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ÖZET 

Psorodonotus venosus ve Anterastes babadaghi 

(ORTHOPTERA, TETTIGONIIDAE) TÜRLERİNDE TOTAL MİTOKONDRİ-

YAL GENOM DİZİLERİ VE GEN YERLEŞİMLERİNİN BELİRLENMESİ 

Uğur KARŞI 

Yüksek Lisans Tezi, Biyoloji Anabilim Dalı 

Danışman: Prof. Dr. Battal ÇIPLAK 

Haziran 2018; 61 sayfa 

Mitokondriyal genom (mitogenom) dizileri bir dizi nedenle yakın zamanda populasyon 

genetiği, filogeni, filocoğrafya ve benzeri evrimsel çalışmalarda yayın olarak başvurulan 

veri kaynakları arasındadır. Orthoptera Insecta’nın en fazla tür içeren takımlarından biri-

dir ve özellikle son 2-3 yıl içerisinde çok sayı türün mitogenomu çıkarılmıştır. Sunulan 

tez çalışması Tettigoniinae (Orhoptera, Tettigoniidae) altfamilyasına ait Psorodonotus 

venosus ve Anterastes babadaghi türlerinin mitogenom dizilerinin yeni nesil dizileme 

yöntemi ile üretilmiş ve biyoinformatik yaklaşımlarla değerlendirilmiş verilerini içermek-

tedir. Total mitogenom uzunlukları Psorodonotus venosus türünde 15842 baz çifti ve An-

terastes babadaghi türünde 15883 baz çifti olarak saptanmıştır. Diğer ökaryotların çoğu-

nun mitogenomlarına benzer şekilde bu iki türün mitogenomu 22 tRNA geni, 2 rRNA 

geni, 13 protein kodlayan gen ve bir A+T’ce zengin bölgeden oluşmaktadır.  İki türün 

mitogenomunun 37 geninin yerleşimi atasal böcek mitogenomu olarak varsayılan Panc-

rustaceae mitogenomundaki yerleşime sahiptir. Protein kodlayan genlerde ortalama 

AT/GC oranı Psorodonotus venosus türünde % 68/32 ve Anterastes babadaghi türünde 

ise % 70/30 olarak hesaplanmıştır. Tez verileri şu sonuçlara işaret etmiştir: (i) Her iki 

türün mitogenomları toplam baz sayısı, ve gen sayısı ve içeriği yönüyle çokhücreliler için 

genel mitogenom tipi olarak tanımlanan ile aynı özelliklere sahiptir, (ii) Tettigoniinae 

altfamilyasının temsilcileri olan bu iki tür atasal altıüyeli gen yerleşimine sahiptirler,  (iii) 

şimdiye kadar çalışılmış diğer türleri de dikkate alındığında Tettigoniinae altfamilyasında 

mitogenom gen yerleşimi korunmuş görünmektedir, (iv) her iki tür diğer orthopterlerde 

olduğu gibi AT ağırlıklı bir genoma sahiptir ve tRNA genlerinin uzunlukları, antikodon-

ları ve komşu genlerle çakışma veya kodlanmayan ara dizilere sahip olma bakımından ve 

yine protein kodlayan genlerin uzunluk, başlama ve bitiş kodonları, komşu genlerin ça-

kışması veya kodlanmayan baz dizilerine sahip olması altfamilya için tipik örüntülere 

sahiptir. 

ANAHTAR KELİMELER: Orthoptera, Tettigoniidae, Tettigoniinae, Psorodonotus ve-

nosus, Anterastes babadaghi, yeni nesil dizileme, total mitogenome 

JÜRİ: Prof. Dr. Battal ÇIPLAK 

    Doç. Dr. Ertan Mahir KORKMAZ     

    Doç. Dr. Sarp KAYA      
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ABSTRACT 

DETERMINATION of TOTAL MITOGENOM SEQUENCES AND GENE LO-

CATION IN PSORODONOTUS VENOSUS AND ANTERASTES BABADAGHİ 

(ORTHOPTERA, TETTIGONIIDA) 

