARTISMA

3.1. Filocografi Analiz Sonuclar
3.1.1. Yabani Tavsan Filocografi Analiz Sonuclar:

Yabani tavsan i¢in olusturulan veri setinde toplamda 285 haplotip bulunmustur. Tanimlayici
istatistikleri bes cografi bolge i¢in hesaplanmistir. Bu cografi bolgeler, Anadolu, Balkanlar,
Kuzey Italya, Kuzey iber ve Orta Avrupa olarak belirlenmistir. Bu sonuglara gore haplotip ve
niikleotid ¢esitliligin en yiliksek oldugu bolge Anadolu olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Daha

sonra sirast ile Balkanlar, Kuzey Italya, Orta Avrupa ve Kuzey Ispanya gelmektedir (Cizelge
9).

Cizelge 9: Yabani tavsan icin olusturulan veri setinin tammlayici istatistikleri (N: Orneklem sayis1; H: Haplotip
sayist; h: haplotip ¢esitliligi 7r: Niikleotid ¢esitliligi)

Bolge N H h m Fu-Fs Tajima-D
Anadolu 86 79 0.998 0.040729 -34.067 -1.1182
Balkanlar 111 86 0.994 0.03165 -89.109 -1.0839

Orta Avrupa 770 100 0.927 0.008425 -129.195 -1.9218
Kuzey Italya 31 15 0.918 0.010927 -5.119 -0.4926
Kuzey iber 16 5 0.783 0.005672 1.8025 0.182

Yabani tavsan i¢gin ¢izilen Bayesian ve parsimoni agaglari, tiir i¢inde birbirinden bagimsiz iki
farkli soy hattina isaret etmektedir (Sekil 19 ve 20 - detayli parsimoni agaci, uzunlugundan
dolay1 Ek 4’te verilmistir). Cizilen parsimoni agacinda kullanilan 343 karakterin 132 tanesi
parsimoni analizi i¢in bilgi verici karakterlerdir. Bu agacin uzunlugu 823 mutasyon adimindan
olusmaktadir. Ayn1 zamanda bu veri setinde yiiksek oranda homoplazi oldugu ortaya
cikmigtir. Homoplazi indeksi 0.7169 olarak bulunmus, parsimoni agisindan bilgi vermeyen

bolgeler ¢ikartildiginda da bu deger 0.7574 degerine yiikselmistir.

Bu iki soy hattindan biri Trakya ve Ortadogu’da goziikiirken, digeri Avrupa’nin genelinde

goziikmektedir. Balkanlarda ve Yunanistan’da bu iki soy hattindan da bireylere
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rastlanmaktadir. Olusturulan agaclarda bazi haplotipler koke yakin konumlanmistir. Bu
haplotiplerin numaralar1 ve cografi konumlart su sekildedir: 281, 282, 283 (Kuzeydogu
Yunanistan), 284 (Lefkada Adasi, Yunanistan), 285 (Trakya), 176 ve 188 (Manavgat). Bunun
yan sira, digerlerinden oldukca farklilagmis bazi haplotipler de goze carpmaktadir. Bu
haplotipler ise sunlardir: 19 (Anadolu —tam konum belirtilmemistir-), 22 (Kuzey israil), 169 ve
170 (Surug, Urfa).

Lepus europaeus

- 4000km

Sekil 19: Yabani tavsan (Lepus europaeus) i¢in olusturulan parsimoni agaci ve soy hatlarinin cografi konumu.
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Sekil 20: Yabani tavsan (Lepus europaeus) i¢in olusturulan Bayesian agaci.

35



Yabani tavsanin demografik analizleri, Avrupa soy hattinin etkin popiilasyon biiyiikligiinde
bir artis gostermektedir. Daha Onceki g¢alismalarda, Lepus cinsi i¢in kontrol bdlgesinin
mutasyon orani milyon yilda %12,4 olarak hesaplanmistir [121]. Bu oran dikkate alindiginda,
Avrupa soy hattinda SBM doneminin hemen ardindan etkin popiilasyon biiyiikliigiinde bir
artis gézlenmektedir. Avrupa i¢in test edilen 2 veri seti de birbiri ile ¢ok yiiksek oranda ayn1
sonucu verdigi i¢in burada sadece ilk olusturulan veri setinin sonuglar1 verilmistir (Sekil 21).
Trakya — Ortadogu soy hattinda ise zaman i¢inde daha dengeli bir etkin popiilasyon biiytkligi
artis1  gozlenmektedir (Sekil 22). Grafikteki zaman skalasi ham koalesent degerleri

gostermektedir.

1.E0+

ETKINPOPULASYONBUYUKLOGU
o
1

-

i

N
1

0 2.5E-3 5E-3 7.5E-3 1E-2

ZAMAN

Sekil 21: Yabani tavsan (Lepus europaeus) Avrupa soy hattinda zamana bagl etkin popiilasyon
biiyiikliigii degisimi (Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi ¢izgi arasinda
kalan bolge giiven araligin1 gostermektedir).
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Sekil 22: Yabani tavsan (Lepus europaeus) Trakya — Ortadogu soy hattinda zamana bagl etkin
popiilasyon biiyiikliigii degisimi (Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi
¢izgi arasinda kalan bolge giiven araligini géstermektedir).

3.1.2. Orman Alaca Agackakani Filocografi Analiz Sonuglar

Bu ¢aligmada kullanilan veri setinin tanimlayici istatistikleri ve filogenetik agaglari, dizilerin
alindig1 ¢alismalarda hesaplandigi i¢in tekrar hesaplanmamustir. Perktas ve Quintero’da [84]
Olusturulan haplotip ag1 Sekil 23’de verilmistir. Bu haplotip agmin yildiz seklinde olmasi,

poplilasyonda hizli bir genislemeye isaret etmektedir.

