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OZET

Psorodonotus venosus ve Anterastes babadaghi .
(ORTHOPTERA, TETTIGONIIDAE) TURLERINDE TOTAL MiTOKONDRI-
YAL GENOM DIiZILERI VE GEN YERLESIMLERININ BELIRLENMESI

Ugur KARSI
Yiiksek Lisans Tezi, Biyoloji Anabilim Dal
Danisman: Prof. Dr. Battal CIPLAK
Haziran 2018; 61 sayfa

Mitokondriyal genom (mitogenom) dizileri bir dizi nedenle yakin zamanda populasyon
genetigi, filogeni, filocografya ve benzeri evrimsel ¢alismalarda yayin olarak bagvurulan
veri kaynaklar1 arasindadir. Orthoptera Insecta’nin en fazla tiir igeren takimlarindan biri-
dir ve ozellikle son 2-3 yil igerisinde ¢ok sayi tiiriin mitogenomu ¢ikarilmistir. Sunulan
tez caligmas1 Tettigoniinae (Orhoptera, Tettigoniidae) altfamilyasina ait Psorodonotus
venosus ve Anterastes babadaghi tirlerinin mitogenom dizilerinin yeni nesil dizileme
yontemi ile liretilmis ve biyoinformatik yaklagimlarla degerlendirilmis verilerini icermek-
tedir. Total mitogenom uzunluklar1 Psorodonotus venosus tiiriinde 15842 baz ¢ifti ve An-
terastes babadaghi tiiriinde 15883 baz ¢ifti olarak saptanmistir. Diger 6karyotlarin ¢cogu-
nun mitogenomlarina benzer sekilde bu iki tlirlin mitogenomu 22 tRNA geni, 2 rRNA
geni, 13 protein kodlayan gen ve bir A+T ce zengin bdlgeden olusmaktadir. ki tiiriin
mitogenomunun 37 geninin yerlesimi atasal bocek mitogenomu olarak varsayilan Panc-
rustaceae mitogenomundaki yerlesime sahiptir. Protein kodlayan genlerde ortalama
AT/GC orani1 Psorodonotus venosus tiriinde % 68/32 ve Anterastes babadaghi tiiriinde
ise % 70/30 olarak hesaplanmistir. Tez verileri su sonuglara isaret etmistir: (i) Her iki
tiirlin mitogenomlar1 toplam baz sayisi, ve gen sayisi ve igerigi yoniiyle ¢okhiicreliler i¢in
genel mitogenom tipi olarak tanimlanan ile ayni 6zelliklere sahiptir, (ii) Tettigoniinae
altfamilyasinin temsilcileri olan bu iki tiir atasal altiiiyeli gen yerlesimine sahiptirler, (ii1)
simdiye kadar ¢alisilmis diger tiirleri de dikkate alindiginda Tettigoniinae altfamilyasinda
mitogenom gen yerlesimi korunmus goriinmektedir, (iv) her iki tiir diger orthopterlerde
oldugu gibi AT agirlikli bir genoma sahiptir ve tRNA genlerinin uzunluklari, antikodon-
lar1 ve komsu genlerle ¢cakisma veya kodlanmayan ara dizilere sahip olma bakimindan ve
yine protein kodlayan genlerin uzunluk, baslama ve bitis kodonlari, komsu genlerin ¢a-
kismas1 veya kodlanmayan baz dizilerine sahip olmasi altfamilya i¢in tipik Oriintiilere
sahiptir.

ANAHTAR KELIMELER: Orthoptera, Tettigoniidae, Tettigoniinae, Psorodonotus ve-
nosus, Anterastes babadaghi, yeni nesil dizileme, total mitogenome
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ABSTRACT

DETERMINATION of TOTAL MITOGENOM SEQUENCES AND GENE LO-
CATION IN PSORODONOTUS VENOSUS AND ANTERASTES BABADAGHI
(ORTHOPTERA, TETTIGONIIDA)

Ugur KARSI
MSc Thesis in Biology
Supervisor: Prof.Dr. Battal CIPLAK

June 2018; 61 pages

DNA sequences of the mitochondrial genome frequently have been used as one of the
main data sources in population genetics, phylogeny, phylogeography and other similar
evolutionary studies. Orthoptera is one of the most species rich order of Insecta and mi-
tochondrial genome of several species have been studies especially during last 2-3 years.
This thesis includes data on mitochondrial genome of Psorodonotus venosus ve Ante-
rastes babadaghi belonging to Tettigoniinae (Orhoptera, Tettigoniidae) obtained via next
generation sequencing and evaluated by bioinformatics approaches. The total mitoge-
nome of Psorodonotus venosus was 15842 base pairs and that of Anterastes babadaghi
was 15883 base pairs. As in the most of the other eukaryotes the mitochondrial genome
of these two species consists of 22 tRNA genes, 2 rRNA genes, 13 protein coding genes
and the A+T rich control region. The arrangement of 37 genes in the mitochondrial ge-
nome of these two species is as in gene location in Pancrustacea which also considered
as ancestral gene arrangement of Insecta. The AT/GC content in protein coding genes
was % 68/32 and % 70/30 in Psorodonotus venosus and Anterastes babadaghi respec-
tively. Data of this study indicates following results: (i) mitogenome of both species ex-
hibit characteristics of multicelular organisms in several aspects, (ii) The gene location of
mitochondrial genome of these two species representing Tettigoniinae is as in other hex-
apods, (iii) and this indicate that no gene arrangement has occurred in evolutionary his-
tory of Tettigoniinae, (iv) Both species have AT rich genome as in other orthopterans,
and (v) the tRNA genes in Tettigoniinae exhibit some subfamily specific aspects such as
the length and anti-codon of the genes and their overlapping or having non-coding bases
with the adjacent genes, and (vi) similarly the length, the initial and stop codons of the
genes and their overlapping or having non-coding bases with the adjacent genes in protein
coding also exhibit subfamily specific patterns.

KEYWORDS: Orthoptera, Tettigoniidae, Tettigoniinae, Psorodonotus venosus, Ante-
rastes babadaghi, next generation sequencing, total mitogenome
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ONSOZ

Canlilarin degisim siireclerini ortaya koyma ve tanimlamada mitokondri DNAs1
daha hacimli, daha giivenilir ve daha pratik yontemlerle tercih edilen bir veri kaynagi
olmustur. Bu tezde Orthoptera takimi i¢inde bulunan ve tribus diizeyinde daha 6nce total
mitokondri genomu ¢ikarilmamis iki tiiriin total mitokondri genomunu literatiire kazan-
dirmak amaclanmistir. Ayrica yeni nesil dizileme (Next Generation Sequnecing) teknigi
kullanilarak giivenirligi yliksek bir sonu¢ elde etme yontemin oturtulmasi baglaminda
Oonemli goriilmiistiir.

Yiiksek lisans yasamim boyunca hem akademik hem sosyal hem de manevi an-
lamda her tiirli destegi esirgemeyen ve deneyimleriile her zaman yolumu aydinlatmis
olan danigmanim Prof. Dr. Battal CIPLAK’a sonsuz tesekkiir ederim. Ayrica bilgilerine
pek cok kez bagvurdugum Dog. Dr. Sarp KAYA’ya ¢ok tesekkiir ederim. Tez igin yar-
dimlarini esirgemeyen Dog. Dr. Ertan Mahir KORKMAZ’a ve Ar. Gér. Ozgiil DOGAN’a
tesekkiir ederim. Dizileme hizmeti icin MG Biyoinformatik sirketinin sahibi Murat GU-
LER’e yardimlarindan dolay1 tesekkiir ederim. Laboratuvar ekip arkadaglarim Pembe Nur
OZTURK, Ozgiill YAHYAOGLU ve lisans dénem arkadasim da olan Ar. Gér. Onur
ULUAR’a destekleri igin tesekkiir ederim. Manevi destegini hi¢bir zaman esirgemeyen
dostum Bengisu Sezen SUBASI’na ¢ok tesekkriir ederim. Ve son olarak da her zaman
gosterdikleri ilgi ve sevkat i¢cin anne ve babam Senay ve Cafer KARSI ya tesekkiir ede-
rim.

Bu tezin calismalari Akdeniz Universitesi, Fen Fakiiltesi, Biyoloji Béliimii
biinyesindeki Molekiiler Evrim ve Biyocografya Laboratuvari’nda gergeklestirilmistir.
Tez ¢alismas1 Akdeniz Universitesi Bilimsel Arastirma Projeleri tarafindan FYL-2017-
2462 nolu proje ile desteklenmistir.

11



ICINDEKILER

OZET ..ottt i
ABSTRACT ...ttt ettt et st e sbe e st e e 1
ONSOZ....eeeeeeeeeeeee ettt iii
AKADEMIK BEY AN ....cooouiiiiiiitieeineie et vii
SIMGELER VE KISALTMALAR .......ooiiieeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e, vii
SEKILLER DIZINT ... X
CIZELGELER DIZINT ..o Xi
L GIRIS ettt 1
2. KAYNAK TARAMAST ..ottt sttt nse e enaennas 4
2.1. Orthoptera Takimi ve Mitogenom Calismalart ...........cccceeeveevieeiiienieeneenieeieennen. 4
2.2. Psorodonotus ve Anterastes CINSICTI..........ccceeeeuiiiecieeciiieciee e 6

3. MATERYAL VE METOD ....c.ooiiiiiiieiieeeeee ettt 11
3.1. Orneklem ve DNA 1Z0IaSYONU..........c.ovvveiuieereeecceeieeeeeseeeee e 11
3.2. Yeni Nesil Dizilemede Mitogenomun Eldesi ve Gen Yerlesimi .............c.......... 12
3.3. Mitogenom Belirlenmesi (ANNOtaSYONU) .........cccueeruierieriiienieeriierieeiee e nees 12
3.4. Mitogenom IStatiStKIETT ..........c.ovoveveveeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e, 13

4. BULGULAR ...ttt sttt s 14
4.1. Labaratuvar Calismalarindan Edinilen Urtinler ...........cocooeoioiveeiceeeeeee. 14
4.2. Yeni Nesil Dizileme Verilerinin ISIenmesi ...........ococoovovevoveieieieieeeeeeeieeeieeeeeeeans 15
4.3. Calisilan Tiirlerde Mitogenom Karakterizasyonu ..........c.ccoecveeveveeenieeenieeennennns 15
4.3.1. P. venosus tlirliniin mitogenom gen yerlesimler..........coceevervienveneniennenne. 15
4.3.1.1. Protein kodlayan genlerin yerlesimleri.........ccocveerivieinieennieeenieeeiens 17
4.3.1.2. Transfer RNA genlerinin yerlesimleri........cc.ccccevvveveininieniincnicneenen. 17
4.3.1.3. Ribozomal RNA genlerinin yerlesimleri..........cccoeevvvevriienniieenieennneenns 17
4.3.1.4. Kodlama yapmayan bolgelerin yerlesimleri...........cccoeecveeerieeenierenneenns 18
4.3.1.5. Cakisan gen bolgelerinin yerlesimleri ..........ccoevveviieiieniienienieeieeee, 18
4.3.1.6. A+T’ce zengin kodlama yapmayan bolgenin yerlesimi........................ 18
4.3.1.7. Mitogenomun niikleotid ve aminoasit kompozisyonu........................... 20

4.3.2. A. babadaghi tiirtiniin mitogenom gen yerlesimleri ..........ccccceeecvveeeveennneen. 25
4.3.2.1. Protein kodlayan genlerin yerlesimleri..........ccoeccveviieviienieenienieeieenee. 25
4.3.2.2. Transfer RNA genlerinin yerlesimleri........ccccoeeveeevvieeriiiennieeeniee e 25
4.3.2.3. Ribozomal RNA genlerinin yerlesimleri.........c.cccoeeeeeviienieeiienieeieenen. 27

v



4.3.2.4. Kodlama yapmayan bolgelerin yerlesimleri..........ccceeveveeeeieeenieeennenns 27

4.3.2.5. Cakisan gen bolgelerinin yerlesimleri ..........ccoeeveviieriienieeniienieeieee. 27

4.3.2.6. A+T’ce zengin kodlama yapmayan bolgenin yerlesimi........................ 29

4.3.2.7. Mitogenomun niikleotid ve aminoasit kompozisyonu........................... 29

S.TARTISMA ..ottt ettt ettt ettt ettt e st e saeenbeenaeeseenseenee e 34

5.1. P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinin genomlarinin karsilagtirilmasi .......... 34

5.2. Mitogenom gen yerlesimleri bakimindan ¢alisilan tiirlerin yeri .................... 35

5.3. Mitogenom uzunluklar1 bakimindan ¢aligilan tiirlerin yeri ..........c..cccveenneneee. 39

5.4. Tettigoniinae Mitogenomu Genlerinin Karsilastirilmasi..........coccocevinennnens 40

5.4.1. tRNA genlerinin benzerlik/farklilik Srintlleri........cccooeveevierciiiiieniieieenee. 40

5.4.2. PKG’lerinin benzerlik/farklilik Oriintileri........cooovveenieeiiiiiiiiieiieeieeee, 41

0. SONUGCLAR ...ttt sttt ettt st e st e it e s beenbeenee e 44

7. KAYNAKLAR ..ottt sttt st ebe e e seenseenee e 45

8. EKILER ...ttt sttt sttt 54

EK.1. P. venosus tRNA ikincil yapilar...........coocoeiiiiiiniiiniiiieeeeeee 54

EK.2. A. babadaghi tRNA ikincil yapilart ..........cccevveeviienieeniienieeieeie e 57

EK.1. A. babadaghi tRNA ikincil yap1lart .........cccceevieeiieniiiiienieeieceee 60
OZGECMIS



AKADEMIK BEYAN

Yiiksek Lisans Tezi olarak sundugum “P.venosus ve A.babadaghi (Orthoptera,
Tettigoniidae) tiirlerinin total mitogenom karakterizasyonu” adli bu ¢aligmanin, akade-
mik kurallar ve etik degerlere uygun olarak yazildigin belirtir, bu tez ¢alismasinda bana
ait olmayan tiim bilgilerin kaynagini gosterdigimi beyan ederim.
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1. GIRIS

Okaryotik bir hiicre bulundurdugu zarli organelleri ile prokaryot bir hiicreden
farklidir. Okaryotik hiicrenin zarl1 organellerinden biri mitokondridir. Mitokondri yapis1
protist ve ¢ok hiicreli hayvanlarda farkliliklar gosterir. Ozellikle protistlerde kristalarin
bi¢imine dayal1 yapisal bir ¢esitlilik s6z konusudur (Brusca ve Brusca 2002). Ancak ¢ok
hiicreli hayvanlarin mitokondrileri kendi i¢inde daha benzerdir. Mitokondri i¢ ve dis zar
olarak tanimlanan iki zarla ¢evrelenmistir. Her bir zar iki tabaka lipit ve i¢ine yerlesmis
0zglin proteinlerden olusur. Dis zar kivrim olusturmamigken, i¢ zar krista olarak adlandi-
rilan kivrimlar seklinde yapilanmistir. I¢ zarin kristalar arasinda kalan bélge matriks ola-
rak adlandirilir ve mitokondri enzimleri, mitokondriye ait DNA’y1 ve mitokondriye 6zgii
ribozomlar1 icerir. Mitokondri elektron tasima sistemi enzimleri ise Krista zar1 iizerine
yerlesmistir (Lodish vd. 2008). Mitokondri hiicrenin enerji liretim merkezi olarak is gor-
diigiinden, hiicrenin enerji kullanimina gére mitokondri sayist hiicreden hiicreye degise-
bilir (Chandel 2014). Bazi hiicreler tek ve iri bir mitokondriye sahipken digerleri birden
fazla mitokondriye sahiptir. Ornegin triploblastik hayvanlarin kas ve karaciger hiicreleri
¢ok sayida mitokondriye sahipken diger dokulara ait hiicrelerde ise say1 daha azdir.

Endosimbiyotik teori mitokondrinin bir zamanlar Bacteria benzeri bagimsiz bir
hiicre oldugu ve Archae benzeri bagka bir hiicrenin igine yerleserek parazitik yasami seg-
mesi ile 6karyotik hiicrenin olustugunu var sayar (Freeman ve Herron 2009). Mitokond-
rinin bir hiicre gibi bagimsiz bir zarla ¢evrili olmasi, prokaryot hiicrelerinkine benzer 60S
ribozomlariin bulunmasi, kendine 6zgii bir DNA’sinin olmasi ve hiicreden bagimsiz ola-
rak cogalmasi bu varsayimin kanitlari olarak gosterilir (Lodish vd. 2008). Dolayisiyla her
ne kadar genomu i¢inde bulundugu hiicreden bagimsiz olarak replike olsa da o hiicre ile
etkilesim i¢inde evrimlesmistir. Bu nedenle mitokondri DNA’s1 kullanilarak yapilan ¢a-
lismalar hem mitokondri hem de i¢inde yerlesmis oldugu hiicrenin evrimsel tarihi hak-
kinda bilgi vericidir (Avise 2000).