Uğur KARŞI 

MSc Thesis in Biology 

Supervisor: Prof.Dr. Battal ÇIPLAK 

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  

COMMITTEE: Prof. Dr. Battal ÇIPLAK 

      Assoc. Prof. Dr. Ertan Mahir KORKMAZ   

    Assoc. Prof. Dr. Sarp KAYA        
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ÖNSÖZ 

Canlıların değişim süreçlerini ortaya koyma ve tanımlamada mitokondri DNAsı 

daha hacimli, daha güvenilir ve daha pratik yöntemlerle tercih edilen bir veri kaynağı 

olmuştur. Bu tezde Orthoptera takımı içinde bulunan ve tribus düzeyinde daha önce total 

mitokondri genomu çıkarılmamış iki türün total mitokondri genomunu literatüre kazan-

dırmak amaçlanmıştır. Ayrıca yeni nesil dizileme (Next Generation Sequnecing) tekniği 

kullanılarak güvenirliği yüksek bir sonuç elde etme yöntemin oturtulması bağlamında 

önemli görülmüştür.   

Yüksek lisans yaşamım boyunca hem akademik hem sosyal hem de manevi an-

lamda her türlü desteği esirgemeyen ve deneyimleriile her zaman yolumu aydınlatmış 

olan danışmanım Prof. Dr. Battal ÇIPLAK’a sonsuz teşekkür ederim. Ayrıca bilgilerine 

pek çok kez başvurduğum Doç. Dr. Sarp KAYA’ya çok teşekkür ederim. Tez için yar-

dımlarını esirgemeyen Doç. Dr. Ertan Mahir KORKMAZ’a ve Ar. Gör. Özgül DOĞAN’a 

teşekkür ederim. Dizileme hizmeti için MG Biyoinformatik şirketinin sahibi Murat GÜ-

LER’e yardımlarından dolayı teşekkür ederim. Laboratuvar ekip arkadaşlarım Pembe Nur 

ÖZTÜRK, Özgül YAHYAOĞLU ve lisans dönem arkadaşım da olan Ar. Gör. Onur 

ULUAR’a destekleri için teşekkür ederim. Manevi desteğini hiçbir zaman esirgemeyen 

dostum Bengisu Sezen SUBAŞI’na çok teşekkrür ederim. Ve son olarak da her zaman 

gösterdikleri ilgi ve şevkat için anne ve babam Şenay ve Cafer KARŞI’ ya teşekkür ede-

rim. 

Bu tezin çalışmaları Akdeniz Üniversitesi, Fen Fakültesi, Biyoloji Bölümü 

bünyesindeki Moleküler Evrim ve Biyocoğrafya Laboratuvarı’nda gerçekleştirilmiştir.  

Tez çalışması Akdeniz Üniversitesi Bilimsel Araştırma Projeleri tarafından FYL-2017-

2462 nolu proje ile desteklenmiştir. 
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SİMGELER VE KISALTMALAR 

A : Adenin  

aa : Aminoasit 

Ala : Alanin 

Arg : Arjinin 

ARWEN : tRNA genlerinin nükleotit dizilerini belirleyen server tabanlı yazılım. 

Asn : Asparagin 

Asp : Aspartik asit 

ATP : Adenozin trifosfat 

atp6 : ATP sentaz 6 geni 

atp8 : ATP sentaz 8 geni 

Bç : baz çifti 

BLAST : Basıc Local Alignment Search Tool 

C : Sitozin 

cox1 : Sitokrom oksidaz 1 geni 

cox2 : Sitokrom oksidaz 2 geni 

cox3 : Sitokrom oksidaz 3 geni 

Cys : Sistein  

cytb : Sitokrom b geni 

Dk : dakika 

DNA : Deoksiribonükleik asit 

EDTA : Etilen diamintetra asetik asit 

G : Guanin 

GB : Gigabayt 

Genbank : Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi 

Geneious : Güçlü ve kapsamlı bir moleküler biyoloji ve NGS analiz araçları paketi.  