Veri setindeki diisiik polimorfizm orani, geriye doniik yapilan demografik analizlerdeki
tahmin giiciinii sinirlamistir. Analiz, diger tiirlere kiyasla, etkin popiilasyon biiyiikligiindeki
degisimi daha kisa bir zaman aralig1 i¢in tahmin etmistir (Sekil 24). Sekildeki zaman skalas1
ham koalesent degerlerini gostermektedir. Etkin popiilasyon biiyiikligli, omurgalilardaki
mitokondriyal DNA’ya ait mutasyon oranlart dikkate alindiginda (milyon yilda %2, %4, %10

mutasyon oranlar1), SBM sonrasinda sinirl bir artig géstermistir.
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Sekil 23: Orman alaca agackakani1 (Dendrocopos major) haplotip ag1 (Perktas ve Quintero’dan [84] diizenlenerek
alinmugtir).
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Sekil 24: Orman alaca agackakaninda (Dendrocopos major) zamana bagl etkin popiilasyon biiyiikligi degisimi

(Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi ¢izgi arasinda kalan bolge giiven araligini
gostermektedir).
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3.1.3. Yesil Kertenkele Filocografi Analiz Sonuclar:

Yesil kertenkelenin tanimlayic istatistikleri Anadolu ve Avrupa olmak iizere 2 cografi bolge
temelinde hesaplanmistir. Bu sonuglara gore, Anadolu’daki haplotip ¢esitliliginin Avrupa’ya

gore daha yiiksek oldugu ortaya ¢ikmustir (Cizelge 10).

Cizelge 10: Yesil kertenkele icin olusturulan veri setinin tanimlayici istatistikleri (N: Orneklem sayisi; H:
Haplotip sayis1; h: haplotip cesitliligi n: Niikleotid ¢esitliligi).

Bolge N H h T Fu-Fs Tajima-D
Anadolu 24 20 0.982 0.012722 -7.944 -0.4892
Avrupa 393 84 0.687 0.026161 -9.946 -1.6803

Cizilen parsimoni agacinda kullanilan 704 karakterin 226 tanesi parsimoni analizi igin bilgi
vericidir. Bu agacin uzunlugu 744 mutasyon adimindan olusmaktadir. Ayn1 zamanda bu veri
setinde homoplazi yabani tavsana gére daha disiiktir. Homoplazi indeksi 0.4691 olarak
bulunmus, parsimoni agisindan bilgi vermeyen bolgeler cikartildiginda bu deger 0.5256

degerine yiikselmistir.

Yesil kertenkele i¢in olusturulan Bayesian ve parsimoni agaglari, 6nceki ¢alismalarla ortiisen
bir sekilde evrimsel tarihi birbirinden bagimsiz dort farkli soy hattina isaret etmektedir (Sekil
25 ve 26). Soy hatlarinin farklilasma oriintiileri, yesil kertenkelenin dispersal mesafesindeki
kisithiliga bagli olarak gen akisinin 6nemli 6l¢iide azalmis olabilecegine isaret etmektedir.
Filogenetik agaglarda dikkat ¢eken bir diger husus da bu galisma kapsaminda Canakkale
bolgesinden veri setine eklenen dizilerin agactaki konumudur. Marzahn ve ekibinin [99]
yaptigi ¢alismada Anadolu’dan elde edilen biitiin diziler birlikte gruplanip Anadolu’ya 6zgii
bir soy hattina isaret ederken, bu tez ¢alismasinda Canakkale’den elde edilen dizi Avrupa soy

hatt1 i¢inde gruplanmaktadir.

Filogenetik analizlerin ortaya koydugu ii¢ farkli soy hatt1 i¢in yliriitiilen Bayesian Skyline Plot
analizi sonucglar1 Sekil 27, 28 ve 29°de verilmistir. Bu sonuglara gore, her bir soy hatti igin
etkin popiilasyon biiyiikliigiiniin zaman i¢inde arttig1 gézlenmektedir. Avrupa ve Anadolu soy

hattindaki artig daha belirgindir.
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Sekil 25: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) igin olusturulan Bayesian agaci.
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Sekil 26: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) igin olusturulan parsimoni agact.
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Sekil 27: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) Avrupa soy hattinda zamana bagli etkin popiilasyon biiyiikligi
degisimi (Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi ¢izgi arasinda kalan bolge
giiven araligini gostermektedir).

1.E0

1.E-21

ETKIN POP. BUYUKLUGU

1E-3 T T T T
0 5E-3 1E-2 1.5E-2 2E-2 2.5E-2

ZAMAN
Sekil 28: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) Anadolu soy hattinda zamana bagl etkin popiilasyon

biiytikligii degisimi (Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi ¢izgi arasinda
kalan bolge giiven araligini gostermektedir).
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Sekil 29: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) Adriyatik soy hattinda zamana bagl etkin popiilasyon
biiyiikliigii degisimi (Bayesian Skyline Grafigi — Siyah ¢izgi medyan degeri verirken, mavi ¢izgi arasinda
kalan bolge giiven araligini gostermektedir).

3.2. Ekolojik Nis Modellemesi Sonuclari
3.2.1. Yabani Tavsan Ekolojik Nis Modellemesi Sonug¢lari

Yabani tavsan ig¢in ylriitilen modellemenin AUC degeri, sansa bagli olarak beklenen
degerden (0.5) yliksek cikmistir. AUC degerinin 0.880 oldugu bu model, basarili olarak
degerlendirilmistir. Elde edilen giliniimiiz modelleme sonuglari, biiylik oranda tiiriin gercek
dagilim alanim1 yakalamistir ancak calisma alanin dogusunu gergege uygun yansitamamistir
(Sekil 30). Bu durumun, dogu Avrupa bolgesinden yeterli gozlem kaydinin olmamasi
sebebiyle meydana geldigi diisiiniilmektedir. Modelleme sonuglarina yiiksek oranda katkida
bulunan ilk ii¢ degisken su sekildedir: BIO16 (%35.9), BIO7 (%23.1), BIO11 (%20.9).

Gilinlimiiz dagilim modelinin yani sira, ii¢ ayr1 iklim senaryosu altinda tiiriin SBM donemi
olasi dagilim modellemeleri de yapilmistir. CCSM4 senaryosuna gore, tir i¢in SBM
donemindeki uygun habitatlar Avrupa’nin giineyinde konuslanmistir. Bu senaryo igin Iber

Yarimadasi, italya, Balkanlar ve Anadolu olas1 siginaklar olarak dne ¢ikmaktadir (Sekil 31).
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MIROC-ESM senaryosu ise Italya, Balkanlar, Anadolu ve Iran’in kuzey boliimlerini olast
siginaklar olarak belirlemistir (Sekil 32). MPI-ESM-P iklim modeli ise, CCSM4 modeli ile
cok benzer sonucglar ortaya cikarmistir (Sekil 33). Model sonuglarmmin genel hatlariyla

birbirleriyle benzer sonuglar vermesi, tiiriin SBM déneminde hayatta kalmasi i¢in uygun

habitatlarin gliney siginaklarda var oldugunu ortaya koymaktadir.