Mitokondriyal genom (mitogenom) dizilerinin molekiiler evrim, populasyon ge-
netigi, filogenetik, filocografik ve benzeri alanlarda kullanim1 son 20-30 yilda biyoloji
alaninda ¢181r agic1 gelismelere neden olmustur (Avise 2009). Erken donem mt-DNA ¢a-
lismalarinda uzunluklar1 200-600 baz ¢ifti arasinda degisen DNA dizilerinin kullanilmis-
tir. Sonraki donemlerde 1000 b¢ veya daha uzun bélgeler kullanilmistir. Bu ¢aligmalarda
belli genler daha ¢ok 6ne ¢ikmistir. Ozellikle hayvanlarda sitokrom C oksidaz alt {inite I,
sitokrom b, sitokrom C oksidaz alt tinite II ve III, nikotin amid diniikleotidi en yaygin
kullanilanlar olmustur. Kisa DNA segmentlerinin kullanimi daha ¢ok yontem nedeniyle-
dir. Sanger dizileme yontemi sinirli uzunlukta DNA dizilerini edinmeye imkan verir ve
daha fazla gen ve daha uzun boélgelerin calisilmasi her bir gen i¢in yontemin ayri ayri
uygulanmasini gerektirir ve bu da maliyet ve is ylikiinii attirmaktadir. Yeni nesil dizileme
(next generation sequencing) yontemlerinin gelisimi ile birlikte oldukca uzun bolgelerin
ve hatta mitokondri icin tiim genomu diziletme olanagi dogmustur (Bandelt vd. 2006;
Peterson vd. 2012). Buna paralel yukarida sayilan alanlarda veri iiretimi total genom di-
zilerine dayandirilmaya baslanmistir. Bu tezin konusu, Ulkemizde yeni yeni uygulan-
makta olunan bu yontemin oturtulmasini amaglamaktadir.
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Total mitogenomun elde edilebilmesi bir dizi avantaj saglamistir. Ilki cok uzun
DNA dizileri ile olusturulan matrislerin olusturulabilmesi ve analizi hacimli veri eldesini
olas1 kilmistir. Bu veriler 15181nda daha saglam sonug ve saptamalar olas1 olmustur. Ikin-
cisi DNA baz komposizyonunu veri olarak kullanabilmeye ek olarak her bir genin bas-
langi¢ ve bitisi kodonunun belirlenmesi ve bu genlerin birbirlerine gore yerlesimi sapta-
nabilmesine olanak verir. Bu yolla mitokondri genomunun karakterizasyonu ¢ok yonlii
olarak ortaya konabilmistir. Bu boyutta veriler klasik taksonomi ve filogeninin yaninda
molekiiler evrim (mutasyon tipleri, genetik siiriklenme, kodon bias, kodlama yapmayan
bolge vb.), genler evrimi (gen etkilesimleri, rekombinasyon, gen transferleri vb.), hiicre
evrimi ve de makro-evrimsel yoniiyle de kullanmay1 olas1 kilmistir. Total genom ¢alis-
malarindan elde edilen verilerin birikimi dyle bir trend yaratmistir ki temsilci tiirlerle ana
hayvan soy hatlarinin (filumlar, siniflar vb.) makro evrimlerinin tanimlanmasina baglan-
mistir. Atasal gen yerlesimlerinin hangi grupta ne sekilde olustugu veya degisime ugra-
dig1 ve bu yolla ana gruplar tanimlayici oriintiiler igerip icermedigi, belli kategorik dii-
zeylerin hangi degisimlere denk geldiginin saptanmasi vb. aktif bir arastirma alani olmus-
tur. Tez kapsaminda ¢alisilan temsilci tiirlerle mitogenom evrimine iligkin evrensel lite-
ratlire katki saglanmas1 amaglanmaktadir.

[k kez insan ve farede tanimlanmasindan bu yana (Smith 2016) mitokondri geno-
muna iliskin hacimli veri edinilmistir. Bu metnin yazildig: tarihlerde (Nisan-2018) NCBI
(National Centre for Biotechnology Information) web veri tabanina 5000’in lizerinde tii-
rlin total mitokondri genomu dizilenmis ve yliklenmistir. Diger canlilarda (mantar ve bit-
kilerde) mitokondri DNA uzunlugu farkli olsa da tipik bir ¢ok hiicreli hayvan hiicresinde
15000-20000 baz ¢iftinden olusur. Boceklerde de diger hayvanlardakine benzer olarak
DNA uzunlugu 14000 ile 20000 baz cifti arasinda degisir (Korkmaz vd. 2015). Tipik bir
hayvan mitokondri genomu 37 gen igerir ve bu genlerin 13’ii protein, 2’si rRNA ve 22
tanesi tRNA’y1 kodlayan genlerdir. Ayrica, uzunluklar1 degisken olabilen bir AT ce zen-
gin kontrol bolgesi igerir (Clary ve Wolstenhome 1985; Boore 1999). Orthoptera taki-
minda ise mitokondri DNA uzunlugu genellikle 15000-17000 baz ¢ifti arasinda degisir.
Ancak Orthoptera takimi 30000’e varan tiir sayis1 ile Hexapoda’nin tiir sayis1 bakimindan
en kalabalik 6. takimidir ve heniiz ¢alisilmayan familya-altfamilya-tribuslar farkli sonug-
lar verebilir.

Hexapoda (altiiiyeliler; bocekler) hayvanlar alemine ait tiirlerin yaklasik %70 ini
ve tiim canl tiirlerinin ise %55 kadarini igerir (Brusca & Brusca 2002). Hexapoda igeri-
sinde yer alan 32 takimdan tiir sayis1 rekoru Coleoptera (kin kanatlilar) takimina ait olsa
da Hymenoptera (zar kanatlilar), Lepidoptera (pul kanatlilar), Diptera (iki kanatlilar) ve
Heteroptera (tahtakurular1 ve es kanatlilar) takimindan sonra en fazla tiir sayis1 28076
tiirle altinci siradadir. Bu takim Ensifera (uzun antenliler) ve Caelifera (kisa antenliler)
olmak {izere iki alttakim halinde incelenir. Her bir alttakimin i¢erdigi tiir sayis1 yaklasik
aynidir. Ancak, Tettigoniidae Ensifera alttakimmin ve de Orthoptera takiminin en fazla
tiir iceren familyasidir (Song vd. 2015). Boyle olmasina karsin ad1 gegen familyanin tiim
altgruplarini (altfamilyalarini ve de tribuslarini) temsil eden total mitokondri genomu ¢a-
ligsmalar1 sinirhidir (Bakiniz Tablo 1). Bu tez calismasi ile genel anlamda Orthoptera taki-
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minin ve 6zel olarak daha once ¢alisiimamis ve cografyamiza endemik tribuslarin ¢alisil-
mast amaglanmaktadir. Bu baglamda daha 6nce hig bir temsilcisi ¢alisiimamis Platyclei-
dini ve Pholidopterini tribuslarina ait birer tiirden total mitogenom dizisinin ¢ikarilmasi,
gen yerlesimlerinin saptanmast ve diger gruplarla karsilastirarak mitogenom evriminin
degerlendirilmesi amaclanmaktadir.
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2. KAYNAK TARAMASI

Mitokondri genomlart birka¢ nedenle Okaryotlarin evrimini agiklamada yaygin
olarak kullanir. ilki kiiciik boyutlu ve hiicre basina ¢ok sayida bulunurlar ve bu nedenle
kolayca elde edilebirler. Ikincisi rekombinasyona ugramaz veya rekombinasyon nadirdir
bu nedenle rekombinasyonun yarattig1 problemlerden bagimsizdir. Ugiinciisii intron bél-
geleri icermediklerinden daha kullanigli DNA dizileri edinilebilir. Dordiinciisii hemen ta-
mamen anasal hatta kalitildiklarindan nukleus genlerine gore daha avantajlidirlar. Besin-
cisi ¢ekirdek genomuna kiyasla yiliksek bir mutasyon hizina sahip olmalar1 nedeniyle kisa
siirleli evrimsel olaylar1 saptamaya da olanak saglarlar (Nass ve Nass 1962; Gray 1989;
Wolstenholme 1992; Lang vd. 1999). Mitokondri genomlar1 evrimsel tarihin Kambriyen
patlamasi sonras1 donemle birlikte goriilen 32 hayvan subesinde az veya ¢ok kararliliklar
sergilerler (Cameron vd. 2011). Bu nedenle hem dogrudan niikleotid dizileri kullanilarak
hem de mitogenomun gen yerlesim Oriintiileri kullanilarak filogenetik ¢ikarim yapmak
olasidir. Ancak niikleotid dizileri evrim hizindaki heterojenlik, niikleotid kullanma egili-
minden ve niikleotid yer degistirmelerin doygunlugundan etkilenebildiginden daha az gii-
venilir iken gen yerlesimleri bu problemleri daha az barindirir (Rokas ve Holland 2000).
Total mitogenom dizilerinin kullanilmas1 hem lineer diziler i¢in s6z konusu olan sakin-
calar1 azalttig1 gibi ayn1 zamanda gen yerlesim oriintiilerini de saptamaya olanak verir.
Ek olarak cok daha hacimli bilgi iiretmeyi de saglar. Bu ¢ok yonlii bilgi farkli diizeyde
(tiir, cins, familya vb.) taksonlarin evrimsel hikayelerini saptamaya olanak verir.

Tiir sayisinin fazla olmasina paralel olarak bocekler total mitogenomu en fazla
diziletilmis eklembacakli grubunu olusturur (Cameron 2014a). Yapilan ¢alismalar bocek
mitogenom uzunlugunun 14 ile 20 kilobaz araliginda degistigini gostermektedir ve rekor
uzunluk 20 kilobaz civarinda bir uzunlukla zarkanatlilara (Hymenoptera) takimi iiyele-
rine aittir (Korkmaz vd. 2015). Tipik bir ¢okhiicrelide oldugu gibi bocek mitogenomu
elektron tasima sisteminde gorev alan 13 protein (sitokrom C oksidaz I, II ve III alt bi-
rimlerini kodlayan genler, sitokrom b geni, nikotinamid adenin diniikleotit dehidrogenaz
(NADH) 1-6 alt iinitelerini kodlayan genler I, 11, III, IV, IVL V ve V1 ile enerji iiretimi
icin elektrokimsal bir proton gradiyenti saglayan adenozin trifosfat (ATP) 2 alt iinite VI
ve VIII), biri bliyiik digeri kiiciik alt iinite olmak lizere 2 rRNA ve 22 tRNA’y1 kodlayan
gen olmak iizere toplam 37 gen ve degisik uzunluklarda ve de kodlama yapmayan AT-
zengin bir kontrol bolgesinden olusur (Clary ve Wolstenhome 1985; Zhang 1997; Boore
1999). A+T olarak gosterilen bolgenin replikasyon orijini oldugu bildirilmektedir (Cro-
zier ve Crozier 1993).

2.1. Orthoptera Takimi ve Mitogenom Calismalar:

Diger tim canli gruplarinda oldugu gibi mitogenom kismi veya toplam olarak,
molekiiler saat tahminleri i¢in 6ncelikli olmak iizere filogenetik ¢alismalarda yaygin ola-
rak hem bdcekler (Cameron 2014) hem de Orthoptera’da (Song vd. 2015) kullanilmistir.
Orthoptera’da total mitogenom ilk defa gogmen cekirgede Locusta migratoria (Caelifera,
Acrididae) tiirtinde diziletilmistir (Flook vd. 1995). Nisan 2018 itibariyla Ensifera altta-
kimina ait 61 ve Caelifera alttakimina ait 88 tiiriin total mitokondri genomu ¢ikartilmig
ve National Centre for Biotecnology Information (NCBI) web sayfasina yiiklenmistir
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(Bakimiz Sekil 2.1 ve 2.2; https://www.ncbi.nlm.nih.gov). Bu dizilerin bir kismi1 analiz
edilmis ve yayinlanmis ise de bir kism1 ham dizi olarak web sayfasina yiiklenmistir. NCBI
web sayfasindaki diziler dikkate alindiginda, Ensifera’da total mitogenom uzunlugunun
14971-18255 baz cifti arasinda degistigi goriiliir. Caelifera’da ise bu uzunluk 15084-
17004 baz ¢ifti arasinda degismektedir. Gen yerlesimi bakiminda yapilan ¢alismalar, ata-
sal Pancrustacea ile karsilastirildiginda cox2 ve atp8 arasinda yer alan iki tRNA geninin
(tRNA-Ilys ve tRNA-asp) yer degistirdigi saptanmustir (Flook vd. 1995). Bu iki yer degis-
tirmis gen daha sonra baska kisa antenli tiirlerinde de saptanmig, ancak hig¢bir uzun an-
tenlide (Ensifera) saptanmamistir (Flook & Rowell, 1995; Fenn vd. 2008; Sheffield vd.
2010). Sonraki ¢alismalarda bu iki tRNA geninin konum degisiminin kisa antenlilerden
Tridactylidae, Ripipterygidae ve Cylindrachetidae familyalarinda olmadigi ve bunlarin
atasal gen yerlesim Oriintiisiine sahip olmasi ile kisa antenlilerin ilkel gruplar1 oldugu bil-
dirilmistir (Leavitt vd. 2013; Song vd. 2015).

Ensifera alttakimi 9 infratakimdan olusur ve bunlarin besi (Elcanidea, Oedischii-
dea, Gryllavoidea, Raphoglidae,Vitimiidae) sadece fosillerden bilinirken diger dordiiniin
(Gryllidea, Tettigoniidea, Rhaphidophoroidea, Schizodactyloidea) yasayan temsilcileri
vardir (Cigliano vd. 2018). Bunlardan Tettigoniidea tiir sayisinin en fazla oldugu infra
takimdir (Song vd. 2015). Bu ifratakimin tiirleri Phasmomimoidea, Hagloidea, Stenopel-
matoidea ve Tettigonioidea olmak {izere dort listfamilya igerisinde siniflandirilir. Bunlar-
dan ilkinin yasayan temsilcisi yoktur ve sonuncusu Orthoptera takiminin en kalabalik {ist-
familyasini olusturmaktadir. Tettigonioidea iist familyasi igerisinde yasayan tiim temsil-
ciler Tettigoniidae familyasi i¢inde kabul edilir. Tettigoniidae familyasi ikisi fosil toplam
23 altfamilya igerisinde gruplanir (Cigliano vd. 2018). Bunlardan Phaneropterinae ve Tet-
tigoniinae tiir bakimindan en zengin ve Holarktik bolgede (Avrasya ve Kuzey Amerika)
yayilig gosteren soy hatlaridir. Bu iki altfamilya tribus, cins ve tiir sayilar1 en fazla olan
altfamilyalar oldugu halde toplam mitogenomu en az diziletilmis gruplar1 olusturmakta-
dir. Diger taraftan Anadolu faunasini olusturan Tettigoniidae tiirlerinin ¢ogu endemiktir
(Ciplak 2003) ve simdilik total mitogenomu ¢aligilmis bir tiir bulunmamaktadir.

Tettigoniinae altfamilyas1 Tettigoniidae familyasinin en fazla tiir i¢eren alt famil-
yalardan biri olmasina karsin olasilikla simdiye kadar en az sayida tiirti calisilmis grup-
lardan biridir. Simdiye kadar bu altfamilyaya ait bes tiiriin total genomu caligilmistir. Bu
tiirler ve toplam gen uzunluklar sdyledir: Uvarovites inflatus 15956 bg, Gampsocleis
gratiosa 15929, Metrioptera bonneti 16256 bg, Metrioptera ussuriana 15858 ve Anabrus
simplex 15766 (Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008; Zhao (2015, 2017, Li 2017). Bes tiiriin
her birinde gen yerlesimi atasal Pancrustacea mitogenom yerlesimi gostermektedir. An-
cak, bu bes tiirden edinilen bilgilerin ¢ok sayida tribus i¢eren alt familyanin total mitoge-
nom 6zelliklerini tanimlama olas1 degildir. Bu tez calismasi Tettigoniinae altfamilyasinin
iki kalabalik tribusundan birer temsilci tiiriin ¢alisilmasi1 hedeflenmistir. Bunlardan biri
Platycleidini tribusuna ait olan Anferastes cinsine ait A. babadaghi tiiriidiir. Her ne kadar
Anterastes cinsi Platycleidini ¢erisinde veriliyor ise de arka ayakta tek ¢ift mahmuz tasi-
masi ile Ctenodecticini tribusuna yakindir (Ciplak 2004; Ciplak vd. 2015). Diger tiir ise
Psorodonotus venosus tiridiir. Psorodonotus cinsi de Cigliano vd. (2018) tarafindan
Platycleidini i¢erisinde veriliyor ise de genetik veriler bu cinsin Pholidopterini tribusuna
ait olduguna isaret etmektedir (Ciplak vd. yaymlanmamais veri).


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1121518
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143680
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143471
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143471
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143460
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1129550
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1129542
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1129018
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143459
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1129554
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1130509
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143459
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2.2. Psorodonotus ve Anterastes Cinsleri

Calismada hedeflenen Anterastes (Platycleidini tribusu) ve Psorodonotus (Pholi-
dopterini tribusu) cinslerinden birer temsilci tliriin mitogenom dizileri ve genlerinin yer-
lesimleri ilk defa calisilacaktir (Bakiniz Cizelge 2.1 ve 2.2). Bu iki cins yakin zamanda
bu ¢alismanin yiiriitiildiigii laboratuvarda az sayida lokusla genetik olarak calisilmis ve
literatlirde mitogenomu bilinenlerden farkli sonuglar verecegi umuduyla secilmistir (Cip-
lak vd. 2010, 2015; Kaya & Ciplak 2016a, 2016b). Anterastes cinsinden A. babadaghi
Uvarov ve Psorodonotus cinsinden P. venosus Fischer de Waldheim tiirlerinin ¢aligilmasi
hedeflenmektedir. Elde dilecek veriler literatiirde mevcut olanlarla birlikte (toplam ana-
lizler) ve de karsilagtirmali olarak (tekil analizler) degerlendirilecektir.