Gln : Glutamin 

Glu : Glutamik asit 

Gly : Glisin 

HCl : Hidroklorik asit 

His : Histidin 

Ile : İzolösin 

J : Ağır zincir 

kb : kilobaz 

Leu : Lösin 

Lys : Lizin 

m : metre 

MEGA : Molecular Evolutionary Genetics Analysis 

Met : Metiyonin 

mg/ml : Miligram/mililitre 

ml : Mililitre 

mM : Milimolar 
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mtDNA : Mitokondriyal deoksiribonükleik asit  

mitogenom : Mitokondri genomu 

Mt-genom : Mitokondri genomu 
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NCBI : National Center for Biotechnology Information veritabanı 
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ng/ul : nanogram/mikrolitre 

NGS : Yeni Nesil Dizileme 

ort : Ortalama 

PCR : Polymerase Chain Reaction (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) 

Phe : Fenilalanin 

PKG : Protein Kodlayan Gen 

Pro : Prolin 

RNA : Ribonükleik asit 
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T : Timin 

Thr : Treonin 

Total : toplam 

Tris : Hidroksimetil aminometan 
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1. GİRİŞ 

Ökaryotik bir hücre bulundurduğu zarlı organelleri ile prokaryot bir hücreden 

farklıdır. Ökaryotik hücrenin zarlı organellerinden biri mitokondridir. Mitokondri yapısı 

protist ve çok hücreli hayvanlarda farklılıklar gösterir. Özellikle protistlerde kristaların 

biçimine dayalı yapısal bir çeşitlilik söz konusudur (Brusca ve Brusca 2002). Ancak çok 

hücreli hayvanların mitokondrileri kendi içinde daha benzerdir. Mitokondri iç ve dış zar 

olarak tanımlanan iki zarla çevrelenmiştir. Her bir zar iki tabaka lipit ve içine yerleşmiş 

özgün proteinlerden oluşur. Dış zar kıvrım oluşturmamışken, iç zar krista olarak adlandı-

rılan kıvrımlar şeklinde yapılanmıştır. İç zarın kristaları arasında kalan bölge matriks ola-

rak adlandırılır ve mitokondri enzimleri, mitokondriye ait DNA’yı ve mitokondriye özgü 

ribozomları içerir. Mitokondri elektron taşıma sistemi enzimleri ise krista zarı üzerine 

yerleşmiştir (Lodish vd. 2008). Mitokondri hücrenin enerji üretim merkezi olarak iş gör-

düğünden, hücrenin enerji kullanımına göre mitokondri sayısı hücreden hücreye değişe-

bilir (Chandel 2014). Bazı hücreler tek ve iri bir mitokondriye sahipken diğerleri birden 

fazla mitokondriye sahiptir. Örneğin triploblastik hayvanların kas ve karaciğer hücreleri 

çok sayıda mitokondriye sahipken diğer dokulara ait hücrelerde ise sayı daha azdır.   

Endosimbiyotik teori mitokondrinin bir zamanlar Bacteria benzeri bağımsız bir 

hücre olduğu ve Archae benzeri başka bir hücrenin içine yerleşerek parazitik yaşamı seç-

mesi ile ökaryotik hücrenin oluştuğunu var sayar (Freeman ve Herron 2009). Mitokond-

rinin bir hücre gibi bağımsız bir zarla çevrili olması, prokaryot hücrelerinkine benzer 60S 

ribozomlarının bulunması, kendine özgü bir DNA’sının olması ve hücreden bağımsız ola-

rak çoğalması bu varsayımın kanıtları olarak gösterilir (Lodish vd. 2008). Dolayısıyla her 

ne kadar genomu içinde bulunduğu hücreden bağımsız olarak replike olsa da o hücre ile 

etkileşim içinde evrimleşmiştir. Bu nedenle mitokondri DNA’sı kullanılarak yapılan ça-

lışmalar hem mitokondri hem de içinde yerleşmiş olduğu hücrenin evrimsel tarihi hak-

kında bilgi vericidir (Avise 2000).          