Sekil 30: Yabani tavsan (Lepus europaeus) giiniimiiz model sonuglar1 (Mavi renkten kirmizi renge gidildikge
habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

Sekil 31: Yabani tavsan (Lepus europaeus) CCSM-4 modeline gére SBM model sonuglar1 (Mavi renkten kirmizi
renge gidildikge habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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Sekil 32: Yabani tavsan (Lepus europaeus) MIROC-ESM modeline gore SBM model sonuglari (Mavi renkten
kirmizi renge gidildikce habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

Sekil 33: Yabani tavsan (Lepus europaeus) MPI-ESM-P modeline gore SBM model sonuglar1 (Mavi renkten
kirmizi renge gidildikce habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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3.2.2. Orman Alaca Agackakani Ekolojik Nis Modellemesi Sonug¢lar:

Orman alaca agackakani i¢in yiiriitilen modelin AUC degeri 0.812 olarak bulunmustur. Bu
durumda model basarili olarak degerlendirilmistir. Giiniimiiz dagilim sonuglari, tiiriin gergek
dagilimina oldukc¢a yakindir (Sekil 34). Ancak, yabani tavsanin modelleme sonuclarinda da
oldugu gibi, dogu bdlgelerden gorece az gozlem kaydi olmasi, modellemenin o bolgedeki
dagilimi tam olarak yakalayamamasina neden olmustur. Modelleme sonuglarina yiiksek
oranda katkida bulunan ilk ii¢ degisken su sekildedir: BIO16 (%36.1), BIO7 (%12.8), BIO10
(%11.7).

CCSM4 senaryosuna gore, tiirin SBM donemindeki olas1 signaklar1 Iber Yarimadas,
Balkanlar ve Anadolu’nun yani sira Kuzey Afrika ve Iber Yarimadasi’nin kuzey bolgeleri
olarak goziikkmektedir (Sekil 35). MIROC-ESM ve MPI-ESM-P senaryolar1 da hemen hemen
aynt sonuglart vermistir (Sekil 36, 37). Bu durum, orman alaca agackakaninin, yabani
tavsandan farkli olarak daha kuzey bdlgelerde de hayatta kalmis olabilecegine isaret

etmektedir.

Sekil 34: Orman alaca agackakani1 (Dendrocopos major) giiniimiiz model sonuglar1 (Mavi renkten kirmizi renge
gidildikce habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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Sekil 35: Orman alaca agagkakan1 (Dendrocopos major) CCSM-4 modeline gére SBM model sonuglar1 (Mavi
renkten kirmizi renge gidildikge habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

Sekil 36: Orman alaca agackakam (Dendrocopos major) MIROC-ESM modeline gére SBM model sonuglari
(Mavi renkten kirmizi renge gidildikge habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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Sekil 37: Orman alaca agackakan1 (Dendrocopos major) MPI-ESM-P modeline gore SBM model sonuglari
g
(Mavi renkten kirmizi renge gidildikge habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

3.2.3 Yesil Kertenkele Ekolojik Nis Modellemesi Sonuc¢lari

Yesil kertenkelenin modellemeleri icin AUC degeri 0.962 olarak bulunmustur. Bu sonuca gore
model oldukg¢a basarili olarak degerlendirilmistir. Giinlimiiz modelleme sonuglar tiiriin gercek
dagilimini basarili bir sekilde yakalamistir (Sekil 38). Modelleme sonuglarina yiiksek oranda
katkida bulunan ilk ii¢ degisken su sekildedir: BIO7 (%30.5), BIO11 (%20.9), BIO17 (%18.7).

CCSM4 senaryosuna dayali yapilan SBM donemi modellemesi, yesil kertenkele i¢in olasi
uygun habitatlar1 Italya’nin dogusu, Balkanlar ve Anadolu igerisinde Marmara Bolgesi olarak
tahmin etmistir (Sekil 39). MIROC-ESM senaryosu ise, digerlerinden biraz daha farkli olarak
Balkanlar’in bat1 sahillerini, italya’nm giineyini ve Marmara Bélgesi’nden dar bir alan
sigmak olarak isaret etmektedir (Sekil 40). MP1-ESM-P senaryosu da yine italya, Balkanlar ve
Marmara bolgesini olasi uygun habitatlar olarak tahmin etmistir (Sekil 41)

ENM sonuglari, ele alman bu iliman kusak tiirlerinin SBM doneminde genel olarak giiney
siginaklara c¢ekilmis olabilecegine isaret etmektedir. Ancak, bu sonuglar molekiiler filocografi
analizlerden elde edilen sonuglar ile birlikte “Tartisma” bashg altinda tekrar

degerlendirilecektir.
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Sekil 38: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) gliniimiiz model sonuglar1 (Mavi renkten kirmizi renge gidildikge
habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

Sekil 39: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) CCSM-4 modeline gére SBM model sonuglari (Mavi renkten kirmizi
renge gidildik¢e habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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Sekil 40: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) MIROC-ESM modeline gére SBM model sonuglar1 (Mavi renkten
kirmizi renge gidildikce habitat uygunluk degerleri artmaktadir).

Sekil 41: Yesil kertenkele (Lacerta viridis) MPI-ESM-P modeline gore SBM model sonuglar1 (Mavi renkten
kirmizi renge gidildikge habitat uygunluk degerleri artmaktadir).
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3.3. Tartisma

Bu calismada, Bati Palearktik’te dagilim gosteren ii¢ farkli omurgali tiiriiniin tarihsel
demografisi ile kiiresel iklim degisimi arasindaki iliski ve Anadolu’nun bu iligkilerdeki roli
birbirinden bagimsiz iki farkli metodolojik yaklasimin (filocografya ve ekolojik nis modeli)
kullanilmastyla ortaya konmustur. Son buzul déneminin Bati Palearktik’teki canlilarin genetik
yapilarina ve dagilim alanlarina nasil etki ettigi sorusu iizerine pek c¢ok calisma yapilmis
olmasina karsin [21, 107, 122-124], Anadolu yakin zamanli filocografi ¢alismalar i¢inde yeteri

kadar inceleme konusu olmamustir.