Bu veriler 15181inda ¢alismanin hedefleri s0yle detaylandirilabilir.

e Tettigoniinae (Orthoptera, Ensifera, Tettigoniidae) altfamilyas1 igerisinde si-
niflandirilan Psorodonotus (P. venosus) ve Anterastes (A. babadaghi) cinsle-
rine ait birer tiirlin toplam mitokondri genomlarini dizilemek,

e Her iki tiirde mitogenoma ait 37 genin yerlesim Oriintiistinii (konumlarini) sap-
tamak, uzunluklarin1 belirlemek ve varsa kodlama yapmayan bolgeleri ve
komsu genler arasinda cakisan bolgeler olup olmadigini belirlemek,

e Her iki tlirlin mitogenomunun AT ve GC egrilerini hesaplamak ve zincir asi-
metrisi iligkisini test etmek,

e Her tiirde protein kodlayan genlerin 6zelliklerini (baglama ve bitis kodonlari,
kodladiklar1 aminoasit dizisini ve her bir amino asit orani, kodon kullanma
egilimlerini vb.) saptamak,

e Her bir tiirde tRNA genlerinin 6zelliklerini (b¢ olarak uzunluklari, kodon-an-
tikodonlar1 ve sekonder yapilar)

e Her iki tiirlin temsil ettigi Uist taksonlarin hem mitogenomlarindaki gen yerle-
simleri bakimindan bir birleri ve de literatiirde bilinen diger taksonlarla karsi-
lagtirmak, benzerlik ve farkliliklarini saptamak ve bu yolla Orthoptera’da mi-
tokondriyal genomun evrimine iligkin ¢ikarimlarda bulunmak,

e Yukarida belirtilen hedeflere ek olarak bu ¢alisma ile Akdeniz Universitesi
blinyesinde yeni nesil dizileme yontemi ile veri liretme ve verilerinin deger-
lendirilmesi konusunda igleyen bir laboratuarin olusumuna katki saglanmasi
hedeflenmistir.
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Ruspolia dubia 14971
Truljalia hibinonis 15120
Henicus brevimucronatus 15140
Camptonotus carolinensis 15211
Mecopoda elongata 15284
Diestrammena asynamora 15309
Myrmecophilus manni 15323
Mecopoda niponensis 15364
Loxoblemmus doenitzi 15396
Gryllotalpa unispina 15513
Gryllotalpa orientalis 15521
Gryllotalpa pluvialis 15525
Zichya baranovi 15645
Deracantha onos 15650
Teleogryllus emma 15660
Teleogryllus oceanicus 15660
Comicus campestris 15691
Phyllomimus sinicus 15692
Homogryllacris anelytra 15706
Hexacentrus unicolor 15752
Trigonidium sjostedti 15763
Anabrus simplex 15766
Stenopelmatus fuscus 15767
Troglophilus neglectus 15810
Conanalus pieli 15820
Elimaea cheni 15831
Conocephalus melaenus 15852
Metrioptera ussuriana 15858
Pseudorhynchus crassiceps 15865
Kuwayamaea chinensis 15875
Phryganogryllacris xiai 15876
Conocephalus maculatus 15898
Holochlora fruhstorferi 15899
Gampsocleis gratiosa 15929
Pteranabropsis carli 15932
Lipotactes tripyrga 15949
Uvarovites inflatus 15956
Phyllomimus detersus 16007
Pseudocosmetura anjiensis 16044
Pseudorhynchus acuminatus 16056
Pseudokuzicus pieli 16077
Pteranabropsis crenatis 16099
Ruspolia lineosa 16110
Pteranabropsis carnarius 16119
Hexacentrus japonicus 16120
Decma fissa 16122
Velarifictorus hemelytrus 16123
Oecanthus sinensis 16142
Tarragoilus diuturnus 16144
Xizicus fascipes 16166
Pseudophyllus titan 16227
Kuwayamaea brachyptera 16237
Metrioptera bonneti 16256
Ducetia japonica 16276
Loxoblemmus equestris 16314
Ruidocollaris obscura 16424
Cyphoderris monstrosa 16590
Phaneroptera nigroantennata 16832
Sinochlora szechwanensis 18051
Sinochlora longifissa 18133
Phaneroptera gracilis 18255
0 16000 18000 20000

Sekil 2.1. Ensifera alt takiminin tiim mitogenom dizisi ¢ikartilmis tiirler ve uzunluklari

(NCBI, Nisan 2018)
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U. KARSI

Cizelge 2.1. P. venosus tiirliniin sistematikteki yeri

Takim Orthoptera
Alt Takim Ensifera
Ust Familya Tettigoinoidea
Familya Tettigoniidae
Alt Familya Tettigoniinae
Tribus Pholidopterini Ramme, 1951
Cins Psorodonotus Brunner von Wattenwyl, 1861
Tiir Psorodonotus venosus (Fischer de Waldheim 1839)

Cizelge 2.2. A.babadaghi tiirinlin sistematikteki yeri

Takim Orthoptera
Alt Takim Ensifera
Ust Familya Tettigoinoidae
Familya Tettigoniidae
Alt Familya Tettigoniinae
Tribus Platycleidini Brunner von Wattenwyl, 1893
Cins Anterastes Brunner von Wattenwyl, 1882
Tiir Anterastes babadaghi Uvarov, 1939
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3. MATERYAL VE METOT
3.1. Orneklem ve DNA izolasyonu

P. venosus ve A. babadaghi tiirlerine ait %96°1ik alkol icerisinde, -20C’de sakla-
nan drnekler kullanilmistir. Izolasyonu yapilan drneklerin bilgileri asagida verilmistir
(Cizelge 3.1). Orneklerin mitokondri organelince zengin arka femur kas dokularindan
tuz-izopropanol ile ¢oktiirme yontemi ile DNA izole edilmistir (Aljanabi & Martinez
1997). Dokular 559 ul ayristirma tamponu (10 mM, Tris-HCIL, 2 mM, EDTA, %10’luk
SDS 17 ul ve Proteinaz K 25-40 pl) igerisinde 2-3 saat 56°C’deki sicak su banyosunda
bekletilmistir. Su banyosundan ¢ikarilan tiipe 180 pl doymus NaCl eklenerek 12000
rpm’de 10°C’de 15 dakika santrifiij edildi ve santrifiij sonunda siipernatant temiz bir mik-
rofiij tiipiine aktarilip iizerine 1:1 oraninda izopropanol ilave edilmistir. -20°C'de 20-30
dakika bekletilmistir. Bu siire sonunda 13000 rpm de +4°C’de 15 dakika santrifiij edilerek
siipernatant uzaklastirilmistir. Pelet seklinde ¢oktiiriilen DNA {izerine 300 pl %70 etanol
eklenip vortekslenerek yikamasi yapilmistir. Sonrasinda +4°C’de 12000 rpm’de 15 da-
kika santrifiij edilerek DNA tekrar ¢oktiiriilmiistiir. Coktiiriilen DNA kurumaya birakilip
sonrasinda 50-40 ul dH,O’de ¢oktiiriilmiistiir. Izole edilen DNA’lar énce Nanodrop-1000
spektrofotometre ile Olcililmiistiir. Nanodrop-1000 spektrofotometre cihazina nazarana
sonucu daha giivenilir olan Qubit cihazi ile de sonrasinda Sl¢lim yapilmistir. Dizileme
hizmeti i¢in yeterli DNA miktarinin elde edildigi 6rnekler 50 ul’lik hacim ile sekanslan-
mast (kiitliphane hazirlanmasi dahil) i¢cin MG Biyoinformatik firmasina gonderilmistir.

Cizelge 3.1. P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinin lokalite bilgileri ve 6rnek numaralari

: Ornek
Tiir Ismi Lokalitesi
Numarasi
Denizli Tavas 60
Denizli Babadagi 693
Anterastes
Antalya Korkuteli yolu lizeri 4411
babadaghi
Antalya Saklikent 4412
Antalya Saklikent 4413
Artvin-Ardahan Yolu, Cam gecidi 1122
Ardahan-Posof, Ilgar gecidi 1443
Psorodonotus
Kars, Kagizman-Agr1 Cumali koyii 1569
venosus
Giircistan, Shatili pass 2715
Giircistan Jvari Pass 2014 2928
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3.2. Yeni Nesil Dizilemede Mitogenomun Eldesi ve Gen Yerlesimi

Yeni nesil dizileme yontemi kullanilarak illumina Hiseq 2000 cihazinda 10° (30x
derinlik) okumas1 yapilmis her 6rnek i¢in forward ve reverse olmak iizere fastq.gz for-
matinda teslim edilen veri GENEIOUS v. R9 (Kearse vd. 2012) programina “paired
end” islemi ile aktarilmistir. Bylece ¢ift yonlii olarak toplamda 2x10° okuma bulunan
iki dosya tek dosya igerisinde birlestirilmis oldu 150 bp uzunluktaki okumalardan
‘BBDuk Trim’ opsiyonu kullanilarak kalitesiz bazlar, ve varsa primer ve problarin dizi-
leri uzaklastirilmistir. Boylece program en az hatayla genom belirlemesi islemlerini ya-
pabilecek veriye sahip olmustur.

Temizlenmis dizilerden, NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov) veritabanindan
indirilen KRO51882.1 (4. babadaghi) ve KU601978.1 (P. venosus) COI dizileri (Ciplak
vd. 2015; Kaya ve Ciplak 2016) referans olarak kullanilarak her bir 6rnek i¢in mitogenom
dizileri insa edilmistir.Veri setindeki okumalardan mitogenoma ait olan diziler GE-
NEIOUS v. R9 programinin “map to referans” opsiyonu ile “sensitivity: high sensiti-
vity/medium”, “fine tuning: iterate up to 5 times” secenekleri kullanilarak ¢ekilmistir.
Referans diziye gore en uygun okumalari alt alta dizerek ug¢lardan dizinin uzamasini sag-
layan bu yontemle her uzamanin konsensus dizisi bir sonraki i¢in referans olarak kulla-
narak bu iglem art arda 12 kez tekrarlanmis ve yaklasik 16000 b¢ uzunluga sahip total
mitogenomlar elde edilmistir. Bu uzunluktan sonra yapilan ¢ekme isleminde uglardaki
diziyi destekleyen okuma sayisinin keskin bir diislis gostermesi sebebiyle genom biiyiik-
liigiine ulasildig tespit edilmistir. ilk 6rnek igin mitogenom elde edildikten sonra, bu mi-
togenom dizisi sonraki 6rnekler i¢in referans olarak kullanilmis ve geriye kalan 4 6rnek
i¢in total mitogenomu elde edinilene kadar islem siirdiiriilmiistiir. Islem her tiir i¢in ayr1
ayr1 tekrarlanmistir. Ornek basina en diisiik “Pairwise Identity” degeri ise %97,5 olarak
gbzlenmistir. Her bir tiir i¢in elde edilen diziler, ayr1 ayrt GENEIOUS v. R9 programu ile
‘Clustal W’ algoritmasi kullanilarak hizalanmis ve tek bir konsensus dizide birlestirilmis-
tir. Olusturulan konsensus mitogenom dizileri manuel olarak kontrol edilmis, hatalar dii-
zeltilmis ve A. babadaghi ve P. venosus tiirlerinin total mitogenom dizileri elde edilmistir.

3.3. Mitogenom Belirlenmesi (Annotasyonu)

Oncelikle GENEIOUS v. R9 programi ile elde edilen halkasal mitogenom dizile-
rinde tiim tRNA'larin lokasyonlar1 ve sekonder yapilar1 tRNAscan-SE (Lowe ve Eddy,
1997) ve ARWEN (Laslett & Canbéck, 2008) web sunucularii kullanilarak belirlenmistir.
Ardindan MITOS (Bernt vd. 2013) web sunucusu ile PKG genleri i¢in cutoff "30" ve
RNA'lar i¢in ise "55" limitleri se¢ilerek Web sunucular1 yardimiyla belirlenen 13 protein
kodlayan gen (PKG), 22 tRNA, 2 rRNA ve A+T'ce zengin bolge dizilerinin mitogenom-
daki lokasyonlar1 ve yonleri belirlenmistir. Sonrasinda MEGA v.7 (Kumar vd.
2016) programinda "Invertebrate Mitochondrial" se¢enegi kullanilarak her bir PKG’nin
baslama ve bitis kodonlar1 kontrol edilmis ve gerekli diizenlemeler yapilmistir. Kodlama
yapmayan A+T’ce zengin (AT rich region) bolgesi i¢in “(TA)”n motifi iceren yapilar
taranarak en uygun dizi belirlenmistir.

12
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Ayrica elde edilen 2 tlirlin mitogenomu Orthoptera takimina ait GenkBank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) veritabanindan indirilen 149 tiiriin mitogenom dizileri
kullanilarak GENEIOUS v. R9 programi yardimiyla gen annatosyonlar1 karsilagtirmali
olarak degerlendirilmistir.

3.4. Mitogenom Istatistikleri

MEGA v7.0 programi kullanilarak her tiir i¢in hem toplam genom hem de her
bir gen i¢in niikleotid kompozisyonu, amino asit kompozisyonu, kodon kullanim egilim-
leri ve RSCU degerleri 6nce ‘Phylogenetic Analysis’ sonra da ““Statistic”” opsiyonu kul-
lanilarak belirlenmistir.

Zincir asimetrisi (AT ve GC egrileri) her bir veri seti i¢in ayr1 ayr1 Perna ve Koc-
her (1995) tarafindan 6nerilen formiille hesaplanmustir.

AT egri oran1 = [%A - %T] / [%A + %T)]
GC egri oran1 = [%G - %C] / [%G + %C]

13
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4. BULGULAR
4.1. Laboratuvar Cahsmalarindan Edinilen Uriinler

Psorodonotus venosus tiirti i¢in 1122, 1443, 1569, 2715 ve 2928 numaral1 6rnek-
lerin izolasyonlart sonucunda sirasiyla Nanodrop dl¢iim degerleri 432,47 ng/ul, 112,20
ng/ul, 220,67 ng/ul, 507,98 ng/ul, 222,35 ng/ul iken Qubit 3 cihazinda Qubit dsDNA BR
Assay Kit ile 6l¢iim degerleri 88,6 ng/ul, 171 ng/ul, 52,9 ng/ul, 45 ng/ul, 77,6 ng/ul ola-
rak hesaplanmistir. Ayrica total DNA miktar ise 4,43 pug/50ul, 8,55 ng/50ul, 2,645
ng/50ul, 2,25 png/50ul, 3,88 ug/50ul olarak saptanmistir. Anterastes babadaghi tiirii igin
ise 60, 693, 4411, 4412 ve 4413 numarali 6rneklerin izolasyonlar1 sonucunda sirastyla
Nanodrop 6l¢iim degerleri 108,8 ng/pl, 133,95 ng/ul, 43 ng/ul, 47,24 ng/ul, 99,48 ng/ul
iken Qubit 6l¢iim degerleri 99 ng/ul, 80,5 ng/ul, 47,9 ng/ul, 50,3 ng/ul, 60,7 ng/ul olarak
hesaplanmistir. Ayrica Total DNA miktar1 ise 4,95 ug/50ul, 4,025 ug/50ul, 2,395
ng/50ul, 2,515 ng/50ul, 3,035 ng/50ul olarak saptanmustir. Izole edilen DNA hizmet
alim1 kapsaminda yeni nesil dizileme isleminin Illumina HighSeq 2000 platformunda
150pb okumlar olacak seklide paired end olarak toplmada 2x10° okuma gelecek seklide
gergeklestirilmesi icin MG Biyoinformatik firmasina gonderilmistir (Cizelge 4.1).