Mitokondriyal genom (mitogenom) dizilerinin moleküler evrim, populasyon ge-

netiği, filogenetik, filocoğrafik ve benzeri alanlarda kullanımı son 20-30 yılda biyoloji 

alanında çığır açıcı gelişmelere neden olmuştur (Avise 2009). Erken dönem mt-DNA ça-

lışmalarında uzunlukları 200-600 baz çifti arasında değişen DNA dizilerinin kullanılmış-

tır. Sonraki dönemlerde 1000 bç veya daha uzun bölgeler kullanılmıştır. Bu çalışmalarda 

belli genler daha çok öne çıkmıştır. Özellikle hayvanlarda sitokrom C oksidaz alt ünite I, 

sitokrom b, sitokrom C oksidaz alt ünite II ve III, nikotin amid dinükleotidi en yaygın 

kullanılanlar olmuştur. Kısa DNA segmentlerinin kullanımı daha çok yöntem nedeniyle-

dir. Sanger dizileme yöntemi sınırlı uzunlukta DNA dizilerini edinmeye imkan verir ve 

daha fazla gen ve daha uzun bölgelerin çalışılması her bir gen için yöntemin ayrı ayrı 

uygulanmasını gerektirir ve bu da maliyet ve iş yükünü attırmaktadır. Yeni nesil dizileme 

(next generation sequencing) yöntemlerinin gelişimi ile birlikte oldukça uzun bölgelerin 

ve hatta mitokondri için tüm genomu diziletme olanağı doğmuştur (Bandelt vd. 2006; 

Peterson vd. 2012). Buna paralel yukarıda sayılan alanlarda veri üretimi total genom di-

zilerine dayandırılmaya başlanmıştır. Bu tezin konusu, Ülkemizde yeni yeni uygulan-

makta olunan bu yöntemin oturtulmasını amaçlamaktadır. 
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Total mitogenomun elde edilebilmesi bir dizi avantaj sağlamıştır. İlki çok uzun 

DNA dizileri ile oluşturulan matrislerin oluşturulabilmesi ve analizi hacimli veri eldesini 

olası kılmıştır. Bu veriler ışığında daha sağlam sonuç ve saptamalar olası olmuştur. İkin-

cisi DNA baz komposizyonunu veri olarak kullanabilmeye ek olarak her bir genin baş-

langıç ve bitişi kodonunun belirlenmesi ve bu genlerin birbirlerine göre yerleşimi sapta-

nabilmesine olanak verir. Bu yolla mitokondri genomunun karakterizasyonu çok yönlü 

olarak ortaya konabilmiştir. Bu boyutta veriler klasik taksonomi ve filogeninin yanında 

moleküler evrim (mutasyon tipleri, genetik sürüklenme, kodon bias, kodlama yapmayan 

bölge vb.), genler evrimi (gen etkileşimleri, rekombinasyon, gen transferleri vb.), hücre 

evrimi ve de makro-evrimsel yönüyle de kullanmayı olası kılmıştır. Total genom çalış-

malarından elde edilen verilerin birikimi öyle bir trend yaratmıştır ki temsilci türlerle ana 

hayvan soy hatlarının (filumlar, sınıflar vb.) makro evrimlerinin tanımlanmasına başlan-

mıştır. Atasal gen yerleşimlerinin hangi grupta ne şekilde oluştuğu veya değişime uğra-

dığı ve bu yolla ana grupları tanımlayıcı örüntüler içerip içermediği, belli kategorik dü-

zeylerin hangi değişimlere denk geldiğinin saptanması vb. aktif bir araştırma alanı olmuş-

tur. Tez kapsamında çalışılan temsilci türlerle mitogenom evrimine ilişkin evrensel lite-

ratüre katkı sağlanması amaçlanmaktadır. 

İlk kez insan ve farede tanımlanmasından bu yana (Smith 2016) mitokondri geno-

muna ilişkin hacimli veri edinilmiştir. Bu metnin yazıldığı tarihlerde (Nisan-2018) NCBI 

(National Centre for Biotechnology Information) web veri tabanına 5000’in üzerinde tü-

rün total mitokondri genomu dizilenmiş ve yüklenmiştir. Diğer canlılarda (mantar ve bit-

kilerde) mitokondri DNA uzunluğu farklı olsa da tipik bir çok hücreli hayvan hücresinde 

15000-20000 baz çiftinden oluşur. Böceklerde de diğer hayvanlardakine benzer olarak 

DNA uzunluğu 14000 ile 20000 baz çifti arasında değişir (Korkmaz vd. 2015). Tipik bir 

hayvan mitokondri genomu 37 gen içerir ve bu genlerin 13’ü protein, 2’si rRNA ve 22 

tanesi tRNA’yı kodlayan genlerdir. Ayrıca, uzunlukları değişken olabilen bir AT’ce zen-

gin kontrol bölgesi içerir (Clary ve Wolstenhome 1985; Boore 1999). Orthoptera takı-

mında ise mitokondri DNA uzunluğu genellikle 15000-17000 baz çifti arasında değişir. 