Anadolu’nun bu kiiresel iklim degisikliklerindeki roliinden bahsetmeden oOnce, “sigak”
terimine deginmek gerekmektedir. Kuaterner donem boyunca meydana gelen buzul ve
buzullar aras1 dongiilerde tiirlerin dagilim alanlarinin daraldig1 veya genisledigi bilinmektedir
[17, 25]. Ancak bu degisimlerde hangi tip siginaklarin rol oynadigi, ilgilenilen taksona gore
degismektedir. Stewart ve ekibi [124] siginak kavramini “bir tiiriin buzul/buzullar arasi
dongiilerde en dar dagilima sahip oldugu cografi bolge veya bolgeler” olarak tanimlamistir.
Yine ayni ¢aligmada, bu tanima gore iki temel si@inak ¢esidi ve bunlarin da alt1 farkli ¢esidi
tanimlanmistir. Bu iki temel siginak ¢esidi, buzul siginaklar ve buzullar arasi siginaklar olarak
belirtilmistir. Buzul sigmaklarin bir alt kiimesi olan “giliney signaklar” hali hazirda temel

olarak Hewitt’in ¢alismalar1 ile [17, 22, 23] pek ¢ok canli grubu igin tanimlanmistir.

Hewitt [22] yaptig1 karsilastirmali filocografi ¢alismalar ile pek ¢ok tiir igin Avrupa’daki
giiney sig@inaklara dikkat ¢ekmistir. Hewitt, ¢ayir ¢ekirgesi (Chorthippus parallelus), kirpi
(Erinaceus europaeus), boz ay1 (Ursus arctos), sivri fare (Sorex araneus) gibi tiirler {izerine
yaptig1 galismalarla Iber Yarimadasi, italya ve Balkanlarin Avrupa’nin tekrar kolonizasyonu
icin 6nemli roller oynadigint ortaya koymus ancak Anadolu icin de ayr1 bir parantez agarak
bolgedeki genetik yapinin daha etkili bir sekilde incelenmesi gerektiginden bahsetmistir.
Anadolu’dan yeteri kadar veri elde edilememesi, siginak roliiniin tartisilmasi i¢in biiyiik bir

eksiklik olagelmistir.

Ancak yakin ge¢miste bu durum degismeye baslamistir. Yapilan ¢alismalar Anadolu’nun
yiiksek diizeyde bir genetik cesitlilige ev sahipligi yaptigin1 ve 6nemli buzul siginaklardan biri
olabilecegini ortaya ¢ikarmustir. [27, 28, 30, 31, 78, 126-132]. Burada, Korkmaz ve ekibinin

[28] Hewitt’in model organizmalarindan biri olan ¢ayir ¢ekirgesi (Chorthippus parallelus) ile
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yaptig1 calismaya deginmek ayri bir onem tasimaktadir. Hewitt, ¢ayir c¢ekirgesi ile yaptigi
calismada Anadolu’dan smirli sayida orneklem kullanmistir. Yaptigr calismalar sonucu
Avrupa’daki cekirge popiilasyonunun dort giiney siginaktan koken aldigini (iber Yarimadasi,
Italya, Balkanlar ve Anadolu) one siirmiistiir. Ancak, Korkmaz ve ekibi oldukca genis bir
orneklem ile italya ve Iber siginaklarinin biiyiik olasilikla Alpler ve Pireneler sebebiyle
Avrupa’y1 kolonize etmedigini; Avrupa popiilasyonunun Anadolu’dan kdken aldigini ortaya
koymustur. Boliim 1.1°de de bahsedildigi {izere, tiir igindeki genetik ¢esitliliginin en yiiksek
oldugu bolge Anadolu olarak tanimlanmistir. Ancak, Anadolu i¢inde de homojen bir genetik
yapt olmadig1 ortaya ¢ikmistir. Anadolu gaprazinin tiiriin bat1 ve dogu popiilasyonlari igin bir
bariyer islevi gorerek gen akisini engelledigi de ortaya konmustur. Bu 6rnekte de goriildigi
lizere, Anadolu cografyasini detayli bir sekilde incelemeden Avrupa’daki biyocografi

oruntiileri anlamak zordur.

Yine Stewart ve ekibi [125] buzul ve buzullar arasi siginaklardan farkli baska kavramlarin
lizerinde de durmustur. Ornegin, bugiine kadar pek adindan séz edilmemis kavramlardan biri
okyanussal-kitasal gradiyenttir (oceanic-continental gradient). Burada okyanussal terimi daha
nemli ve daha az mevsimsel bir iklime isaret ederken, kitasal terimi daha kurak ve daha
mevsimsel iklimi isaret eder. Bu gradiyent, giiney-kuzey sigmaklar1 gibi enlemsel bir
diizlemde degil, boylamsal bir diizlemde konumlanir. Boylece kitasal ve sert bir iklime adapte
olmus tiirler, buzullar aras1 donemde dagilim alanlarini kitasal iklime sahip alanlara ¢ekerken,
daha 1liman bir iklime adapte olmus tiirler ise dagilimlarini okyanussal iklimin hakim oldugu
bolgelere kaydirir [124]. Bu olgu Anadolu 6zelinde de gozlenmektedir. Giir’iin [29] Anadolu
yer sincaplar1 (Spermophilus xanthophrymnus) ile yaptigi ¢alisma, okyanussal-kitasal
gradiyent olgusuna acik bir drnek teskil etmektedir. Bu calisma, Anadolu 6zelinde hem
ekolojik nig modeli hem de filocografya yaklasiminin bir arada kullanildig: ilk ¢alisma olmasi
sebebiyle de oOnemlidir. Bu iki yontem kullanilarak elde edilen sonuglar, Anadolu yer
sincabinin, genel siZinak paradigmasimnin aksine, son buzul ddneminde popiilasyon
biiylikliigiinii arttirdi@ini, buzullar arasi1 donemde ise popiilasyon biiylikliigiinde diisiis
meydana geldigini gostermistir. Genel olarak 1liman kusak tiirlerinde goézlenen Oriintliniin aksi
bir sonu¢ elde edilmesi, Anadolu cografyasinin sadece bir giliney siginak olarak
degerlendirilemeyecegini ve cok daha karmasik bir yapiya sahip oldugunu da ortaya
koymaktadir.
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Daha &nce Iber Yarimadas: iizerine yapilan galismalar [32], bu yarimadanin aslinda tek bir
siginak olmadigini ve kendi i¢inde de sigiak gorevi goren pek ¢ok bolge barindirdigini ortaya
koymustur. Bu model “siginak iginde sigmnak” (refugia within refugia) modeli olarak
tamimlanmistir. Anadolu sivaci kusunun filocografyasi tizerine yapilan bir ¢alismada da [30]
Anadolu 6zelinde siginak iginde siginak modeli test edilmistir. Bu ¢alismaya gore, sivact kusu
son buzullar arast donemini Anadolu’nun giineyinde konumlanan bir siginakta ge¢irmis, son
buzul déneminin gelmesiyle birlikte dagilim alanini genisletmeye baslamistir. Bu durum
Anadolu’nun bazi tiirler i¢in bir biitiin olarak si§inak gorevi gorebilecegi gibi kendi iginde
daha kiiciikk siginaklar barindirdigini, bu sigmaklarin da tarihsel olarak buzul maksimumu
yerine bir Onceki buzullar arasi1 doneme tarihlendigi ortaya c¢ikmustir. Bilgin [129],
Anadolu’dan pek ¢ok taksonu karsilastirmali olarak inceledigi ¢alismasinda, Anadolu iginde
farkli sigmaklarda konumlanan filogenetik gruplarin, belirli kesisim noktalarinda pek ¢ok
hibrit bolgesine ev sahipligi yaptigim1 da ortaya koymustur. Ayni zamanda da Anadolu
icindeki siginaklarin tiir igi ¢esitlilikteki roliine dikkat ¢ekmistir.