Cizelge 4.1. P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinin lokalite, 6rnek numaralar1 ve 6l¢iim
degerleri

Tiir 1852:2( Nanodrop Qubit Total
e Lokalitesi Ol¢iim ng/ pl| Ol¢iim ng/ | DNA miktar
Ismi rasi
pl pg/50ul
g [ Artvin-Ardahan Yolu, f 5, 432,47 88,6 443
>3 Cam gecidi
S
S | Ardahan-Posof, llgar 1443 112,2 171 8,55
c gecidi
= - _ -
§ | Kars, Kaguzman-Agn |50 220,67 52,9 2,645
S Cumal1 kdyii
§ Gircistan, Shatili pass 2715 507,98 45 2,25
S
1)
S Giircistan Jvari Pass 2928 222,35 77,6 3,88
§o Denizli Tavas 60 108,8 99 4,95
S
T Denizli Babadag 693 133,95 80,5 4,025
<
3 .
..: Antalya I?ork.utell yolu 4411 43 47.9 2,395
$ lizeri
]
§ Antalya Saklikent 4412 47,24 50,3 2,515
~
s
~ Antalya Saklikent 4413 99,48 60,7 3,035
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4.2 Yeni Nesil Dizileme Verilerinin islenmesi

Her 6rnek i¢in ortalama 2,2 GB toplamda 26,4 GB olan sekans verileri kullanila-
rak GENEIOUS v. R9 programinda her 6rnek i¢in elde edilen konsensus dizilerinin uzun-
luklar1 Cizelge 4.2°de verilmistir. Her tiir i¢in olusturulan mitogenom dizisi bes 6rnegin
konsensiisii kullanilarak elde edilmistir. P. venosus tiirii mitogenom uzunlugunun 15.836-
15.842 bg ve A. babadaghi tiirii mitogenom uzunlugunun ise 15.882-15.883 bg araliginda
oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 4.2 GENEIOUS programu ile elde edilen mitogenom uzunluklari

Tiir fsmi Ornek Elde edilen Total
Numarasi Mitogenom uzunluklari bg¢

60 15.883
Anterastes 693 15.883
babadaghi 4411 15.882
15883 be 4412 15.883
4413 15.883
1122 15.845
Psorodonotus 1443 15.841
venosus 1569 15.836
15842 be 2715 15.838
2928 15.842

4.3. Cahsilan Tiirlerde Mitogenom Karakterizasyonu
4.3.1. P. venosus tiiriiniin mitogenom gen yerlesimleri

P. venosus tiirii total mitogenomunda 13 PKG, 22 tRNA ve iki rRNA geni olmak
tizere toplamda 37 gen ve ayrica A+T ce zengin bir bolge saptanmistir. Bu 37 genin 14
tanesi hafif zincirden (N) ve 23 tanesi ise agir zincirden (J) kodlanmaktadir (Cizelge 4.4.).

Mitogenomun #rnl gen bolgesinden baslamak kayd: ile gen yerlesimi saptandi-

ginda gen yerlesimi sirasiyla su sekilde bulunmustur (Cizelge 4.4.). Belirlenen bu sira
atasal Pancrustacea atasal gen yerlesimi ile aynidir (Sekil 4.1).
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BULGULAR
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Sekil 4.1. Psorodonotus venosus tiirii mitogenomu gen uzunluklar (bg olarak) ve gen yerlesimleri atasal Pancrustacea mitogenomu ile kar-
silastirmali olarak verilmistir (PKG beyaz ile, tRNA genleri sari1 ile, rRNA genleri mavi ile ve A+T zengin bolge yesil ile gosterilmistir.)
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4.3.1.1. Protein kodlayan genlerin yerlesimleri

PKG’lerden nad5, nad4, nad4l ve nadl genleri hafif zincirden, atp6, atp8, cytb,
coxl, cox2, cox3, nad2, nad3 ve nad6 agir zincirden kodlanmaktadir. Baglama kodonu
olarak cox2, atp6, cox3, nad4, nad4l ve cytb ATG kodonunu kullanirken nad?2, cox1, nad5
ve nad6 ATT kodonunu, nad3 ve nadl ATA kodonunu ayrica atp8 ise ATC kodonunu
kullanmaktadir. nad2, coxl, cox2, nad3, nad5, nad4 ve cytb genleri sonlanma kodonu
olarak tamamlanmamis T-- kodonunu kullanirken, cox3 geni TA- tamamlanmamis son-
lanma kodonunu kullanmaktadir. nadl geni standart TAG sonlanma kodonunu kullanir-
ken, diger dort PKG ise standart TAA sonlanma kodonunu kullanmaktadir. Uzunluklar
ise su sekildedir: nad5 1732bg, nad4 1339b¢, nad4l 297 bg, nadl 945 bg, atp6 678 bg,
atp8 171 bg, cytb 1135 bg, cox1 1540 bg, cox2 691 bg, cox3 788 beg, nad2 1027 bg, nad3
355 bg ve nad6 531 bg (Cizelge 4.4.). Ayrica atp8 ile atp6 genleri arasinda 7 bg, atp6 ile
cox3 genleri arasinda 1bg, nad4 ile nad41 genleri arasinda 7 bg, nadé ile cytb genleri ara-
sinda 1 b¢ uzunlugunda ortiismeler tespit edilmistir(Cizelge 4.3.).

4.3.1.2. Transfer RNA genlerinin yerlesimleri

Toplam 1447 bp uzunlugunda 22 tRNA genleri saptanmistir. Bu genlerin 14 tanesi
(trnl, traM, trmW, trnL2, truK, trnD, trnG, trnA, truR, trnN, trnS1, trnE, truT, trnS2) agir
zincirden kodlanirken, kalan sekiz tanesi ise hafif zincirden kodlanmaktadir. Belirlenen
tRNA genlerinin antikodon dizi bilgileri Cizelge 4.4’te verilmistir. Gen basina baz uzun-
luklar1 soyledir: trnR, ve trnC 63 be, trnG, trnT, trnH, trnP, ve trnL1 64 bg, truM, trnL2,
trnA, trnY ve trnkF 65 bg, trnl, trnW, trnD, trnN ve trnE 66 bg, trnS2 68 bg, trnS1 ve trnQ
69 be ve trnK ve trnV 70 bg (Cizelge 4.4). Ayrica truW - trnC arasinda 8 bg, trnY - coxl
arasinda 8 bg, #7nK - trnD arasinda 1bg trnG - nad3 arasinda 3 bg, trnA - trnR arasinda 1
bg, truN - trnS1 arasinda 1bg, trnE - trnk arasinda 2 bg, trnT - trnP arasinda 1 bg uzunlu-
gunda Ortiismeler tespit edilmistir (Cizelge 4.3).

tRNA genleri trnSI disinda mitokondriyal tRNA genleri i¢in dngoriilen dort kollu
(yonca yapragi) ikincil yapiya sahiptir. #7nS1 ikincil yapisinda D-kolu olusmamistir
(Ek.1.) Amino asit alic1 kolunda alt1 adet G-U, iki adet U-U; antikodon kolunda dort adet
G-U, iki adet U-U, bir adet; dihidroiiridin (ya da DHU) kolunda sekiz adet G-U ve 1 adet
G-G; TYC kolunda bir adet U-G yanlis eslesmesi tespit edilmistir.

4.3.1.3. Ribozomal RNA genlerinin yerlesimleri

Kiigtik alt birimi kodlayan rrnS geni 779 bg¢ uzunlugundadir ve trnV ile A+T’ce
zengin bdlge arasinda yer alir. Biiytik alt birimi kodlayan r7nL geni ise 1307 bg¢ uzunlu-
gundadir ve trnL1 ile trnV arasindadir. Her iki gen de komsu genlerle herhangi bir 6r-
tiisme sergilememekte ve hafif zincir tarafindan kodlanmaktadir.
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4.3.1.4. Kodlama yapmayan bolgelerin yerlesimleri

P. venosus tiirlinlin total mitogenomunda kodlama yapmayan yedi bolge saptan-
mistir ve bunlarin uzunluklar1 1-16 bg arasinda degiskenlik sergilemektedir. En uzun kod-
lama yapmayan bolge #rnQ ile trnM arasinda yer alan 16 b¢ uzunlugundaki bolgedir ve
ardindan 12 bg¢ uzunlugunda #nS2 ve nadl genleri arasinda bulunan bolge gelmektedir.
Diger bolgeler ise trnl - trnQ 4 be, nadl - trnL1 3 bg ve trnL2 — cox2, nad4l — trnT, trnP
—nad6 1 b¢ uzunlugundadir (Cizelge 4.4).

4.3.1.5. Cakisan gen bolgelerinin yerlesimleri

P. venosus tiirtiniin mitogenomunda gen ¢akismasinin oldugu 12 bolge saptanmis-
tir. Bunlardan en uzunlar1 8 b¢ uzunlugunda olup #rnW ile trnC arasinda ve trnY ile coxl
arasinda bulunmaktadir. Ardindan 7 bg¢ uzunlugu ile atp8 - atp6 ve nad4 - nad4l arasin-
daki cakisma gelir. trnG - nad3 3 be, trnE — trnF 2 bg ve kalanlar ise 1 b¢ uzunluktadir.
Cakisan dizi ve bazlar agagidaki cizelgede gosterilmistir (Cizelge 4.3).

Cizelge 4.3. P. venosus tiiriinde genler arasi1 cakisma

Cakisan genler Ogt’a igfﬂ Uzunluk (bg)
1 trnW - trnC AAACCTTA 8
2 trnY - coxl ATTCTACC 8
3 trnK - trnD A 1
4 atp8 - atp6 ATGATAA 7
5 atpb6 - cox3 A 1
6 trnG - nad3 ATA 3
7 trnA - trnR A 1
8 truN - trnS1 A 1
9 trnE - trnF TA 2
10 nad4 - nad4l TTAACAT 7
11 trnT - trnP T 1
12 nado6 - cytb A 1

4.3.1.6. A+T’ce zengin kodlama yapmayan bolgenin yerlesimi

P. venosus tiirii mitogenomunda A+T ce zengin bolge, trnl ile rrnS genleri ara-
sinda yerlesmis olup 1079 b¢ uzunlugundadir ve AT oran1 %74,2°dir. Bu bolgede repli-
kasyonda gorev alan bazi tekrarli (A)n ve (T)n motifleri saptanmistir. A+T ce zengin bol-
gede tRNA kalintilar1 taranmig fakat saptanamamustir.
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Cizelge 4.4. P. venosus tlriiniin mitogenom 0zeti
Gen Zincir Baslangi¢ Bitis Boyut S(:;;:ll;i dgael?ile Baslama Bitis Anti
baz cifti baz cifti (be) bilge kodonu kodonu kodon
trnl J 1 66 66 4 GAT
trnQ N 71 139 69 16 TTG
trnM J 156 220 65 0 CAT
nad2 J 221 1,247 1,027 0 ATT T--
trnW J 1,248 1,313 66 -8 TCA
trnC N 1,306 1,368 63 0 GCA
trnY N 1,369 1,433 65 -8 GTA
coxl J 1,426 2,965 1,54 0 ATT T--
trnl2 J 2,966 3,03 65 1 TAA
cox2 J 3,032 3,722 691 0 ATG T--
trnK J 3,723 3,792 70 -1 CTT
trnD J 3,792 3,857 66 0 GTC
atp8 J 3,858 4,028 171 -7 ATC TAA
atp6 J 4,022 4,699 678 -1 ATG TAA
cox3 J 4,699 5,486 788 0 ATG TA-
trnG J 5,487 5,55 64 -3 TCC
nad3 J 5,548 5,902 355 0 ATA T--
rnA J 5,903 5,967 65 -1 TGC
trnR J 5,967 6,029 63 0 TCG
trnN J 6,03 6,095 66 -1 GTT
trnS1 J 6,095 6,163 69 0 GCT
trnE J 6,164 6,229 66 -2 TTC
trnF N 6,228 6,292 65 0 GAA
nad5 N 6,293 8,024 1,732 0 ATT T--
trnH N 8,025 8,088 64 0 GTG
nad4 N 8,089 9,427 1,339 -7 ATG T--
nad4l N 9,421 9,717 297 1 ATG TAA
trnT J 9,719 9,782 64 -1 TGT
trnP N 9,782 9,845 64 1 TGG
nadé6 J 9,847 10,377 | 531 -1 ATT TAA
cyth J 10,377 11,511 | 1,135 0 ATG T--
trnS2 J 11,512 11,579 | 68 12 TGA
nadl N 11,596 12,54 945 3 ATA TAG
trnLl N 12,544 12,607 |64 0 TAG
rrnL N 12,608 13914 | 1,307 0
trnV N 13,915 13,984 |70 0 TAC
rrnS N 13,985 14,763 | 779 0
A+T 14,764 15,842 | 1,079 0
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4.3.1.7. Mitogenomun niikleotid ve aminoasit kompozisyonu

P. venosus mitogenomunun her bir PKG'inin niikleotid kompozisyonu hem total
hem de kodon poziyonlar1 i¢in ayr1 ayri1 hesaplanmistir. Gozlenen en yiiksek AT ige-
rigi %73,7 ile nad4l geninde en diisiik %AT icerigi %63,2 ile cox! geninde bulunmustur.
PKG’lerin ortalama AT orani ise % 68 olarak bulunmustur (Cizelge 4.5). Diger
PKG’lerde gen basina AT oranlari sdyledir; nad5 (%71,7), nad4 (%70,5), nadl (%70,5),
atp6 (%68,1), atp8 (%71.9), cytb (%64.9), cox2 (%66,3), cox3 (%64,2), nad2 (%67),
nad3 (%69) ve nad6-(%70,6) (Cizelge 4.5).

Her bir PKG i¢in amino asit kompozisyonu belirlenmis ve kodladiklar1 amino asit
oranlar1 hesaplanmistir. PKG’lerde en fazla kullanilan amino asit %16,09 ile 16sin (Leu),
en az kullanilan ise %1,10 ile sistein (Cys) olarak saptanmistir. PKG’lerden a#p8 geninde
kullanilmayan bes adet amino asit (Cys, Asp, Gly, His ve Arg) bulunmustur Diger genler-
den ise cox! geninde Cys ve nad4l geninde Pro amino asitlerinin kullanilmadig1 goriil-
miistlir. nad4 geni %19,69 ile en sik Leu, atp6 geni %0,44 ile en az Asp aminoasitlerini
kullanan genler olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.6).

PKG dizileri kullanilarak RSCU degerleri hesaplanmistir. Bu sayede en sik kulla-
nilan tRNA ile en fazla kullanilan kodon iliskisi belirlenmistir (Sekil 4.2). Buna gére en
¢ok kullanilan amino asit /osin amino asidi olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.5. P. venosus tiiriinde PKG’ler ve kodon pozisyonlarinin niikleotid kompozisyonlari

Total 1. Kodon pozisyonu 2. Kodon pozisyonu 3. Kodon pozisyonu
PKG [T% | C% | A% |G % | %AT [T-1| C-1| A-1 |G-1 | %AT |T-2|C-2 |A-2 |G-2 | %AT |T-3|C-3 |A-3 | G-3 | %AT
nad2 36,0 {22,5 (31,0 [10,5 |67,0 |31 |18,1 (353 |15,2|66,8 |47 |23,7|18,1 10,8 (65,5 (29 [25,7|39,5|5,6 |68.,7
coxl (33,9 (21,1 29,3 |15,7 |63,2 (25 (20,2274 (27,8 51,9 |41 |25,1|17,7|16,4|58,5 |36 |17,9|42,7(2,9 |79,1
cox2 32,9 (21,1 |33.4 |12,6 |{66,3 |22 |23,8 33,3 |21,2(55,0 (39 |21,7(26,1|13,5|64,8 |38 [17,8[40,9|3,0 |79,1
atp8 36,8 |120,5 (35,1 |7,6 |71,9 |30 |15,8 43,9 (10,5|73,7 (42 [26,3 (22,8 |8,8 |64,9 [39 |19,3|38,6|3,5 |77,2
atp6 (38,5 |21,1 29,6 |10,8 |68,1 |30 [19,9 [34,5155|64,6 [45 |27,0[155(12,8|60,2 |41 |16,4[38,94,0 |79,6
cox3 (36,0 (20,9 282 [14,8 |64,2 [30 [20,9|27,0(22,1(57,0 |38 |22,1]20,9(18,6[59,3 [40 |19,8|36,6|3,8 |76,3
nad3 (37,7 19,7 |31,3 |11,3 |69,0 |29 |18,5|34,5|18,5[63,0 |49 |19,5|17,8|13,6|66,9 (36 |(21,2|41,5|1,7 |77,1
nad5 1442 (9.8 (27,5 [18,6 |71,7 |39 |83 (29,4 (23,4683 |47 |17,7|18,7|16,6 65,7 |47 |3,3 |34,3|15,8 |80,9
nad4 (45,3 10,0 |25,2 [19,5 |70,5 |44 |9,2 |[25,1(21,9]68,9 |49 |15,2|17,0|19,1|65,7 (43 |56 |33,4|17,576,9
nad41\478 |7,4 (259 |[18,9 |73,7 |41 [10,1 [25,3 23,2|66,7 |56 |9,1 [19,2|16,2|74,7 |46 |3,0 |33,3(17,2 79,8
nad6 (38,2 |21,5 (324 |7,9 |70,6 |27 |18,1 (40,7 |14,1|67,8 |51 |23,2|18,6|6,8 |70,1 (36 (23,2/37,9(2,8 |[74,0
cyth 36,1 1220 [28,8 |13,0 |64,9 |27 |21,6 (27,2 24,0544 |43 |22,8|21,2]13,2|64,0 (38 |21,7[38,1[1,9 |76,5
nadl 46,3 [10,5 (24,1 [19,0 |70,5 |41 |9,8 [24,8 |24,4|65,7 |50 [17,8]16,8 159 (66,3 (49 |3,8 |30,8[16,8 |79,4
Avg. 394 /16,9 28,6 |[15,0 |[68,0 |33 |15929,7|21,7|624 (45 |20,8]18,9]15,0/64,2 |40 [14,1|37,2|84 |77,5
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Cizelge 4.6. P. venosus’da tiirinde PKG’lerin aminoasit kompozisyonu (Yesil- en az kullanilan aminoasitler; Mavi- en fazla kullanilan aminoasitler;
Sari- kullanilmayan aminoasitler)