Ancak Orthoptera takımı 30000’e varan tür sayısı ile Hexapoda’nın tür sayısı bakımından 

en kalabalık 6. takımıdır ve henüz çalışılmayan familya-altfamilya-tribusları farklı sonuç-

lar verebilir.   

Hexapoda (altıüyeliler; böcekler) hayvanlar alemine ait türlerin yaklaşık %70’ini 

ve tüm canlı türlerinin ise %55 kadarını içerir (Brusca & Brusca 2002). Hexapoda içeri-

sinde yer alan 32 takımdan tür sayısı rekoru Coleoptera (kın kanatlılar) takımına ait olsa 

da Hymenoptera (zar kanatlılar), Lepidoptera (pul kanatlılar), Diptera (iki kanatlılar) ve 

Heteroptera (tahtakuruları ve eş kanatlılar) takımından sonra en fazla tür sayısı 28076 

türle altıncı sıradadır. Bu takım Ensifera (uzun antenliler) ve Caelifera (kısa antenliler) 

olmak üzere iki alttakım halinde incelenir. Her bir alttakımın içerdiği tür sayısı yaklaşık 

aynıdır. Ancak, Tettigoniidae Ensifera alttakımının ve de Orthoptera takımının en fazla 

tür içeren familyasıdır (Song vd. 2015). Böyle olmasına karşın adı geçen familyanın tüm 

altgruplarını (altfamilyalarını ve de tribuslarını) temsil eden total mitokondri genomu ça-

lışmaları sınırlıdır (Bakınız Tablo 1). Bu tez çalışması ile genel anlamda Orthoptera takı-
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mının ve özel olarak daha önce çalışılmamış ve coğrafyamıza endemik tribusların çalışıl-

ması amaçlanmaktadır. Bu bağlamda daha önce hiç bir temsilcisi çalışılmamış Platyclei-

dini ve Pholidopterini tribuslarına ait birer türden total mitogenom dizisinin çıkarılması, 

gen yerleşimlerinin saptanması ve diğer gruplarla karşılaştırarak mitogenom evriminin 

değerlendirilmesi amaçlanmaktadır.   
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2. KAYNAK TARAMASI 

Mitokondri genomları birkaç nedenle ökaryotların evrimini açıklamada yaygın 

olarak kullanır. İlki küçük boyutlu ve hücre başına çok sayıda bulunurlar ve bu nedenle 

kolayca elde edilebirler. İkincisi rekombinasyona uğramaz veya rekombinasyon nadirdir 

bu nedenle rekombinasyonun yarattığı problemlerden bağımsızdır. Üçüncüsü intron böl-

geleri içermediklerinden daha kullanışlı DNA dizileri edinilebilir. Dördüncüsü hemen ta-

mamen anasal hatta kalıtıldıklarından nukleus genlerine göre daha avantajlıdırlar. Beşin-

cisi çekirdek genomuna kıyasla yüksek bir mutasyon hızına sahip olmaları nedeniyle kısa 

sürleli evrimsel olayları saptamaya da olanak sağlarlar (Nass ve Nass 1962; Gray 1989; 

Wolstenholme 1992; Lang vd. 1999). Mitokondri genomları evrimsel tarihin Kambriyen 

patlaması sonrası dönemle birlikte görülen 32 hayvan şubesinde az veya çok kararlılıklar 

sergilerler (Cameron vd. 2011). Bu nedenle hem doğrudan nükleotid dizileri kullanılarak 

hem de mitogenomun gen yerleşim örüntüleri kullanılarak filogenetik çıkarım yapmak 

olasıdır. Ancak nükleotid dizileri evrim hızındaki heterojenlik, nükleotid kullanma eğili-

minden ve nükleotid yer değiştirmelerin doygunluğundan etkilenebildiğinden daha az gü-

venilir iken gen yerleşimleri bu problemleri daha az barındırır (Rokas ve Holland 2000). 