Bu tez ¢alismas1 kapsaminda, yukarida bahsedilen siginak tanimlarinin bir kismi ile ortiisen
sonuglar elde edilmistir. Ornegin, yesil kertenkele icin yiiriitiilen analizler, bu tiir icinde
tanimlanan dort farkli soy hattinin giiney siginaklara c¢ekilmis olabilecegini gdstermektedir.
Genetik yap1 goz Oniine alindiginda bu sigmaklarin genetik ¢esitliligin yliksek oldugu
Balkanlarin giineyinde ve Anadolu’da konumlandig1 sdylenebilir. Bazi siginaklarin bazi soy
hatlar1 i¢in ¢akismasi durumu bu bdlgelerin son buzul doneminden 6nceki buzul dénemleri
igin de siginak gorevi gormiis olabilecegine isaret etmektedir. Her bir soy hatt1 igin yapilan

demografik analizler bu popiilasyonlarda bir daralma-genigleme modelini desteklemektedir.

Yesil kertenkele i¢in Canakkale bolgesinden elde edilen haplotipin filogenetik agagtaki
konumlanmasi da beklenmedik bir sonug¢ olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Anadolu’dan elde
edilen diger haplotiplerin Anadolu’ya 0zgli bir soy hattinda gruplanmalarma karsin, bu
haplotip Avrupa soy hattina dahil olmaktadir. Bu durum, Avrupa soy hattinin Anadolu’ya
kadar uzandigimi gostermektedir. Bu haplotipin oldukc¢a farklilagsmis olmasi, Anadolu’da ayri

bir s1ginagi isaret etmektedir.

Giiney siginaklar1 genel olarak Akdeniz ikliminin hakim oldugu bolgelerde tanimlanmistir.

Yapilan bazi aragtirmalar, bazi taksonlarin buzul donemde bu giiney siginaklara ¢ekilmedigini
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ileri siirmistiir. Schmitt ve Varga’nin [133] s6z konusu farkli taksonlarin dagilim oriintiilerini
inceleyerek yaptiklari bir ¢alisma, gliney siginaklarin disinda yer alan ve bazi tiirler i¢in son
buzul donemde sigmak goérevi goérmiis cografi bolgelere dikkat ¢ekmektedir. Son buzul
donemindeki iklimsel degisimlerin bazi kuzey bolgelerde de uygun habitatlar yarattigini ve bu
habitatlarin da canlilarin siginmasi i¢in uygun mikro-iklimler oldugunun altin1 ¢izen c¢alisma,

bu bolgeleri “Akdeniz-dis1 sigiaklar” (Extra-Mediterranean) olarak tanimlamistir [133].

Orman alaca agackakani i¢in yapilan demografik analiz, onceki calismalarda ortaya atilan
“Oncii popiilasyon genislemesi” (leading-edge expansion) modeli ile ve Akdeniz dis1 siginak
modeli ile olduk¢a uyumlu sonuglar vermektedir. Hewitt [17] tarafindan tanimlanan bu
modele gore, siginaklardan ¢ikan Oncii popiilasyonlarin ¢ok hizli bir sekilde koloniler
kurmasiyla birlikte, dncii popiilasyonlarin genetik yapisinin biitiin dagilim alaninda baskin
hale gelmesi beklenir. Daha sonradan giineyden kuzeye gd¢ eden yeni popiilasyonlarin bu
genetik yapiya katkist gorece sinirlt kalir. Bu tiir bir genisleme modelinde popiilasyonlarin bir
dizi darbogazdan gecmesine ve genetik c¢esitlilik kaybina ugramasi beklenir. Bunun sonucu
olarak homozigotluk orani artar. Orman alaca agackakan1 gé¢men bir kus olmasa bile, ¢cok
uzun mesafelerde isgal gocli davranisinda bulunabilmesi ve dispersal mesafesinin yiizlerce
kilometreye ¢ikabilmesinin [134] tiir dagilim alanindaki bu homozigotluga etki edebilecegi
diistiniilmektedir. Biitiin dagilim alaninda goézlenen bu diisiik varyasyon ve demografik
analizde ortaya c¢ikan bu sinirlt artig, bu tiir bir genisleme modeli ile ortiismektedir. Her bir
iklimsel veri seti (CCSM4, MIROC-ESM, MPI-ESM-P) ile yapilan SBM modelleri de
Akdeniz dis1 si@inak hipotezini giiglendirmektedir. Perktas ve Quintero’nun [84] calismasi da
Iber Yarmmadasi, Kuzey Afrika ve daha kuzeyde yer alan Kursk bélgelerini bu tiir i¢in olasi
sigmaklar olarak one ¢gikarmaktadir. Yine Perktas ve ekibinin [31] yesil agagkakanlar (Picus
viridis) lizerine yaptigi calisma, yesil agackakanin da SBM doneminde olast Akdeniz dist
sigmaklar1 kullandigini 6ne siirmiistiir. Bu iki agackakan tiirliniin de habitat tercihlerinin

olduke¢a benzer oldugu gbz oniine alinirsa, bu sonuclar pek ¢ok agidan ortiismektedir.