nad?2 coxl cox2 | atp8 atp6 cox3 nad3 nad5 nad4 | nad4l | nadé6 cyth nadl ort
Ala 4,09 7,60 4,35 3,57 5,78 5,73 5,08 5,37 3,81 2,04 4,55 6,88 6,05 5,41
Cys 1,17 0,00 0,87 0,00 0,89 0,76 0,85 1,56 2,02 3,06 0,57 0,79 1,59 1,10
Asp 0,88 2,92 4,78 0,00 0,44 1,53 2,54 2,95 0,90 2,04 1,14 2,91 1,59 2,09
Glu 2,34 1,75 3,91 1,79 1,78 2,67 4,24 1,56 1,57 3,06 1,14 0,79 3,18 2,06
Phe 8,19 7,60 6,09 | 10,71 | 7,11 9,54 10,17 8,32 8,74 | 13,27 | 10,23 8,20 12,74 8,81
Gly 4,09 8,97 3,48 0,00 4,44 7,25 3,39 7,11 8,07 4,08 2,27 6,61 6,69 6,21
His 2,05 2,92 2,61 0,00 3,11 5,73 0,85 0,87 1,35 2,04 2,27 2,91 0,32 2,14
Ile 11,11 8,19 8,70 | 10,71 | 12,44 7,63 15,25 8,15 5,38 5,10 | 13,64 9,26 6,05 8,73
Lys 2,92 1,17 1,74 7,14 0,89 0,76 3,39 2,60 2,02 2,04 2,84 1,59 2,87 2,09
Leu | 17,84 | 13,06 | 13,48 | 10,71 | 17,78 | 12,98 | 15,25 | 16,64 | 19,96 | 18,37 | 15,91 14,55 | 1847 | 16,09
Met 6,43 5,26 5,65 5,36 4,44 3,44 5,08 7,45 6,95 7,14 6,82 3,97 5,41 5,76
Asn 4,09 2,92 5,65 7,14 4,89 2,67 4,24 3,29 3,14 3,06 5,68 6,08 2,87 3,94
Pro 3,80 5,46 5,22 7,14 5,33 4,58 3,39 2,60 2,47 0,00 2,84 5,82 3,18 3,96
Gin 2,63 2,34 3,48 3,57 1,33 3,05 0,85 2,25 1,57 2,04 2,27 2,12 1,27 2,17
Arg 0,88 1,56 3,04 0,00 1,33 1,53 2,54 0,87 1,35 2,04 0,57 2,12 2,23 1,53
Ser 9,65 7,99 7,39 8,93 | 12,00 7,63 9,32 10,40 | 10,76 | 9,18 9,66 4,76 7,96 8,86
Thr 8,48 7,02 8,26 | 10,71 | 8,00 8,40 4,24 3,64 2,91 3,06 9,09 5,82 4,14 5,97
Val 3,80 6,63 4,78 5,36 3,11 4,96 3,39 6,41 7,62 | 12,24 | 5,11 6,88 7,01 6,02
Trp 2,34 2,92 2,61 5,36 2,22 4,96 4,24 2,77 2,91 2,04 0,57 3,17 1,91 2,81
Tyr 3,22 3,70 3,91 1,79 2,67 4,20 1,69 5,20 6,50 4,08 2,84 4,76 4,46 4,26
Total | 342,00 | 513,00 | 230,00 | 56,00 | 225,00 | 262,00 | 118,00 | 577,00 | 446,00 | 98,00 | 176,00 | 378,00 | 314,00 | 287,31
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4.3.2. A. babadaghi tiiriiniin mitogenom gen yerlesimleri

A. babadaghi tiirli total mitogenomunda 13 PKG, 22 tRNA ve 2 rRNA geni olmak
lizere toplamda 37 gen ve ayrica A+T’ce zengin bir bolge saptanmistir. Bu 37 genin 14
tanesi hafif zincirde (N) ve 23 tanesi ise agir zincirde (J) bulunmaktadir (Cizelge 4.8).

Mitogenomun trnl gen bolgesinden baslamak kaydi ile gen yerlesimi saptandi-
ginda gen yerlesimi sirasiyla su sekilde bulunmustur (Cizelge 4.8): trul, trnQ, trnM, nad?2,
trnW, trnC, trnY, coxl, trnl2, cox2, trnK, trnD, atp8, atp6, cox3, trnG, nad3, trnA, trnR,
trnN, trnS1, trnE, trnF, nad5, trnH, nad4, nad4l, trnT, trnP, nadé6, cytb, trnS2, nadl,
trnLl1, 16S rrnL, trnV, 128 rrnS ve A+T'ce zengin bolge (D-LOOP). Belirlenen bu sira
atasal Pancrustacea ile aynidir (Sekil 4.4).

4.3.2.1. Protein kodlayan genlerin yerlesimleri

PKG’lerden nad5, nad4, nad4l ve nadl genleri hafif zincirden, atp6, atp8, cytb,
coxl, cox2, cox3, nad2, nad3 ve nad6 agir zincirden kodlanmaktadir. Baglama kodonu
olarak cox1, atp6, nad4, nad4l, cybt ATG kodonunu, nad5, nad3 ve nadl ATA kodonunu,
coxl, cox3 ve nad6 ATT kodonunu, nad? ile atp8 ise ATCkodonunu kodonlarini kullan-
maktadirlar. Bitis kodonu olarak atp8, atp6, cox3, nad3, nad4l, nad6, cytb ve nadl TAA
kodonunu kullanirken nad?2, cox2, nad5 ve nad4 tamamlanmamis stop kodonu T-- kul-
lanmaktadir. Uzunliklar ise su sekildedir: nad5 1723 bg, nad4 1339 bg, nad4l 297 bg,
nadl 936 bg, atp6 777 be, atp8 162 be, cytb 1137 be, coxl 1542 bg, cox2 688 bg, cox3
693 bg, nad? 1027 bg, nad3 357 bg ve nad6 528 bg (Cizelge 4.8). Ayrica atp8 ile atp6
arasinda 7 bg, atp6 ile cox3 arasinda 5 bg, nad4 ile nad4l arasinda 7 bg, nadé6 ile cytb
arasinda 1 b¢ uzunlugunda ortiismeler tespit edilmistir (Cizelge 4.7).

4.3.2.2. Transfer RNA genlerinin yerlesimleri

Toplam 1453 b¢ uzunlugunda 22 tRNA genleri saptanmistir. Bu genlerin 14 tanesi
(trnl, traM, trmW, trnl2, truK, trnD, trnG, trnA, trnR, trnN, trnS1, trnE, truT, trnS2) agir
zincirden kodlanirken, kalan sekiz tanesi ise hafif zincirden kodlanmaktadir. Gen basina
baz uzunluklar1 soyledir: trnC 63 be, truR, trnd, trnG, trnT, ve truLl 64 bg, truM, trnl.2,
trnY, ve trnH 65bg, trnl, trnW, trnD, trnN, ve trnF 66 bg, trnE ve trnP 67, trnS2 68 bg,
trnS1 ve trnQ 69 bg ve trnK ve trnV 70 bg seklindedir (Cizelge 4.8). Ayrica trul - trnQ
arasinda 3 beg, trnW - trnC arasinda 8 bg, trnY - coxl arasinda 8 bg, trnK - trnD arasinda
1 bg¢ trnG - nad3 arasinda 3 bg, trnA - trnR arasinda 1 bg, trnN - trnS1 arasinda 1 bg, trnE
- trnF arasinda 2 bg, trnT - trnP arasinda 1 b¢ uzunlugunda ortiismeler tespit edilmistir
(Cizelge 4.7).

tRNA genleri #7nS1 de dahil mitokondriyal tRNA genleri i¢in 6ngoriilen dort kollu
(yonca yapragi) ikincil yapiya sahiptir (Ek.2.). Amino asit alic1 kolunda dort adet G-U ve
iki adet U-U; anti kodon kolunda iki adet U-G ve U-U; dihidroiiridin (ya da DHU) ko-
lunda G-U; TYC kolu i¢in ik adet U-G yanlis eslesmesi tespit edilmistir.
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Sekil 4.4. Anterastes babadaghi tiirii mitogenomu gen uzunluklari (bg olarak) ve gen yerlesimleri atasal Pancrustacea mitogenomu ile kar-
stlagtirmali olarak verilmistir (PKG beyaz ile, tRNA genleri sar1 ile, rRNA genleri mavi ile ve A+T zengin bolge yesil ile gdsterilmistir.)
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4.3.2.3. Ribozomal RNA genlerinin yerlesimleri

rRNA kiicilik alt birimini kodlayan 7nS geni 792 b¢ uzunlugundadir ve trnV ile
A+T"ce zengin bolge arasinda yer alir. Biiyiik alt birimi kodlayan rrnL geni ise 1313 bg
uzunlugundadir ve #rnL1 ile trnV arasindadir. Her iki gen de komsu genlerle herhangi bir
ortiisme sergilememekte ve hafif zincir tarafindan kodlanmaktadir. (Cizelge 4.8).

4.3.2.4. Kodlama yapmayan bolgelerin yerlesimleri

A. babadaghi tiiriiniin total mitogenomunda kodlama yapmayan 11 bolge saptan-
mistir ve bunlarin uzunluklar1 1-16 bg arasinda degismektedir. En uzun kodlama yapma-
yan bolge trnS2 ile nadl arasinda yer alan 16 b¢ uzunlugunda ve ardindan 15 b¢ uzunlugu
ile #rnQ ve trnM ikincisi gelmektedir. Diger bolgeler ise cox! - trnlL2 2 be, trnL2 — cox2
1 bg, cox2 — trnK 3bg, cox3 — trnG 3 bg, nad3 — trnd 3 bg, nad5 — trnH 9 bg, nad4l —
trnT 1 bg, cyth - trnS2 2 be, nadl - trnL1 12 bg uzunlugundadir (Cizelge 4.8).

4.3.2.5. Cakisan gen bolgelerinin yerlesimleri

A. babadaghi tiriiniin mitogenomunda gen ¢akismasinin oldugu 13 bolge saptan-
mistir. Bunlardam en uzunu 8 b¢ uzunlugunda olup #rnW ile trnC arasinda ve trnY ile
coxl_arasinda bulunmaktadir. Ardindan atp8 - atp6 ile nad4 - nad4l_arasinda 7 b¢ uzun-
lugunda ¢akigsma gelir. Bunlara ek olarak a#p6 - cox3 arasinda 5 bg, trnG - nad3 ile trnl -
trnQ 3’er b, trnE — trnF 2 bg ve kalanlar ise 1 b¢ uzunluktadir. Cakisan diziler asagidaki
cizelgede gosterilmistir (Cizelge 4.7).

Cizelge 4.7. A. babadaghi tiiriinde genler arasi ¢cakisma

Cakisan genler Ortak dizi 3°—5’ Uzunluk (bg)
1 trol - trnQ TTA 3
2 trnW - trnC AAGCCTTA 8
3 trnY - coxl ATTCTACC 8
4 trnK - trnD A 1
5 atp8 - atp6 ATGATAA 7
6 atpb - cox3 ATTAA 5
7 trnG - nad3 ATA 3
8 trnA - trnR A 1
9 truN - trnS1 G 1
10 trnk - trnF TA 2
11 nad4 - nad4l TTAACAT 7
12 trnT - trnP T 1
13 nadb6 - cyth A 1
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Cizelge 4.8. A. babadaghi tiiriiniin mitogenom 06zeti
Gen Zincir Baslangi¢ Bitis Boyut Sonraki genle Baslama Bitis Anti
baz cifti baz cifti (b¢) arasindaki bolge kodonu kodonu | kodon
trnl J 1 66 66 -3 GAT
trnQ N 64 132 69 15 TTG
trnM J 148 212 65 0 CAT
nad2 J 213 1,239 1,027 0 ATC T--
trnW J 1,24 1,305 66 -8 TCA
trnC N 1,298 1,36 63 0 GCA
trnY N 1,361 1,425 65 -8 GTA
cox1 J 1,418 2,959 1,542 2 ATT TAA
trnl2 J 2,962 3,026 65 1 TAA
cox2 J 3,028 3,715 688 3 ATG T--
trnK J 3,719 3,788 70 -1 CTT
trnD J 3,788 3,853 66 0 GTC
atp8 J 3,854 4,015 162 -7 ATC TAA
atp6 J 4,009 4,785 777 -5 ATG TAA
cox3 J 4,781 5,473 693 3 ATT TAA
trnG J 5,477 5,54 64 -3 TCC
nad3 J 5,538 5,894 357 3 ATA TAA
trnA J 5,898 5,961 64 -1 TGC
trnR J 5,961 6,024 64 0 TCG
trnN J 6,025 6,09 66 -1 GTT
trnS1 J 6,09 6,158 69 0 GCT
trnE J 6,159 6,225 67 -2 TTC
trnF N 6,224 6,289 66 0 GAA
nad5 N 6,29 8,012 1,723 9 ATA T--
trnH N 8,022 8,086 65 0 GTG
nad4 N 8,087 9,425 1,339 -7 ATG T--
nad4l N 9,419 9,715 297 1 ATG TAA
trnT J 9,717 9,78 64 -1 TGT
trnP N 9,78 9,846 67 0 TGG
nad6 J 9,847 10,374 528 -1 ATT TAA
cyth J 10,374 11,51 1,137 2 ATG TAA
trnS2 J 11,513 11,58 68 16 TGA
nadl N 11,597 12,532 936 12 ATA TAA
trnLl N 12,545 12,608 64 0 TAG
rrnL N 12,609 13,921 1,313 0
trnV N 13,922 13,991 70 0 TAC
rrnS N 13,992 14,783 792 0
A+T 14,784 15,883 1,099 0
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4.3.2.6. A+T’ce zengin kodlama yapmayan bolgenin yerlesimi

A. babadaghi tiiriiniin mitogenomunda A+T’ce zengin bolge, trnl ile rrnS genleri
arasinda yerlesmis olup 1100 bg¢ uzunlugundadir ve AT oran1 %73,8’dir. Bu bolgede rep-
likasyonda gorev alan bazi tekrarli (A)n ve (T)n motifleri saptanmistir. A+T’ce zengin
bolgede tRNA kalintilar taranmis fakat saptanamamustir (Cizelge 4.8).

4.3.2.7. Mitogenomun niikleotid ve aminoasit kompozisyonu

A. babadaghi mitogenomunun her bir PKG'inin nikleotid kompozisyonu hem
total hem de kodon poziyonlari igin ayri ayri hesaplanmistir. Gozlenen en yiiksek %AT
igerigi %75 ile nad4l geninde en diislik AT igerigi %66,1 ile cox! geninde bulunmusgtur.
PKG’lerin ortalama AT orani ise %70 olarak bulunmustur (Cizelge 4.10). Diger PKG’le-
rinde gen basina AT oranlar1 soyledir; nad5 (%72.,4), nad4 (%72,3), nadl (%72), atp6
(%67,4) atp8 (%73,5) cytb (%66,8) cox2 (%66,8) cox3 (%68) nad2 (%71,1) nad3
(%71,1) ve nad6 (%73,7) (Cizelge 4.9).

Her bir PKG i¢in amino asit kompozisyonu belirlenmis ve kodladiklar1 aminoasit
oranlar1 hesaplanmistir. PKG’lerde toplamda en fazla kullanilan amino asit %16,09 ile
16sin (Leu), en az kullanilan ise %1,15 ile sistein (Cys) olarak saptanmistir. PKG’lerden
atp8 geninde Cys, Asp, Gly, His, Arg amino asitleri kullanilmayan amino asitler olarak
bulunmustur. Diger genler de ise cox! igin Cys, nadl i¢in His ve nad4l i¢in de Pro amino
asitlerinin kullanilmadig1 saptanmistir. nad4 geni %20,18 ile en sik Leu, nad2 geni %0,29
ile en az Asp aminoasitlerini kullanan genler olarak tespit edilmistir (Cizelge 4.10).