Total mitogenom dizilerinin kullanılması hem lineer diziler için söz konusu olan sakın-

caları azalttığı gibi aynı zamanda gen yerleşim örüntülerini de saptamaya olanak verir. 

Ek olarak çok daha hacimli bilgi üretmeyi de sağlar. Bu çok yönlü bilgi farklı düzeyde 

(tür, cins, familya vb.) taksonların evrimsel hikayelerini saptamaya olanak verir. 

 Tür sayısının fazla olmasına paralel olarak böcekler total mitogenomu en fazla 

diziletilmiş eklembacaklı grubunu oluşturur (Cameron 2014a). Yapılan çalışmalar böcek 

mitogenom uzunluğunun 14 ile 20 kilobaz aralığında değiştiğini göstermektedir ve rekor 

uzunluk 20 kilobaz civarında bir uzunlukla zarkanatlılara (Hymenoptera) takımı üyele-

rine aittir (Korkmaz vd. 2015). Tipik bir çokhücrelide olduğu gibi böcek mitogenomu 

elektron taşıma sisteminde görev alan 13 protein (sitokrom C oksidaz I, II ve III alt bi-

rimlerini kodlayan genler, sitokrom b geni, nikotinamid adenin dinükleotit dehidrogenaz 

(NADH) 1-6 alt ünitelerini kodlayan genler I, II, III, IV, IVL V ve VI ile enerji üretimi 

için elektrokimsal bir proton gradiyenti sağlayan adenozin trifosfat (ATP) 2 alt ünite VI 

ve VIII), biri büyük diğeri küçük alt ünite olmak üzere 2 rRNA ve 22 tRNA’yı kodlayan 

gen olmak üzere toplam 37 gen ve değişik uzunluklarda ve de kodlama yapmayan AT-

zengin bir kontrol bölgesinden oluşur (Clary ve Wolstenhome 1985; Zhang 1997; Boore 

1999). A+T olarak gösterilen bölgenin replikasyon orijini olduğu bildirilmektedir (Cro-

zier ve Crozier 1993).  

 

2.1. Orthoptera Takımı ve Mitogenom Çalışmaları 

Diğer tüm canlı gruplarında olduğu gibi mitogenom kısmi veya toplam olarak, 

moleküler saat tahminleri için öncelikli olmak üzere filogenetik çalışmalarda yaygın ola-

rak hem böcekler (Cameron 2014) hem de Orthoptera’da (Song vd. 2015) kullanılmıştır. 

Orthoptera’da total mitogenom ilk defa göçmen çekirgede Locusta migratoria (Caelifera, 

Acrididae) türünde diziletilmiştir (Flook vd. 1995). Nisan 2018 itibarıyla Ensifera altta-

kımına ait 61 ve Caelifera alttakımına ait 88 türün total mitokondri genomu çıkartılmış 

ve National Centre for Biotecnology Information (NCBI) web sayfasına yüklenmiştir 
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(Bakınız Şekil 2.1 ve 2.2; https://www.ncbi.nlm.nih.gov). Bu dizilerin bir kısmı analiz 

edilmiş ve yayınlanmış ise de bir kısmı ham dizi olarak web sayfasına yüklenmiştir. NCBI 

web sayfasındaki diziler dikkate alındığında, Ensifera’da total mitogenom uzunluğunun 

14971-18255 baz çifti arasında değiştiği görülür. Caelifera’da ise bu uzunluk 15084-

17004 baz çifti arasında değişmektedir.  Gen yerleşimi bakımında yapılan çalışmalar, ata-

sal Pancrustacea ile karşılaştırıldığında cox2 ve atp8 arasında yer alan iki tRNA geninin 

(tRNA-lys ve tRNA-asp) yer değiştirdiği saptanmıştır (Flook vd. 1995). Bu iki yer değiş-

tirmiş gen daha sonra başka kısa antenli türlerinde de saptanmış, ancak hiçbir uzun an-

tenlide (Ensifera) saptanmamıştır (Flook & Rowell, 1995; Fenn vd. 2008; Sheffield vd. 