Bir diger tiir olan yabani tavsan igin yapilan analizler de dnceki ¢alismalar ile biiyiik l¢iide
ortismektedir. Yapilan ekolojik nis modellemesi ve demografik analizler, yabani tavsan
popiilasyonunun, gecmis iklim degisikliklerine daralma-genisleme modeline uygun bir yanit

verdigini ortaya koymaktadir. Yapilan genetik analizler, bu tiir i¢in Anadolu ve Balkanlar
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olmak {izere iki farkli siginaga isaret etmektedir. Kuzeydogu Yunanistan ile Anadolu’dan elde
edilen baz1 haplotiplerin (281, 282, 283 —Kuzeydogu Yunanistan- 284 —Lefkada Adasi-, 176,
188 -Antalya-) koke yakin olarak konumlanmasi, bu haplotiplerin atasal haplotipler
olabilecegine isaret etmektedir. Bunun yaninda, Balkanlarda iki soy hattindan da bireylerin
gozlenmesi, SBM doneminden sonra Anadolu’dan Avrupa’ya gen akisi oldugunu ancak bu
gen akisinin Balkanlarda smirlandigini ortaya koymaktadir. Anadolu’daki yiiksek genetik
cesitlilik ve kararli popiilasyon yapisi, bu tiirlin daha uzun bir tarihsel siire¢ boyunca
Anadolu’da var oldugunu ve etkin popiilasyon biyiikliiglinii koruyabildigini géstermistir.
Yapilan ekolojik nis modellemeleri de, Anadolu ve Balkanlar cografyasint SBM donemi igin
uygun habitatlar barindirdigint ortaya g¢ikarmistir. Bu sonuglar da yabani tavsan igin biri
Balkanlar ve biri Anadolu olmak iizere ¢oklu bir siginaga isaret etmektedir. Ancak, genetik
analizler Avrupa’nin Balkanlar popiilasyonundan koken aldigina isaret etmektedir. Yabani
tavsan i¢in bir diger dikkat ¢ceken nokta da Anadolu kiyilarindaki adalarin durumudur. Bu
popiilasyonlardaki genetik yapi, Avrupa’dan ziyade Ortadogu’daki genetik yapiya benzer
bulunmustur. SBM déneminde deniz seviyesinin diismesi ve bu adalarin Anadolu ile kara
kopriileri kurmalari, bu durumu agiklamaktadir. ilk defa bu ¢alismada yapilmis olan ekolojik
nis modeli ve demografik analizler, ayn1 zamanda popiiler bir av hayvani olan yabani tavsanin

koruma yaklasimlari i¢in de katkilar sunabilir.

Biitiin bu sonuglar, Anadolu i¢in belirli 6l¢iide ortak oOriintiilere isaret etmektedir. Yabani
tavsan ve yesil kertenkele icin gergeklestirilen analizler Anadolu’nun yiiksek genetik
cesitlilige sahip oldugunu ve buzul donem i¢in 6nemli sigmaklardan biri oldugunu ortaya
koymaktadir. Orman alaca agackakani i¢in yapilan analizler ise, diger iki tiirden farkli bir
durum ortaya koyarak, orman alaca agagkakani i¢in sadece Anadolu degil, daha kuzey
bolgeleri de i¢ine alan genis bir giiney sigiaga isaret etmektedir. Sonug olarak, li¢ farklh
(Kafkasya, Iran-Anadolu ve Akdeniz) biyogesitlilik sicak noktasmin kesistigi bir bdlge olan,
hem topografik hem de iklimsel cesitliligiyle pek g¢ok takson agisindan da yiiksek bir
endemizm oranina sahip olan Anadolu, Avrupa biyotasinin sekillenmesinde 6nemli bir yere
sahiptir [33]. Bu c¢alisma da, 06zel olarak Anadolu cografyasinin  gegmis iklim
degisikliklerindeki roliinii tartismak amaciyla yapilmistir. Bunun yani sira, sz konusu tiirler
icin gelistirilecek olan koruma yaklagimlarina ve yakin gelecekte daha genis 6rneklemlerle ve

yeni yaklagimlarla yapilacak olan ¢aligmalara katki saglanmasi hedeflenmistir.
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EKLER

Ek 1: Yabani tavsan i¢in kullanilan diziler ve haplotip numaralari

Haplotip Dizi | Genbank 24 1 DQ469695 48 1 AY163357
Numarasi Sayist1 | Erisim o5 1 DQ469706 9 > AV163358
Numarasi
1 > EU435388 26 1 DQ469643 50 4 AY163359
2 1 EU435389 27 1 DQ469646 1 DQ469654
3 1 EU435390 28 1 DQ469708 51 1 AY163361
4 1 EU435391 29 1 DQ469699 52 1 AY163362
5 1 EU435393 30 1 DQ469647 53 1 AY163363
6 1 EU435394 31 1 DQ469645 54 1 AY163364
7 5 EU435395 32 1 DQ469707 55 15 AY163365
8 1 EU435396 1 AY 466797 56 1 AY163366
9 4 EU435398 33 1 DQ469704 57 1 AY163367
10 7 EU435401 34 1 DQ469644 58 4 AY163368
11 1 EU435402 35 1 DQ469709 59 1 AY163369
12 1 EU435403 36 1 DQ469694 60 2 AY163371
13 1 EU435405 37 1 DQ469701 61 1 AY163372
12 1 EU435406 38 1 DQ469693 62 1 AY163374
15 3 EU435407 39 1 DQ469705 63 1 AY163375
16 3 EU435410 40 1 DQ469642 64 15 AY163376
17 1 DQ469703 41 1 DQ469692 65 8 AY300032
18 1 DO469700 42 1 DQ469690 66 8 AY300033
19 1 DO469697 43 1 DQ469687 67 1 AY300034
20 1 DO469691 44 1 DQ469689 68 8 AY300035
21 1 DO469710 45 1 DQ469702 69 2 AY300036
22 1 DO469698 46 1 DQ469688 70 5 AY876081
23 1 DO469696 47 1 AY163356 71 1 AY876082
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72 5 AY876083
73 1 AY876085
74 1 AY876086
75 2 AY876088
76 2 AY876093
77 4 AY876095
78 1 AY876098
79 1 AY876099
80 1 AY876100
81 1 AY876101
82 1 AY876102
83 1 AY876103
84 1 AY876104
85 8 AY876106
86 3 AY876108
87 1 AY876109
88 1 AY876110
89 1 AY876111
90 1 AY876112
91 1 AY876113
92 2 AY876114
93 1 AY876115
94 3 AY876116
95 1 AY876117
96 2 AY876118
97 33 EU435412
98 1 EU435413
99 15 EU435414
100 5 AY103494