PKG dizileri kullanilarak RSCU degerleri bulunmustur. Bu sayede en sik kullani-
lan tRNA ile en fazla kullanilan kodon iligkisi belirlenmistir (Sekil 4.5). Buna gére en
cok kullanilan amino asit 16sin amino asitdi olarak goriilmektedir.
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Cizelge 4.9. A. babadaghi tiirinde PKG’ler ve kodon pozisyonlarinin niikleotid kompozisyonlari

0¢

Total 1. Kodon pozisyonu 3. Kodon pozisyonu 3. Kodon pozisyonu
PKG |1% C% A% |G% %AT  [T-1 | C-1 | Al [G1 | %AT [T2 |C2 |A2 |G2 |%AT [T-3 |C3  |A3 | G-3 | %AT
nad2 (40,9 18,3 30,2 10,6 71,1 36 (134 (34,7 (16,3 [70,3 |49 (234 |17,8 (10,2 [664 |39 |[18,1 |38,0 |53 76,6
cox1 (36,6 18,2 294 15,7 66,1 26 179 28,0 |27,6 |54,5 |41 |25,1 |17,9 |16,1 |58,8 |43 |11,7 |424 |33 85,0
cox2 (353 18,6 33,4 12,6 68,8 24 119,6 343 |22,2 |583 |39 |223 [26,2 |12,7 |651 |43 |14,0 |39,7 |3,1 83,0
atp8 |40,1 20,4 33,3 6,2 73,5 33 |18,5 (42,6 |5,6 75,9 148 (22,2 (222 |74 70,4 139 (204 |352 |5,6 74,1
atp6 (37,7 21,6 29,7 10,9 67,4 30 (21,2 33,2 15,8 [629 |41 [27,0 [18,9 [13,1 59,8 |42 |16,6 |37,1 |39 79,5
cox3 38,0 18,3 30,0 13,7 68,0 32 (19,9 (26,8 [20,8 [59,3 [40 [19,5 [21,2 [19,0 [61,5 |41 |[15,6 [42,0 |13 83,1
nad3 |40,3 17,6 30,8 11,2 71,1 32 14,3 |353 |[18,5 [67,2 |48 |21,8 |[17,6 [12,6 [655 |41 [16,8 39,5 |25 80,7
nadS |42,7 10,9 29,7 16,8 72,4 38 9,4 30,3 22,8 [67,8 |46 |18,6 [20,0 (153 |66,0 |44 |45 38,9 12,2 833
nad4 [45.8 8,7 26,5 19,0 72,3 43 |87 26,0 |22,1 |69,1 |49 |14,6 |17,3 |19,3 |66,1 [45 |29 36,3 | 15,5 |81,6
nad4l | 47,6 7,4 274 17,6 75,0 44 19,1 26,3 20,2 |70,7 |56 |10,1 |18,2 |16,2 |73,7 |43 |3,1 37,8 16,3 |80,6
nadé6 |39.8 19,7 33,9 6,6 73,7 29 153 [43,2 |12,5 |72,2 |51 |22,7 [20,5 |6,3 71,0 140 (21,0 |38,1 |1,1 77,8
cytb [38,6 19,8 28,1 13,5 66,8 30 [19,0 (264 |[25,1 [559 |43 [224 (21,4 [13,2 |644 143 |17,9 |36,7 |2,1 79,9
nadl (45,9 9,3 26,1 18,7 72,0 42 18,0 26,9 22,8 169,2 |49 |17.6 |17,0 |16,3 |66,0 [46 |22 343 17,0 |80,8
Avg. (407 154 293 [14,5 70,0 34 (14,4 (30,3 (21,4 [642 |45 (20,8 194 [14,6 64,6 |43 [11,2 (384 [75 |[813
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Cizelge 4.10. A. babadaghi’de PKG’lerin aminoasit kompozisyonu (PKG’lerin Yesil: en az kullanilan aminoasitler Mavi: en fazla kullanilan aminoasit-
ler Sar1: kullanilmayan aminoasitler)

nad2 |coxl cox2 atp8 | atp6 cox3 nad3 |nad5 |nad4 |nad4l |nad6 |cyth nadl |ort

Ala [4,68 7,21 4,80 1,89 5,81 4,78 5,08 5,57 4,26 2,06 3,43 6,88 547 5,34

Cys [0,88 0,00 0,87 0,00 10,78 0,87 0,85 2,09 2,02 3,09 0,57 0,79 1,61 1,15

Asp |0,29 2,92 4,80 1,89 10,39 1,74 2,54 2,09 1,35 2,06 1,71 2,91 1,61 2,01

Glu 2,63 1,75 3,93 0,00 1,55 3,04 4,24 2,26 1,57 3,09 1,14 0,79 2,89 2,15

Phe (9,06 7,60 6,11 11,32 16,20 10,00 9,32 7,84 8,07 14,43 19,14 8,47 12,54 8,65

Gly [497 8,97 3,49 0,00 4,65 6,96 2,54 6,62 6,95 4,12 2,29 6,61 6,75 6,04

His 1,17 2,92 2,62 0,00 13,49 5,22 0,85 1,22 1,35 2,06 1,71 291 0,00 2,04

Ile 10,53 8,38 9,61 11,32 8,91 9,57 16,10 7,84 5,61 5,15 14,29 8,73 6,11 8,67

Lys (2,92 0,97 1,75 5,66 1,16 0,87 3,39 3,14 1,79 2,06 3,43 1,59 2,89 2,15

Leu [17,84 12,67 12,23 13,21 |18,22 14,35 14,41 16,55 20,18 19,59 116,00 13,76 17,68 16,03

Met |7,31 5,46 5,68 11,32 14,26 2,17 4,24 7,49 6,95 8,25 7,43 4,23 6,75 6,04

Asn [5,26 3,12 6,11 7,55 6,59 2,17 3,39 4,18 3,14 3,09 6,29 5,82 2,57 4,30

Pro (3,22 5,46 5,68 9,43 5,81 3,48 3,39 2,79 2,47 0,00 2,29 5,82 3,22 3,95

Gln |[1,75 2,34 2,62 1,89 1,55 3,48 0,85 2,44 1,57 2,06 2,86 2,12 1,29 2,09

Arg (0,88 1,56 3,06 0,00 1,16 1,74 2,54 0,87 1,35 2,06 0,57 2,12 2,25 1,53

Ser 9,06 7,80 6,11 7,55 11,63 7,83 10,17 8,89 11,43 10,31 |8,57 4,76 8,04 8,57

Thr |[7,60 7,41 8,30 5,66 8,14 7,83 5,93 4,53 2,47 2,06 10,29 5,56 4,82 6,04

Val 3,80 6,82 5,24 1,89 1349 4,35 4,24 6,27 8,07 9,28 4,00 7,94 6,11 5,96

Trp [234 [2,92 2,62 566 (2,33 522 424|261 2,91 206 |1,14 3,17 1,93 2,82

Tyr ]3,80 3,70 4,37 3,77 13,88 4,35 1,69 4,70 6,50 3,09 2,86 5,03 5,47 4,46
Total [342,00 |513,00 [229,00 [53,00 |258,00 [230,00 |118,00 |574,00 [446,00 [97,00 |175,00 [378,00 |[311,00 |286,46
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Sekil 4.5. 4. babadaghi’de PKG’lerin goreli sinonim kodon kullanimlar1 (RSCU)
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5. TARTISMA

Bu tez ¢aligmasinda Tettigoniinae (Orthoptera: Ensifera: Tettigoniidae) altfamil-
yasini temsilen P. venosus ve A. babadaghi tlirlerinin mitogenomu elde edilmis ve tanim-
lanmistir. Elde edilen veriler bir¢cok agidan degerlendirilebilir. Ancak tez kapsama itiba-
r1yla su ana hususlar dncelikli olarak ele alimacaktir. ilki tez kapsaminda ¢alisilan iki tiiriin
mitogenomlarinin karsilastirilmasi ve temsil ettikleri cinsler baglaminda farkliliklarin tes-
piti, ikincisi altfamilya diizeyinde mitogenom dizisi bilinen diger tiirlerle karsilastirilmasi
ve hem takim hem de diger altgruplar baglaminda gen karsilastirilmasi.

5.1. P. venosus ve A. babadaghi Tiirlerinin Genomlarinin Karsilastirnlmasi

Her iki tiirde tiim ayn1 tRNA genleri ayni1 zincirlerde kodlanmaktadir. Yine her iki
tiirde ayn1 tRNA genleri ayn1 antikodonlara sahiptir. tRNA genlerinde tiirler aras1 farklilik
genlerin uzunluklarinda ve bir sonraki genle arasinda olan kodlama yapmayan dizilerde
veya ¢akisan dizilerde goriilmektedir. P. venosus tiiriinde trnA A. babadaghi tiiriiniin ayn1
genine gore bir b¢ uzun iken #nR, trnE, trnF ve trnH birer baz kisa ve trnP ise 3 baz
kisadir. Yine tRNA genlerinde tiirler aras1 farklilik kodlama yapmayan (+) veya bir son-
raki genle ¢akisan (-) bg sayisinda goriilmektedir. iki tiir karsilastirildiginda bu deger trnl
icin P. venosus’ta +4 ve A. babadaghi’de -3 iken trnQ i¢in sirasiyla +16 ve +15 b¢ olmasi
bir farklilik olarak saptanmistir. Benzer bir farklilik t#7nP ve trnS2 genlerinde saptanmis-
tir. Bu degerler trnP icin P. venosus’ta +1 ve A. babadaghi’de 0 iken #rnS2 igin sirastyla
+12 ve +16’°dir. Farkli cinslere ait bu iki tiirde gozlenen bu farkliliklar tiirlerin evrimsel
tarithindeki mutasyon Oriintiisii ile iligkilidir ve molekiiler gen evrimi agisindan detayli
arastirmasi anlamli sonuglar verebilir.

PKG’lerde ise ayn1 genlerin ayni zincir (agir veya hafif) tizerinden kodlanmas: iki
tiirlin ve dolayistyla iki cinsin tipik benzerligidir. Her iki tiirde nad4, nad4! ve nad6 gen-
lerinde hem uzunluk, hem baglama ve bitis kodonlar1 ve de bir sonraki genle olan ortiisme
bakimindan bir farklilik gozlenmemistir. Bu durum bu ii¢ genin korunumlu olduguna isa-
ret etmektedir. Ancak cox2 atp8 ve nad5 P. venosus tliriinde A. babadaghi’ye gore daha
uzun iken (3-9 b¢) coxl, atp6, cox3, nad3, cytb ve nadl genleri ise ikinci tlirde 1-12 bg
daha uzundurlar. Yine cox!, cox2, atp6, cox3, nad3, nad3, cytb ve nadl genleri kendisin-
den sonraki genle ¢cakisma veya bulundurdugu kodlama yapmayan baz sayis1 bakimindan
tiirler arasinda farklilik gosterirler. PKG’lerde baslama kodonu bakimindan iki tiir gogun-
lukla benzerdir. Farklilik nad? ve nad5 genlerinde goriilmektedir. P. venosus tiiriinde
nad?2 ve nad5 i¢in ATT kodonu kullanilirken A. babadaghi’de nad2 ATC ve nad5 ATA
kodonunu kullanir. Baz1 PKG’lerin sonlanma kodonu da tiirler arasinda farklilik gosterir.
P. venosus coxl ve cytb genlerinde tamamlanmamis T-- ve cox3 i¢in tamamlanmamig
TA- kodonlarini kullanirken 4. babadaghi ayni genler icin TAA kodonu kullanir. Farkli-
lik gosteren genler, 6zellikle cox! filogenetik ¢aligmalarda en yaygin kullanilan belirteg
genlerdendir.

P. venosus ve A. babadaghi tiirleri IRNA genleri ve A+T ce zengin bodlge baki-

mindan da farkliliklar sergilemektedir. Hem rRNA kiigiik alt birimi 7##S hem de biiyiik
alt birim rrnL genleri P. venosus’da A. babadaghi tiirtinde saptanandan daha kisadir. Ayni
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durum A+T bolgesi P. venosus tiiriinde 20 b¢ daha kisadir. Cogu genlerin A. babadaghi
tiirlinde P. venosus tiirline gére daha uzun olmasi total mitogenom uzunlugu ile uyumlu-
dur. Ciinkii total mitogenom P. venosus tiiriinde 15.842 bg ve A. babadaghi 15.883 bg’dir.

5.2. Mitogenom Gen Yerlesimleri Bakimindan Calisilan Tiirlerin Yeri

Orthoptera tiirlerinde mitogenom gen yerlesim Oriintlisii ve evrimsel gegmiste gen
yeniden diizenlenmesi bakimindan en kapsamli degerlendirme Song vd. (2015) tarafindan
yapilmistir. Gen yerlesimlerinin tanimlanmasinda Pancrusctacea gen yerlesimi (Sekil
5.1a) referans alinmaktadir ve buna gore farkli yerlesen genlerin translokasyon gosterdigi
kabul edilir (Korkmaz vd. 2015). Caelifera alttakimi (6zellikle Acrididae familyas1) #rnD
ve trnK’nin yer degistirmis olmasi familyanin atasinda gergeklesmis bir translokasyon
olarak disiiniiliir (Flook vd. 1995; Song vd. 2015), diger genler ise atasal yerlesime sa-
hiptirler (Sekil 5.1 a ve b’yi karsilastirin).

Ensifera icerisinde gen yerlesimi bakimindan sekiz fakli gen yeniden diizenlen-
mesi goriliir. Gryllidae familyasinda #nN- trnS-,trnG yer degistirerek trnG-trnS- trnN
seklinde yeniden yerlesmistir. Diger bir yeniden diizenlenme Prophalangopsidae famil-
yasinda trnR ile trnA’ nin yerdegistirmesidir (Sekil 5.1 a ve f). Schizodactylidae famil-
yasi i¢in ¢rnl geni elenmistir ve mitogenom 21 tRNA genine sahiptir ve diger genler atasal
Pancrustacea ile ayn1 yerlesim Oriintiisiine sahiptir (Sekil 5.1 a ve d). Trigonidiidae famil-
yasinda trnE geni trnS1 ile trnF arasinda iken trnR ile trnS1 arasina yerlesmis (Sekil 5.1
a ve e) ve Gryllidae ile ayn1 degisime ek olarak #nV geni rranS ile A+T zengin bolge
arasinda konumlanmisir (Sekil 5.2 a ve c). En fazla degisim Tettigoniidae familyasinda
gortliir. Tettigoniidae nin Lipotactinae altfamilyasinda iki adet yer degistirme s6z konu-
sudur. Ilki #rnQ ile trnM yer degismis olmasi, ikincisi ise trnG-nad3-trnA-trnR-trnN-trnS
yeniden diizenlenerek trnG-trnS -trnA-trnN-trnR-trnG-nad3 yeniden yerlesiminin ortaya
cikisidir (Sekil 5.1 a ve g). Tettigoniidae familyasinin Phaneropterinae altfamilyas: Ho-
lochlorini tribusunda ise ii¢ ayr1 diizenlenmenin ortaya ¢ikisidir. Bunlardan biri atasal
trnl-trnQ-trnM-nad?2 sirasinin trnl- trnM-nad2-trnQ seklinde degisimi ve ikincisi ise
A+T bolgesinin yeniden yerleserek trnl- trnM-nad2-A~+T-trnQ sirasiin ortaya cikisidir
(Sekil 5.1 a ve h). Yine Holochlorini’ye ait Ruidocollaris obscura’da trnY ile coxIgenleri
arasinda ikinci bir A+T bolgesinin olusumu ¢arpicidir (Sekil 5.1 a ve 1). Tettigoniidae
familyasinin Pseudophyllinae altfamilyasinda gozlenen bir yer degistirme atasal trnl-
trnQ-trnM siralamasinin trnM-trnl-trnQ sekilinde yer degistirmesidir (Sekil 5.1 a ve ).

Tettigoniinae altfamilyasinin ¢aligilmais tiirlerinin tiimii P. venosus ve A. babdaghi
tiirlerinde saptanan gen yerlesim Oriintiisii atasal yerlesime gore hicbir faklilik tagima-
maktadir. Ayni du-rum diger Tettigoniinae tiirleri i¢in de gegerlidir (Fenn vd. 2007; Zhou
vd. 2008; Zhao 2015, 2017, Li 2017). Bu nedenle ilkel bir grup oldugu sdylenebilir.
Ancak ¢arpict olan ayn altfamilyaya, drnegin Phaneropterinae, ait bazi tiirlerde atasal
gen yerlesimi korundugu halde diger bazilarinda atasal gen yerlesimi korundugu halde
diger bazilarinda yer degistirmenin olmasidir (Zhou vd. 2007, 2010, 2015, 2017; Song
vd. 2015; Yang vd. 2016). Bu da Song vd. (2015) tarafindan savunulan gen yerlesim
orlintiilerinin familya veya altfamilya diizeyinde iistgruplar i¢in sinapomorfiler barindi-
rabilecegi goriislinii desteklememektedir.
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d) Ensifera — Schizodactylidae
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e) Ensifera -Trigonidiidae
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f) Ensifera —Prophalangopsidae
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g) Ensifera, Tettigoniidae (Lipotactinae)
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h) Ensifera, Tettigoniidae (Phaneropterinae, Holochlorini)
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1) Ensifera Tettigoniidae (Phaneropterinae-Holochlorini)
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j) Tettigoniidae (Pseudophyllinae)
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k) Psorodonotus venosus ve Anterastes babadaghi (Ensifera, Tettigoniidae, Tettigoniinae)
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5.3. Mitogenom Uzunluklar1 Bakimindan Cahsilan Tiirlerin Yeri

Ensifera alttakimi1 Tettigoniidea infra takimi Orthoptera takiminin en fazla tiir ige-
ren infra takimdir (Song vd. 2015). Bu infra takimin tiirleri Phasmomimoidea, Hagloidea,
Stenopelmatoidea ve Tettigonioidea olmak tlizere dort iistfamilya i¢cerisinde siniflandirilir.
Hem bu infra takimin hem de Orthoptera takiminin en kalabalik {istfamilyas1 Tettigonio-
idea list familyasidir (Cigliano vd. 2018) ve her bir familya ve altfamiyadan temsilci tiir-
lerin total mitogenomu saptanmistir (NCBI). Bunlardan Phaneropterinae ve Tettigoniinae
tiir bakimindan en zengin ve Holarktik bolgede (Avrasya ve Kuzey Amerika) yayilis gos-
teren soy hatlaridir. Ensifera alttakimi igerisinde minimum ve maksimum mitogenom
uzunluklar1 Phaneropterinae tiirlerinde (Ruspolia dubia 14.971 bg ve Phaneroptera gra-
cilis 18.255 bg olacak sekilde) saptanmistir. Calisilan tlirlerde total mitogenom P. venosus
tiiriinde 15842 bg ve A. babadaghi 15883 bg¢ oldugundan alttakim diizeyinde ortalama bir
uzunluga sahip oldugu ve genom uzunluklar1 baglaminda alttakim icerisinde bilinen de-
gerleri degistirmedigi sdylenebilir. Phaneropterinae ve Tettigoniinae bu alttakimin en ka-
labalik altfamilyalar1 oldugundan bu durumun altfamilya icin de gegerli oldugu sdylene-
bilir.