2010). Sonraki çalışmalarda bu iki tRNA geninin konum değişiminin kısa antenlilerden 

Tridactylidae, Ripipterygidae ve Cylindrachetidae familyalarında olmadığı ve bunların 

atasal gen yerleşim örüntüsüne sahip olması ile kısa antenlilerin ilkel grupları olduğu bil-

dirilmiştir (Leavitt vd. 2013; Song vd. 2015).  

 Ensifera alttakımı 9 infratakımdan oluşur ve bunların beşi (Elcanidea, Oedischii-

dea, Gryllavoidea, Raphoglidae,Vitimiidae) sadece fosillerden bilinirken diğer dördünün 

(Gryllidea, Tettigoniidea, Rhaphidophoroidea, Schizodactyloidea) yaşayan temsilcileri 

vardır (Cigliano vd. 2018). Bunlardan Tettigoniidea tür sayısının en fazla olduğu infra 

takımdır (Song vd. 2015). Bu ifratakımın türleri Phasmomimoidea, Hagloidea, Stenopel-

matoidea ve Tettigonioidea olmak üzere dört üstfamilya içerisinde sınıflandırılır. Bunlar-

dan ilkinin yaşayan temsilcisi yoktur ve sonuncusu Orthoptera takımının en kalabalık üst-

familyasını oluşturmaktadır. Tettigonioidea üst familyası içerisinde yaşayan tüm temsil-

ciler Tettigoniidae familyası içinde kabul edilir. Tettigoniidae familyası ikisi fosil toplam 

23 altfamilya içerisinde gruplanır (Cigliano vd. 2018). Bunlardan Phaneropterinae ve Tet-

tigoniinae tür bakımından en zengin ve Holarktik bölgede (Avrasya ve Kuzey Amerika) 

yayılış gösteren soy hatlarıdır. Bu iki altfamilya tribus, cins ve tür sayıları en fazla olan 

altfamilyalar olduğu halde toplam mitogenomu en az diziletilmiş grupları oluşturmakta-

dır. Diğer taraftan Anadolu faunasını oluşturan Tettigoniidae türlerinin çoğu endemiktir 

(Çıplak 2003) ve şimdilik total mitogenomu çalışılmış bir tür bulunmamaktadır.  

Tettigoniinae altfamilyası Tettigoniidae familyasının en fazla tür içeren alt famil-

yalardan biri olmasına karşın olasılıkla şimdiye kadar en az sayıda türü çalışılmış grup-

lardan biridir. Şimdiye kadar bu altfamilyaya ait beş türün total genomu çalışılmıştır. Bu 

türler ve toplam gen uzunlukları şöyledir: Uvarovites inflatus 15956 bç, Gampsocleis 

gratiosa 15929, Metrioptera bonneti 16256 bç, Metrioptera ussuriana 15858 ve Anabrus 

simplex 15766  (Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008; Zhao (2015, 2017, Li 2017). Beş türün 

her birinde gen yerleşimi atasal Pancrustacea mitogenom yerleşimi göstermektedir. An-

cak, bu beş türden edinilen bilgilerin çok sayıda tribus içeren alt familyanın total mitoge-

nom özelliklerini tanımlama olası değildir. Bu tez çalışması Tettigoniinae altfamilyasının 

iki kalabalık tribusundan birer temsilci türün çalışılması hedeflenmiştir. Bunlardan biri 

Platycleidini tribusuna ait olan Anterastes cinsine ait A. babadaghi türüdür. Her ne kadar 

Anterastes cinsi Platycleidini çerisinde veriliyor ise de arka ayakta tek çift mahmuz taşı-

ması ile Ctenodecticini tribusuna yakındır (Çıplak 2004; Çıplak vd. 2015). Diğer tür ise 

Psorodonotus venosus türüdür. Psorodonotus cinsi de Cigliano vd. (2018) tarafından 

Platycleidini içerisinde veriliyor ise de genetik veriler bu cinsin Pholidopterini tribusuna 

ait olduğuna işaret etmektedir (Çıplak vd. yayınlanmamış 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  