101 46 AY103495
DQ469658

102 AY103496
103 AY103497
104 11 AY103499
1 DQ469661

105 165 AY103500
1 DQ469656

106 39 AY103501
107 21 AY103502
108 81 AY103503
1 AY103521

109 29 AY103504
110 AY103505
DQ469665

111 20 AY103506
112 4 AY103507
113 5 AY103508
114 3 AY103509
115 44 AY103510
1 DQ469666

116 6 AY103511
117 11 AY103512
118 3 AY103513
1 DQ469662

119 1 AY103514
120 10 AY103515
121 9 AY103516
122 1 AY103517
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123 4 AY103518
124 1 AY103522
125 9 AY103523
126 7 AY103524
127 11 AY103526
128 10 AY103527
129 1 AY103528
130 4 AY103529
131 11 AY103530
132 1 AY103531
133 1 AY154661
134 2 AY 154662
135 2 AY154663
136 2 AY 154664
137 1 AY154665
138 1 AY 154666
139 5 AY466782
140 1 AY466783
141 1 AY466784
142 1 AY466785
143 1 AY466786
144 3 AY466787
145 3 AY466788
146 1 AY466789
147 1 AY466790
148 1 AY466791
149 2 AY466792
150 1 AY466793
151 1 AY466794




152 1 AY466795
153 1 AY466796
154 1 EU818717
155 1 EU818718
156 1 EU818719
157 1 EU818720
158 1 EU818721
159 1 EU818722
160 1 EU818723
161 1 EU818724
162 1 EU818725
163 1 EU818726
164 1 EU818727
165 1 EU818728
166 1 EU818729
167 1 EU818730
168 1 EU818731
169 1 EU818732
170 1 EU818733
171 1 EU818734
172 1 EU818735
173 1 EU818736
174 1 EU818737
175 1 EU818738
176 1 EU818739
177 1 EU818740
178 1 EU818741
179 1 EU818742
180 1 EU818743

181 1 EU818744
182 1 EU818745
183 1 EU818746
184 1 EU818747
185 2 EU818748
186 1 EU818749
187 1 EU818750
188 1 EU818751
189 1 EU818752
190 1 EU818753
191 1 EU818754
192 1 EU818755
193 1 EU818756
194 1 EU818757
195 1 EU818758
196 1 EU818759
197 1 EU818760
198 1 EU818761
199 1 DQ469648
200 1 DQ469649
201 1 DQ469650
202 1 DQ469651
203 1 DQ469652
204 1 DQ469653
205 1 DQ469677
206 1 DQ469678
207 1 DQ469679
208 1 DQ469680
209 1 DQ469681
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210 1 DQ469682
211 1 DQ469683
212 1 DQ469684
213 1 DQ469685
214 1 DQ469686
215 1 DQ469655
216 1 DQ469657
217 1 DQ469659
218 1 DQ469660
219 1 DQ469663
220 1 DQ469664
221 1 DQ469667
222 1 DQ469668
223 1 DQ469669
224 1 DQ469670
225 1 DQ469671
226 1 DQ469672
227 1 DQ469673
228 1 DQ469674
229 1 DQ469675
230 1 DQ469676
231 1 AY466798

1 AY466799
232 1 AY466800
233 1 AY466801
234 1 AY466802
235 1 AY466803
236 1 AY 466804
237 2 AY466805




238 1 AY466806
239 3 AY 466807
240 1 AY466808
241 1 AY 466809
242 2 AY466810
243 1 AY466811
244 1 AY466812
245 1 AY466813
246 1 AY466814
247 2 AY466815
248 3 AY466816
249 1 AY466817
250 1 AY466818
251 1 AY466819
252 1 AY466820
253 1 AY466821

254 1 AY466822
255 1 AY 466823
256 1 AY466824
257 1 AY 466825
258 1 AY 466826
259 1 AY466827
260 1 AY 466828
261 1 AY466829
262 1 AY 466830
263 1 AY466831
264 3 AY466832
265 1 AY466833
266 2 AY466834
267 1 AY 466835
268 1 AY466836
269 1 AY 466837
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270 1 AY466838
271 3 AY466839
272 1 AY466840
273 2 AY466841
274 1 AY466842
275 1 AY466843
276 3 AY 466844
277 1 AY466845
278 1 AY466846
279 1 AY466847
280 2 AY466848
281 1 AY466849
282 1 AY466850
283 1 AY466851
284 2 AY466852
285 1 AY466853




Ek 2: Yesil kertenkele i¢in kullanilan diziler ve haplotip numaralari

LN834631 LN834798

Haplotip Dizi GenBank Erisim LN834667 1 LN834780
Numarasi | Sayist Numarasi 2 5 LN834626 2 LN834793
1 22 LN834648 LN834644 LN834787
LN834655 LN834627 3 AMO087305

LN834635 LN834630 LN834989

LN834672 LN834628 LN834750

LN834656 3 1 LN835019 218 LN834870

LN834625 4 16 LN834791 LN834853

LN834640 LN834761 LN834974

LN834651 LN834770 LN834830

LN834671 LN834768 LN834902

LN834662 LN834755 AM292931

LN834632 LN834756 LN834749

LN834638 LN834792 LN834862

LN834675 LN834783 LN834861

LN834634 AM292961 LN834925

LN834673 LN834778 LN834757

LN834647 LN834776 LN834808

LN834645 LN834762 LN834869

LN834657 LN834789 LN834829

LN834679 LN834782 LN834973

LN834678 LN834799 AM292928
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LN834840