Tettigoniinae altfamilyasi ¢cok sayida tiir iceren bir altfamilya olmasina karsin az
sayida tlirliniin mitogenomu elde edilmistir ve toplam 5 tiirlin mitogenomu bilinmektedir
(Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008; Zhao 2015, 2017, Li 2017). Bu calisma ile birlikte
mitogenomu bilinen tiir sayist 7’ye c¢ikmustir. Bu tilirlerden ikisi Gamspsocleidini
(Gampsocleis gratiosa ve Uvarovites inflatus) ve diger 5’1 simdilik Platycleidini (Metri-
optera bonneti, Metrioptera ussuriana ve Anabrus simplex ve bu ¢aligmada ele alinan
Psorodonotus venosus ile Anterastes babadaghi) tribusu igerisinde verilir (Cigliano vd.
2018). Ancak Platycleidini olduk¢a heterojen bir gruptur ve tribus cins kompozisyonu
tartismalidir. Anterastes cinsi arka tibiada tek ¢ift mahmuz tasimasi ile Rhacocleis ile
birlikte diger tiim cinslerden farklidir (Ciplak 2004; Ciplak vd. 2015). Psorodonotus cinsi
de (temsilen Psorodonotus venosus) Cigliano vd. (2018) tarafindan Platycleidini igeri-
sinde veriliyor ise de genetik veriler bu cinsin Pholidopterini tribusuna ait olduguna isaret
etmektedir (Ciplak vd. yaymlanmamis veri). Literatiir ve tez verileri birlikte degerlendi-
rildiginde genom uzunluklar1 bakimindan Platycleidini tiyeleri arasindaki varyasyonlarin
diger tribusla olandan daha fazla olmasi bu heterojenite ile uyumlu gériinmektedir.

Tettigoniinae altfamilyasi liyeleri arasinda (Sekil 5.2) total mitogenom uzunlugu
rekoru 16256 bg ile Metrioptera bonneti’de gézlenmisken minimum uzunluk 15766 bg
ile Anabrus simplex’te gdzlenmistir. Toplam uzunluk olarak tRNA genleri, rRNA genleri,
PKG ve A+T zengin bolge itibariyla Tettigoniinae tiirleri karsilastirildiginda total mito-
genom uzunluguna paralel bir sonu¢ goriilmemektedir. PKG bakimindan Metrioptera
bonneti 11237 bg ile maksimum ve 11198 bg ile Anabrus simplex minimum degerlere
sahiptir. rRNA genlerinde toplam maksimum uzunluk 2165 bg ile Uvarovites inflatus ve
minimum uzunluk 2086 bg ile Psorodonotus venosus tiirlerinde saptanmigtir. tRNA gen-
lerinde ise toplam maksimum uzunluk 1458 bg ile en kisa toplam mitogenoma sahip olan
Anabrus simplex ve minimum uzunluk 1447 bg ile Gamsocleis gretiosa ve Psorodonotus
venosus tirlerinde goriilmiistiir. A+T ce zengin bdlge uzunlugu tiirler aras1 en fazla var-
yasyon gosteren bolgedir ve total mitogenom uzunluguna paralel olarak en uzun A+T’ce
bolgesi 1473 be ile Metrioptera bonneti ve minimum uzunluk 987 bg ile Anabrus simplex
tiiriinde goriilmistiir. Bu durum tiirler aras1 total mitogenom uzunluk farkliliginin esas
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olarak kodlama yapmayan kontrol bdlgesinin uzunlugundan kaynaklandiginin gosterge-
sidir.

Metrioptera ussuriana (NC_034796)

F 15858
2088

11237

F 16256
Metrioptera bonneti (NC_033986) %391
11228

Gampsocleis gratiosa (NC_011200) ! 11 65

15929

11212

F 15956
Uvarovites inflatus (NC_026231) él63
11218

Anabrus simplex (NC_009967) ’ 097

15766

11198

F 15842
Psorodonotus venosus Ei%
11229

Anterastes babadaghi o 05

15883

11206
0 2000 4000 6000 8000 1000012000140001600018000
= TOTAL GENOM BOYUTU ®mA+T ZENGIN BOLGE =rRNA ®({RNA ®PKG

Sekil 5.2. Tettigoninae alt familyasinin mitogenomu bilinen 5 tiiriiniin mitogenom uzun-
luklarinin karsilastirilmast

5.4. Tettigoniinae Mitogenomu Genlerinin Karsilastirilmasi
5.4.1. tRNA genlerinin benzerlik/farkhlik oriintiileri

Tettigoniinae altfamilyasina ait bes tiiriin (Anabrus simplex, Gampsocleis gra-
tiosa, Uvarovites inflatus, Metrioptera bonetti ve Metrioptera ussuriana) hali hazirda
tanimlanmis ve veri tabanlarina (NCBI) yiiklenmistir (Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008;
Zhao 2015,2017, Li2017). Bu ¢aligsma ile iki tiiriin (Psorodonotus venosus ve Anterastes
babadaghi) eklenmesi ile bu say1 yedi olmustur. Bu yedi tiir referans alinarak altfamilya-
nin tRNA genlerinin baz1 6zellikleri genellenebilir. tRNA genleri olduk¢a korunumlu
genlerdir ve fazla varyasyon beklenemez ve bu beklenti ile uyumlu olarak 20 tRNA geni
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icin yedi tiirde de ayn1 antikodonlar vardir. Sadece #rnS1, trnD ve trnE genlerinde tiirler
arasinda farklilik gozlenmistir. ilki icin A. simplex ve G. gratiosa tiirleri GTC antikodo-
nuna sahipken diger bes tiir ise GCT’ye sahiptir. trnD i¢in Metrioptera bonetti tiiriinde
GCT mevcut iken digerlerinde GTC mevcuttur. #rnE igin ise Metrioptera ussuriana tirii
TCT antikodonuna sahipken diger tiirler TTC’ye sahiptirler.

tRNA genlerinde diger bir farklilik kendisinden sonraki genle olan ¢akisma (- ile
ifade edilmistir) veya kodlanmayan baz dizisi yoniiyle goriilmektedir. Baz1 durumlar tiim
tiirlerdeki ayni gen icin ortaktir. trnM, trnC, trnF, trnD ve trnH genleri ile bir sonraki
genle arasinda ne oOrtiisme vardir ne de kodlama yapmayan dizi yer alir. #rnK ve trnT tim
tiirlerde 1 bg cakisma gosterirken, trnE 2 bg ve trnW ise 8 b¢’lik bir cakigmaya sahiptir.
Bu oriintiilerin altfamilyanin sinapomorfileri olmasi olasidir. Diger 13 tRNA geni ise
varyasyon gostermektedir. P. venosus’da trnl sonrasinda 4 b¢ kodlama yapmayan bolge
varken iken diger alt1 tiirde ise 3 b¢’lik bir ¢akisma goriiliir. Ilging durumlardan biri tnQ
geni icin gorliniir. Bu gen ile kendisinden sonraki #nM arasinda M. bonetti’de 17 bg ve
P. venosus’da 16 b¢ kodlama yapmayan dizi varken iken kalan tiirlerde bu bolge 15
b¢’dir. Keza #nS2 geni igin M. bonetti 17 bg, U. inflatus 23 bg ve P. venosus 12 bg kod-
lama yapmayan bir baz dizisine sahipken diger dort tiirde bu bolge 16 b¢ uzunlugundadir.
trnY geni A. simplex ve M. bonetti bir sonraki genle 2 b¢’lik bir ¢akismaya sahipken diger
bes tiirde bu cakisma 8 b¢’liktir. A. simplex tliriinde trnL2 geni ile sonraki gen arasinda 6
be¢’lik kodlanmayan bir dizi varken diger tiirlerde sadece 1 bg vardir. 4. simplex, M. bo-
netti ve M. ussuriana tiirlerinde trnG geninin kendisinden sonraki gen dogrudan baglarken
diger tiirlerde 3 b¢’lik bir cakigsma vardir. Yine A. simplex tiriinde trnR geninden sonra 2
b¢’lik kodlanmayan bir dizi varken diger tiirlerde ne ¢cakisma ne de kodlanmayan baz
goriiliir. 4. babadaghi tiiriinde trnP geni ile sonraki gen arasinda ne kodlanmayan ne de
cakisan baz s6z konusu iken diger 6 tiirde 1 b¢ kodlanmamaktadir. Gampsocleidini tri-
busuna ait olan G. gratiosa ve U. inflatus tirlerinde trnL 1 ile sonraki gen arasinda 7 b¢’lik
ve trnV geninde 6 b¢’lik bir ortiismenin varlig: (diger tiirlerde her iki gen i¢in ne ¢akisma
nede kodlanmayan bg¢ vardir) tribus i¢in bir sinapomorfi olabilir (Cizelge5.1).

5.4.2. PKG’lerinin benzerlik/farkhilik oriintiileri

PKG’lerin 6zellikleri baglaminda tiirler karsilastirildiginda bazi genler tiim Tetti-
goniinae i¢in ortak 6zelliklere sahiptir. Tiim tiirler i¢in cox2 geni baslangi¢ kodonunun
ATG ve bitis kodonunun tam olmayan T-- olmas1 ortaktir. Cox2 i¢in kendisinden sonraki
genle arasinda 3 bg’lik kodlama yapmayan bir kisa dizi 4. babadaghi igin tipiktir (diger
tiirlerde bulunmamaktadir). Baslama ve bitis kodonlar tiim tilirlerde ortak olmak {izere
nad4 igin sirasiyla ATG ve T--, nad4L i¢in ATG ve TAA ve nad6 igin ATT ve TAA dr.
Nad4 ve nad4L ¢akigsma/kodlanmayan bazlar bakimindan da tiim tiirler aynidir ve ilki 7
bg’lik bir gakigsma ve ikincisi 1 b¢ kodlama yapmayan diziye sahiptir. Nad6 Cytb arasinda
ise kodlama yapmayan bg sayis1 M. bonetti’de 3 iken diger tiirlerde 1 bg’lik cakisma go-
riiliir. Diger genlerde yedi tiir cogunlukla iki durumu paylasirlar. Nad?2 geni igin iki Met-
rioptera tiirii baglama kodonunun ATC (diger tiirlerde ATT) ve bitis kodonunun TAA (T-
-) olmasi ve sonraki genle 2 b¢ cakisma gostermesi ile digerlerinden farklidir. Bu gen i¢in
iki Metrioptera tiiriinde goriilen ATC baslama kodonu A. babadaghi tarafindan da payla-
silir. Cox !/ geni i¢in en fazla farklilik A. babadaghi ile diger tiirler arasinda goriiliir ve bu
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tiirde hem sonraki genle arasinda 2 bg’lik kodlanmayan bolge varligi (diger tiirlerde ¢a-
kisma veya kodlanmayan baz bulunmamaktadir) hem de diger tiim tiirler T-- eksik ko-
donu kullanirken bu tiirde tam TAA kodonu vardir. Bu gen i¢in 3 farkli baglama kodonu
varlig1 yiiksek bir varyasyon olarak diisiiniilmiistiir. Kalan genlerden atp8 geni icin bas-
lama kodonu P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinde ATC iken diger tiirlerde ATT olmast
ve bitis kodonunun yedi tiirde de TAA olmas: yine tiirler aras1 benzerlige isaret etmekte-
dir. Bu yedi tlirde sonraki genle ¢akisma baglaminda benzer iki durum vardir ve M. bo-
netti ve U. inflatus’da 4 bg’lik bir cakisma varken diger tiirlerde 7 bg’lik bir ¢akisma
vardir. Atp6, cox3 ve nad3 geni hem baslama ve bitis kodonlar1 hem de ¢akisma/kodlan-
mayan bazlar baglaminda en fazla varyasyon gosteren gendir. ilging oriintiilerden biri
nad5 geni i¢in goriiliir ve 4. babadaghi hem genden sonra 9 bazlik kodlama yapmayan
bir bolgeye sahip olmasi (diger tiirlerde yoktur) hem de baslama kodonunun ATA olmasi
(digerlerinde ATT) ile farklidir. Diger dikkat ¢ekici farkliliklardan biri nadl geninde go-
riliir ve 12 bazlik kodlama yapmayan bir dizinin varlig1 (digerlerinde 3 bg) A. simplex ve
A. babadaghi tarafindan paylasilir. Bu benzerlikler ve farkliliklar birlikte degerlendirildi-
ginde A. babadaghi sonraki genle ¢akisma/kodlanmayan baz varligi ve baslama ve bitis
kodonlar1 baglaminda en fazla farklilik gosteren tiir olarak goziikkmektedir (Cizelge5.2).

Cizelge 5.1. Tettigoninae altfamilyas1 tRNA cakigsma ve antikodon kullanimi (1- 4. simp-
lex, 2- G. gratiosa, 3- M. bonetti, 4- M. ussuriana, 5- U. inflatus, 6- P. venosus, 7- A.
babadaghi)

GENLER/ | CAKISMA ANTIKODON

TURLER |1 [2 |3 |45 ]6 |7 ]! 2 3 4 5 6 7
trnl 3]3]3]-3]3]4 [3]car GAT GAT GAT GAT GAT GAT
trnQ 15(1517]15]15]16 | 15] TTG TTG TTG TTG TTG TTG TTG
trnM 0o [o o [0 o |0 ]|cAT CAT CAT CAT CAT CAT CAT
trnW 8 |-8|-8]-8]-8(-81-8]TCA TCA TCA TCA TCA TCA TCA
trnC oo |o o |o |o |0 |JGca GCA GCA GCA GCA GCA GCA
trnY 2|-8|2]|8[-8]|-8-8|cTA GTA GTA GTA GTA GTA GTA
trnl2 6 |1 [1 |1 |1 |1 |1 |TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA
trnk PN ENEE R EEEE s CTT CTT CTT CTT CTT CTT
trnD 0o |o [o o [0 |0 |0 ]|GTC GTC GCT GTC GTC GTC GTC
trnG 0o |30 o [-3]|-3]3]Tcc TCC TCC TCC TCC TCC TCC
trnA A -1 f-1]o [-1]-1]-1]TGC TGC TGC TGC TGC TGC TGC
trnR 2 {o (o o [o o |0 |TcG TCG TCG TCG TCG TCG TCG
trnN -1]{o [o |o [0 |-1]-1]cTT GTT GTT GTT GTT GTT GTT
trnS1 1 {1 |1 |1 |1 o |o |GTC GTC GCT GCT GCT GCT GCT
trnE 2022222 ]2]T11C TTC TTC TCT TTC TTC TTC
trnF 0o [o]o o]0 [0 ]|caa GAA GAA GAA GAA GAA GAA
trnH 0o |o [o]o o ]o |o]cTG GTG GTG GTG GTG GTG GTG
trnT RN EEEEEYEEEE b TGT TGT TGT TGT TGT TGT
trnP 1t {1 [t |1 ]t ]1 ]o]rcG TGG TGG TGG TGG TGG TGG
trnS2 161617 |16 |23 [12] 16 | TGA TGA TGA TGA TGA TGA TGA
trnLl 0o |-7]0 o [-7]0 |0 |TAG TAG TAG TAG TAG TAG TAG
trnV o |60 |0 |-6]0 [0 |TAC TAC TAC TAC TAC TAC TAC

42



374

TARTISMA U. KARSI

Cizelge 5.2. Tettigoninae altfamilyasi PKG ¢akisma, baglama ve bitis kodunu kullanimi (1- A. simplex, 2- G. gratiosa, 3- M. bonetti, 4- M.
ussuriana, 5- U. inflatus, 6- P. venosus, 7- A. babadaghi) (ayn1 gen ve gen 6zelligi i¢in farkli olanlar renklendirilmistir)

GenLER, | CAKISMA BASLAMA KODONU BITiS KODONU

TURLER 1 12 13[4 (|5]161]7 |1 2 3 4 5 6 7 1 2 3 4 5 6 7
nad2 0 |0 [-2(-2]0 |0 |0 |ATT ATT ATC ATC ATT ATT ATC T-- T-- TAA TAA T-- T-- T--
coxl 0 ]01]0 (0|0 |0 |2 JCCG ATT CCG ATT ATC ATT ATT T-- T-- T-- T-- T-- T-- TAA
cox2 0 ]01]0 (0|0 |0 |3 |ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- T-- T-- T-- T-- T--
atp8 ST |-4(-7|-7|-4|-7|-7|ATT ATT ATT ATT ATT ATC ATC TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA
atp6 0 ]01]0 (0 |0 |-1]-5]ATG ATA ATG ATG ATA ATG ATG T-- T-- T-- T-- T-- TAA TAA
cox3 6 |6 (3 (3|6 0|3 |ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATT TAA TAA TAA TAA TAA TA- TAA
nad3 0 |2 1]-2(-2|1]0 |3 JATC ATA ATT ATC ATA ATA ATA T-- TAA TAG TAG TAA T-- TAA
nad5 010 |0 [0 ([0 |0]|9 JATT ATT ATT ATT ATT ATT ATA T-- T-- T-- T-- T-- T-- T--
nad4 ST-T\ -7 -T -7 -7 -7 | ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- T-- T-- T-- T-- T--
nad4l 1 |1 |11 {1 (1 |1 JATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA
nad6 -1 ]-1]3 |[-1|-1[-1]-1 JATT ATT ATT ATT ATT ATT ATT TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA
cyth 0 [0 [3(2]01(0 |2 JATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- TAA TAA T-- T-- TAA
nadl 12 (3 |3 |3 |3 [3 |12|ATT ATG ATG ATG ATA ATA ATA TAA TAG TAG TAA TAA TAG TAA
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6. SONUCLAR

Bu tez P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinin tiim mitogenom dizisinin ¢ikarilma-
sin1 ve tamimlanmasini kapsamaktadir. P. venosus ve A. babadaghi tiirlerinin mitogenom-
lar1 13 protein kodlayan gen, 22 tRNA geni, 2 rRNA geni ve A+T’ce zengin bir bolgeden
olusmasi ile ¢ok hiicreli 6karyot canlilar, bocekler ve Orthoptera takimi i¢in tanimlanan
mitogenom Ozellikleri ile uyumludur. Keza total mitogenomun A. babadaghi tiiriinde
15.883 bg ve P. venosus tiiriinde 15.842 bg olmasi yaygin olarak yaklagik olarak 16.000
b¢ tanimi ile uyumludur. Bu iki tlirde genlerin birbirlerine gore yerlesimleri tim Crus-
ctacea kokenli soyhatlar1 (Hexapoda dahil) i¢in varsayilan atasal Pancrustacea gen yerle-
simleri ile aynidir. Tettigoniidae familyasina ait Tettigoniinae altfamilyas1 temsilcilerinin
tiimiliniin atasal gen yerlesimine sahip olmasi, ancak ayni familyanin Phaneropterinae
altfamilyasinda ise birden fazla gen yerlesimi gostermesi Tettigoniinae’nin daha ilkel bir
grup oldugunun isareti olabilir.

P. venosus ve A. babadaghi toplam mitogenomlar1 gen kompozisyonlari, gen yer-
lesimleri ve uzunluk itibariyla Orthoptera ve Hexapoda gruplarinin 6zelliklerine sahip
olsa da AT orani, genlerarasi Ortiisen bolge uzunluklar1 veya geneler arasinda var olan
kodlanmayan bolge uzunluklari, tRNA genlerinin antikodonlari, PKG’lerin baglama ve
bitis kodonlar1, uzunluklar1 ve kullanilan amino asit frekanslari gibi 6zellikler baglaminda
farkliliklara sahiptirler. Ozellikle protein kodlayan genlerde oldukga yiiksek bir AT orani
varlig1 (P. venosus %68, A. babadaghi %70) bilinen diger Tettigoniinae ve de birgok ort-
hopterden (diger orthopterlerde AT orani <%70) farkl1 bir durumdur.

P. venosus ve A. babadaghi tiirleri Tettigoniinae altfamilyasina dahildirler ve bu
iki tiiriin total mitogenomlarinin belirlenmesi ile altfamilya igerisinde mitogenomu bili-
nen tiir sayist yedi olmustur. Tezin verilerinin diger tiirlerin verileri ile birlestirilmesi
altfamilya icin mitogenomun 6zellikleri baglaminda sonuglara ulagmak olas1 olmustur.
Diger altfamilyalar (6rnegin Phaneropterinae) aksine gen yeniden yerlesimlerine rastla-
nilmamaktadir. Altfamilya genelinde genom uzunlugu 15766-16256 b¢ arasinda degisir
ve genom uzunluk farkliliklar1 daha ¢ok kontrol bolgesi uzunluk farklilig: ile baglantili-
dir. Genom i¢i kodlama yapmayan uzun diziler 12-23 b¢ kadarken genler arasi ¢akigsma
ise 5-8 kadardir. Hem tRNA genleri hem de protein kodlayan genlerde altfamilya i¢in
ortak olan ve altfamilyay1 tanimlayici sinapomorfi olabilecek durumlar s6z konusudur.
trnM, trnC, trnF, trnD ve trnH genlerinden hemen sonra diger genin baslamasi (bir son-
raki genle arasinda ne ortiisme ne de kodlama yapmayan dizi vardir), bir sonraki genle
cakismanin #rnK ve trnT genlerinde 1 bg, trnE geninde 2 bg ve trnl geninde 8 bg olmast;
baslangic/bitis kodonlarinin cox2 geni i¢in ATG/T--, nad4 icin ATG/T--, nad4L igin
ATG/TAA ve nad6 igin ATT/TAA olmasi tiim Tettigoniinae tiirlerinde ortaktir ve altfa-
milya i¢in tanimlayici genetik 6zellikler olabilir.

Tettigoniinae altfamilyas1 birden ¢ok tribus igerir ve tribal kompozisyonu halen
tartismalidir (Cigliano vd. 2018). Su an temsilcileri ¢alisilan Psorodonotus ve Anterastes
Anadolu ve yakin cografyalara endemiktir ve hali hazirda Platycleidini igerisinde verilir-
ler. Ancak, Psorodonotus cinsinin Pholidopterini tribusuna ait olabilecegine isaret eden
veriler vardir (Ciplak vd. yayinlanmamais veri). Genler arasi ilisi (Ortiisme veya kodlan-
mayan baz Oriintiileri) tribuslara 6zgii karakterler verebilir. Bu da ancak her tribusun tem-
silcilerinin ¢aligmasi ile anlasilabilir.
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8. EKLER

Ek-1. P. venosus tRNA ikincil yapilar
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EKk-2. A. babadaghi tRNA ikincil yapilari

L g
a-t t-a
t—; t—: a-t a-t
a-t a-t a-t a-t
a-+ t-a a-t g-cC
t-a a-t a-t g-c
g-< c-g g-¢ c-g
a-t c-g g-c =4 t-a
a-t t-a tg t  tcct t-a t
g-c + a ttatc & as a il t t ttttt
t  catt a g I+ 8 & tegs agga a a 1 oa
ag g il a t tgtg sgtag t t III] t t a ttga @a@aa g
T tocc gtaa t g +!!! g tt  t aget a t 1 t g
t [ t t @ gcac g ta a a t aact a
t =88 g a g g a-ta a & a
aaa a c a-ta t+g a-ta
t-aat a-t g-c c-g
t-a a-t E-c a-t
- i
t-a + + t C c-g
g g t 2 t a C a
+ 5 ttg cat t a
gat tca
mtRMA-Ile(gat) MERNA-GLA(ttE) mtRMA-Met{cat) 'ﬂ‘tF{_NP.— [Sto[:lJTr‘p)(tca
a a
a-t g-c t a
g+t E-C t-a a-t
g-¢ t-5 a-t g+t
c-g a-t a-t g-c
t+g g-c a-t g-c
t-a a-t t-a t-a
t-a a-t  t a-t t.t
a-t g t  ctct a-t E-c t
t  cate ag g 1t BT a t faact
Y cc - a ctact a a e ¢
a @ -oera BT =8 t a1l ¢t attg attga
& Elﬂ:g gtag t & --F g a agcg gatga + 1 t t
a !+ a t t ggt a 2 lgl : . famc .
tgat g ata g t ttgc t a & a
a & g g-ct a & c t-aa
t-az t-a a-tc t-a
€8 a-t t-a t-a
a-t a-t c-g g-c
E-c a-t a-t a-t
a-t c a g-c t C
c t t = t o« t &
t = gta t tge
gca teg
mtRNA-Cys(gea) mtRNA-Tyr(gta) mtRNA-Arg(teg) mtRNA-Ala(tgc)

57



EKLER U. KARSI
8 g
t—: a—: t-s t-a
a-t a-t -8 t-a
t-z g-c a-t a-t
t-8 a-t t-a a-t
t-a a-t -8 t-z
a-t a-t a-t t-a
t-a t-a t 8¢ g-c 3
t-a  t t  taatt a~t  ce3 a ctttt
t  zact a a = T t tcat ¢ as s R
a a Hha ¢ oattg attaa a & & PthE @ cca gsaa t
t tatg ttga t 5 111! a a tea sgta & a !t a
t 4111 s t t tasc + a !l t att & ggt t
gtac g a & s g agt 8 ga g a
a B8 s t-aa ta a t t-att
t-aa t+g c Tttt a-t
t-a a-t t-a t-a
t-a E-C E-C t-a
E-C t-a E-C a-t
a-t a + t-a C a
c & t & c & t 3
t a gtc t a gtt
tcc ctt
mtRNA-Gly (toc) mtRNA-Asp(gte) mtR.N.ﬁ.—L],rs(_c.tt) ntRMA-Asn(gtt)
. < t a
g-c E-C t-a a-t
t-a £ a-t t-a
t-a £-2 t-a t-a
t-a £-2 t-a t-a
t-a a-t t-a a-t
a-t a-t a-t t-a
g-c t a-t =4 a-t a-t t
t  ttet t  catt a-t t t  ttata t
a a T+ ad a Il a t tcaa a il ¢
a tttg aaga a © ttts gtaa a ta 2 111l a  a tttg satat ¢
t 11 + + & !+ t t & ttecg agtt a a !!!! t a
a asac t t aaat =] a +!! a a t azac 3
3 a ] a & g t gagc g a &
c at t-at ta a = a-ta
t-a t-a t-ag t-a
g-c E-< a-t a-t
g-c B¢ a-t c-g
t-a t-a c-g a-t
c a t t a-t t
t a t = C a a
tgt Etg t = ttc
gaa

MtRNA-Thr{tgt)

mtRMA-His(gtg) mtRMA-Phe(gaa)

58

mtRNA-GLu(tte)



EKLER U. KARSI
a3 8 -
g+t t-a oot
g-c c-g . 2z
at ot c-g t-a
a-t E-C a-t a-t
at -t a-t t-a
t-a g-c a-t t+g
g-c tt g-c a-t oo
t  sattacc a g+t t t-a £ catta
RN t ttct a-t tt
g B i & + ag g trrd
a tt ttastgg t B3 & HHla s aa j‘?%f - gtaat
t ! t tt+ t tiig saga t [N g 2CE g
I a ttcg sttcg
c as t g it g B Y + a tec =
g g S g
8t a t asat g t aagc a g E a
tt ta 2 8 E =& 8 t-as
a-t t-at t-ag t-a
a-t t-a c-g g-c
a-t a-t t-a g-c
E-c a-t c8 a-t
c a t-a a-t t =
t a t oz E ; t a
Bt t s tac tag
tzg
mtRNA-Ser(got) mtRNA-Pro(tgg) mtRNA-Val({tac) mtRMA-Leu(tag)
c
a
t t-a
a-t c-g
E-T t-a
t-a a-t
t-a a-t
a-t t-a
t.t a-t c
w2 =3 t  ttte t
a tcttc a i
a a 11111 2| 6 8 N
t ttcg agaag t 2 ?fg 2238
- £ 11 + o+t
g ‘0! L= tt
asgc a a tgc a
a E] g =4 g t

mtRMA-Ser(tga)

mtRMA-Leu(taa)

59



EKLER

U. KARSI

EKk-3 149 tiire ait NCBI erisim kodlar1

Tiir Ismi Erisim Kodu Lipotactes tripyrga NC_033996
Teleogryllus oceanicus NC_028619 Pteranabropsis carli NC_035420
Velarifictorus hemelytrus NC_030762 Pteranabropsis carnarius NC_035552
Teleogryllus emma NC_011823 Pteranabropsis crenatis NC_035553
Loxoblemmus doenitzi NC_033985 Henicus brevimucronatus NC_028063
Loxoblemmus equestris NC_030763 Phryganogryllacris xiai NC_033994
Mpyrmecophilus manni NC_011301 Camptonotus carolinensis | NC_028060
Truljalia hibinonis NC_034797 Homogryllacris anelytra NC_033998
Trigonidium sjostedti NC_032077 Gryllotalpa pluvialis NC_011302
QOecanthus sinensis NC _034799 Gryllotalpa unispina NC 029148
Ruspolia dubia NC_009876 Gryllotalpa orientalis NC_006678
Ruspolia lineosa NC _ 033991 Troglophilus neglectus NC_011306
Pseudorhynchus acuminatus | NC_033992 Diestrammena asynamora | NC_033989
Pseudorhynchus crassiceps | NC_033990 Cyphoderris monstrosa NC_028059
Conanalus pieli NC_033987 Tarragoilus diuturnus NC 021397
Conocephalus melaenus NC_033988 Stenopelmatus fuscus NC_028058
Conocephalus maculatus NC_016696 Comicus campestris NC _028062
Holochlora fruhstorferi NC_033993 Acrida cinerea NC_014887
Sinochlora longifissa NC_021424 Acrida willemsei NC_011303
Sinochlora szechwanensis NC_034994 Yunnanacris yunnaneus NC_030586
Ruidocollaris obscura NC_028160 Tonkinacris sinensis NC_032716
Kuwayamaea brachyptera NC 028159 Sinopodisma houshana NC_033905
Kuwayamaea chinensis NC_033995 Sinopodisma tsinlingensis | NC_032303
Ducetia japonica NC 031652 Sinopodisma wulingshanensis | NC_033906
Elimaea cheni NC 014289 Qinlingacris taibaiensis NC 027187
Phaneroptera gracilis NC_034756 Fruhstorferiola huayinensis | NC_031379
Phaneroptera nigroantennata | NC_034757 Fruhstorferiola kulinga NC 026716
Uvarovites inflatus NC_026231 Fruhstorferiola tonkinensis | NC_031817
Gampsocleis gratiosa NC 011200 Kingdonella bicollina NC 023920
Metrioptera bonneti NC_033986 Curvipennis wixiensis NC_031397
Metrioptera ussuriana NC_034796 Aiolopus thalassinus NC_034674
Anabrus simplex NC_009967 Trilophidia annulata NC_027179
Xizicus fascipes NC_018765 Pternoscirta caliginosa NC_035227
Decma fissa NC_033981 Oedaleus decorus asiaticus | NC_011115
Pseudocosmetura anjiensis | NC_033853 Oedaleus infernalis NC_029327
Pseudokuzicus pieli NC_033982 Gastrimargus marmoratus | NC_011114
Mecopoda elongata NC_021380 Compsorhipis davidiana NC_029408
Mecopoda niponensis NC_021379 Angaracris barabensis NC_025558
Zichya baranovi NC_033984 Angaracris rhodopa NC_025946
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Ek.3’tin devami

Gonista bicolor NC_029205 Mekongiella xizangensis NC_014451
Ceracris kiangsu NC_019994 Atractomorpha sinensis NC_011824
Gomphocerus sibiricus NC_021103 Tetrix japonica NC_018543
Gomphocerippus rufus NC_014349 Alulatettix yunnanensis NC_018542
Phlaeoba albonema NC_011827 Physemacris variolosa NC_014491
Phlaeoba infumata NC_031506 Tanaocerus koebelei NC_020777
Phlaeoba tenebrosa NC_029150 Mirhipipteryx andensis NC_028065
Arcyptera coreana NC_013805 Pyrgacris descampsi NC_020776
Orinhippus tibetanus NC_023467 Ommexecha virens NC_020778
Chorthippus chinensis NC _011095 Ellipes minuta NC _014488
Euchorthippus fusigeniculatus | NC_014449 Tristira magellanica NC_020773
Ceracris versicolor NC_025285 Pielomastax zhengi NC_016182
Caryanda elegans NC_036750 Xyleus modestus NC_014490
Caryanda sp. NC_030165 Lentula callani NC_020774
Traulia minuta NC_036063 Pseudothericles compressifrons | NC_028061
Traulia szetschuanensis NC_013826 Erianthus versicolor NC_020045
Xenocatantops brachycerus | NC_021609 Locusta migratoria migratoria | NC_011119
Prumna arctica NC_013835 Locusta migratoria NC_001712
Longchuanacris curvifurculus | NC_036994 Locusta migratoria tibetensis NC_015624
Ognevia longipennis NC_013701 Locusta migratoria manilensis | NC_014891
Pseudoxya diminuta NC_025765 Gomphocerus licenti NC_013847
Oxya chinensis NC 010219 Gomphocerus sibiricus tibetanus | NC_015478

Oxya hyla NC_032076 Deracantha onos NC_011813
Hieroglyphus tonkinensis NC _ 030587 Phyllomimus detersus NC 028158
Shirakiacris shirakii NC_021610 Phyllomimus sinicus NC_033997
Choroedocus violaceipes NC 034673 Pseudophyllus titan NC 034773
Nomadacris japonica NC 036062 Hexacentrus japonicus NC 033983
Chondracris rosea NC_019993 Hexacentrus unicolor NC_033999
Schistocerca gregaria gregaria | NC_013240 Sinotmethis brachypterus NC 026525
Calliptamus abbreviatus NC_030626 Thrinchus schrenkii NC_014610
Peripolus nepalensis NC 029135 Asiotmethis jubatus NC 025904
Calliptamus italicus NC_011305 Asiotmethis zacharjini NC_020328
Pacris xizangensis NC_023919 | | Humphaplotropis culaishanensis | NC_023535
Lithidiopsis carinatus NC_020775 Mekongiana xiangchengensis | NC_014450
Filchnerella beicki NC_024923 Mekongiella kingdoni NC_023921
Filchnerella helanshanensis | NC_020329 Pseudotmethis rubimarginis NC_020330
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