LN834748

LN834984

LN834951

LN834809

LN834916

AMO087308

LN835009

AM292945

LN834888

AM292945

LN835010

LN834950

LN834839

LN834889

LN834903

LN834985

AMO087302

LN834854

LN834917

LN834842

AMO087326

AM292958

LN834953

LN834914

LN834815 LN834822
LN834872 LN834910
LN835006 AMO087315
LN834851 AM292944
LN834996 LN834909
LN834766 AMO087310
LN834882 LN834801
AM292949 LN834877
LN835012 AM292953
AMO087300 AMO087294
LN834856 LN834933
LN834919 LN834860
LN834970 LN834975
LN834827 LN834831
LN834751 LN834863
LN835017 LN834838
LN834905 LN834781
LN834990 LN834927
LN834923 LN834802
LN834765 LN834945
LN834995 LN835016
AM292954 LN834752
LN834959 LN834864
LN834823 AMO087297
AMO087315 LN834846
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LN834962

AM292952

LN834879

LN834845

LN834965

AM292955

AMO087314

LN834875

LN834848

LN834911

LN834982

LN834881

LN834900

AM292936

LN834805

LN834948

LN834894

LN834976

LN834832

LN834837

LN834859

LN834922

LN834994

LN834956

LN834821

LN834998 LN834898
LN834824 LN834844
AM292942 LN834912
LN834867 LN834849
AMO087319 LN834874
LN834908 AMO087314
LN834981 AM292941
AM292938 LN834826
LN834899 AMO087312
LN834977 LN834913
LN834833 LN834850
LN834836 LN834819
LN834896 LN834873
LN834804 LN835018
LN834857 LN834800
LN834866 LN834931
AMO087299 LN834920
LN835014 LN834991
LN834947 LN834906
AM292950 LN834969
LN834907 LN834843
LN834825 AM292957
LN834966 AMO087321
LN834820 LN835003
LN834999 LN834954
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AMO087290

LN835011

LN834855

AM087301

LN834904

LN834828

LN834971

LN834918

LN834841

LN835008

LN834983

LN834952

AM292960

AMO087328

LN834876

LN834847

LN834891

LN834949

LN834806

AM292932

LN834901

AM292948

LN834885

LN834764

LN834868

LN834871 AM292956
LN834852 LN834955
LN834946 9 2 LN834795
LN834803 LN834796
LN835015 10 1 AM292962
AM292951 11 1 LN834677
LN834880 12 1 LN834666
AMO087297 13 5 LN834658
LN834865 LN834659
AMO087319 LN834660
LN834993 LN834652
LN834921 LN834650
LN834986 14 2 LN834670
LN834753 LN834661
LN834858 15 1 LN834663
AMO087309 16 2 LN834649
LN834980 LN834641
LN834834 17 1 LN834646
LN834979 18 1 LN834790
LN834835 19 1 LN834935
LN834915 20 3 AM292964
LN834814 LN834779
AM292939 AMO087228
AM292940 21 1 AM292963
LN834897 22 1 LN835005
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23

LN834929

24

LN834643

25

AM292947

LN834967

LN834968

AM292946

26

AMO087329

LN834886

AMO087330

LN834924

LN834884

LN834926

27

LN834961

28

AM292929

29

LN834987

AM292934

30

AM292935

31

LN835013

32

LN834892

AMO087289

LN834887

LN834890

LN834878

LN834893

33

LN834978

LN834972 45 2 LN834775
34 1 LN834729 LN834788
35 1 LN834740 46 1 LN834732
36 1 LN834726 47 1 LN834777
37 1 LN834941 48 1 LN834930
38 3 LN834746 49 1 LN834723
LN834736 50 1 LN834938
LN834739 51 1 LN834737
39 1 LN834724 52 1 LN834936
40 2 AM292959 53 1 LN834818
LN834794 54 1 LN835000
41 1 LN834771 55 3 LN834957
42 10 LN834773 LN835001
LN834772 LN834958
LN834759 56 1 LN834934
LN834786 57 1 LN834811
LN834763 58 1 AM292969
LN834784 59 1 LN834725
LN834785 60 1 AM292970
AM292967 61 1 LN834743
LN834774 62 1 LN834735
AM292968 63 1 LN834742
43 2 LN834733 64 1 LN834731
LN834734 65 1 LN834738
44 1 LN834728 66 1 LN834727
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67 1 LN834744
68 4 LN834813

LN834817

LN834810

LN834812
69 1 LN834668
70 1 LN834674
71 1 LN834730
72 2 53 2010 K

59 2010 K
73 1 37 2007 C
74 1 LN834633
75 1 LN834654
76 1 AM292966
77 1 LN834669
78 1 LN834653
79 1 LN834639
80 2 LN834664

LN834676
81 1 LN834939
82 2 LN834932

LN834928
83 1 LN834758
84 1 LN834937
85 1 LN834942

86 1 LN834636 LN835020
87 1 LN834637 106 1 LN835023
88 1 LN834741 107 1 LN835024
89 1 LN834943 108 1 LN834964
90 1 AM292965 109 2 LN834988
91 1 LN834745 AM292933
92 1 LN834754 110 2 LN835007
93 1 LN834760 AM292943
94 2 LN834747 111 1 AM292937
LN835002 112 1 LN835004
95 1 LN834883
96 2 LN834797
LN834963
97 2 LN834807
AM292930
98 1 LN834895
99 2 LN834767
LN834940
100 2 AMO087303
LN834997
101 1 LN835028
102 1 LN835029
103 1 GQ142119
104 1 LN835021
105 2 AM292994
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Ek 3: Orman alaca agagkakani 6rneklem lokaliteleri

Kisaltma Aciklama
CAN Kanarya Adalar1
MOR Fas
ALG Cezayir

IBE Iber Yarimadasi
SAR Sardunya Adas1
COR Korsika

ITA Italya
ENG Ingiltere
SWiI Isvigre
BAL Balkanlar
ANA Anadolu
CAU Kafkaslar
AST Astrahan
KUR Kursk
MOS Moskova
VOL Vologda
OUL Oulu
NOY Noyabrask
KRA Krasnodar

IRK Irkutsk
MON Mogolistan
KHA Khabarovsk
MAG Magadan
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Ek 4: Yabani tavsan parsimoni agaci (1/3)

3
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Ek 4 (devami): Yabani tavsan parsimoni agaci (2/3)
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Ek 4 (devami): Yabani tavsan parsimoni agaci (3/3)
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