Çalışmada hedeflenen Anterastes (Platycleidini tribusu) ve Psorodonotus (Pholi-

dopterini tribusu) cinslerinden birer temsilci türün mitogenom dizileri ve genlerinin yer-

leşimleri ilk defa çalışılacaktır (Bakınız Çizelge 2.1 ve 2.2).  Bu iki cins yakın zamanda 

bu çalışmanın yürütüldüğü laboratuvarda az sayıda lokusla genetik olarak çalışılmış ve 

literatürde mitogenomu bilinenlerden farklı sonuçlar vereceği umuduyla seçilmiştir (Çıp-

lak vd. 2010, 2015; Kaya & Çıplak 2016a, 2016b).  Anterastes cinsinden A. babadaghi 

Uvarov ve Psorodonotus cinsinden P. venosus Fischer de Waldheim türlerinin çalışılması 

hedeflenmektedir. Elde dilecek veriler literatürde mevcut olanlarla birlikte (toplam ana-

lizler) ve de karşılaştırmalı olarak (tekil analizler) değerlendirilecektir.   

Bu veriler ışığında çalışmanın hedefleri şöyle detaylandırılabilir. 

 Tettigoniinae (Orthoptera, Ensifera, Tettigoniidae) altfamilyası içerisinde sı-

nıflandırılan Psorodonotus (P. venosus) ve Anterastes (A. babadaghi) cinsle-

rine ait birer türün toplam mitokondri genomlarını dizilemek,  

 Her iki türde mitogenoma ait 37 genin yerleşim örüntüsünü (konumlarını) sap-

tamak, uzunluklarını belirlemek ve varsa kodlama yapmayan bölgeleri ve 

komşu genler arasında çakışan bölgeler olup olmadığını belirlemek,  

 Her iki türün mitogenomunun AT ve GC eğrilerini hesaplamak ve zincir asi-

metrisi ilişkisini test etmek, 

 Her türde protein kodlayan genlerin özelliklerini (başlama ve bitiş kodonları, 

kodladıkları aminoasit dizisini ve her bir amino asit oranı, kodon kullanma 

eğilimlerini vb.) saptamak, 

 Her bir türde tRNA genlerinin özelliklerini (bç olarak uzunlukları, kodon-an-

tikodonları ve sekonder yapıları)   

 Her iki türün temsil ettiği üst taksonların hem mitogenomlarındaki gen yerle-

şimleri bakımından bir birleri ve de literatürde bilinen diğer taksonlarla karşı-

laştırmak, benzerlik ve farklılıklarını saptamak ve bu yolla Orthoptera’da mi-

tokondriyal genomun evrimine ilişkin çıkarımlarda bulunmak, 

 Yukarıda belirtilen hedeflere ek olarak bu çalışma ile Akdeniz Üniversitesi 

bünyesinde yeni nesil dizileme yöntemi ile veri üretme ve verilerinin değer-

lendirilmesi konusunda işleyen bir laboratuarın oluşumuna katkı sağlanması 

hedeflenmiştir. 
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Şekil 2.1. Ensifera alt takımının tüm mitogenom dizisi çıkartılmış türler ve uzunlukları 

(NCBI, Nisan 2018)
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Şekil 2.2. Caelifera alt takımının tüm mitogenom dizisi çıkartılmış türler ve uzunlukları (NCBI, Nisan 2018)                    

 (Devamı Arkada) 
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Şekil 2.2’nin devamı 

 

1
5

6
3

8

1
5

6
4

2

1
5

6
4

6

1
5

6
4

8

1
5

6
4

9

1
5

6
5

2

1
5

6
5

5

1
5

6
5

7

1
5

6
5

7

1
5

6
5

8

1
5

6
5

9

1
5

6
6

0

1
5

6
6

1

1
5

6
6

2

1
5

6
6

5

1
5

6
6

9

1
5

6
7

2

1
5

6
7

5

1
5

6
9

4

1
5

7
2

2

1
5

7
2

3

1
5

7
5

3

1
5

7
6

8

1
5

7
7

2

1
5

7
7

4

1
5

7
7

5

1
5

7
8

3

1
5

8
1

8

1
5

8
5

8

1
5

8
7

2

1
5

8
8

5

1
5

8
9

5

1
5

8
9

8

1
5

9
2

4

1
5

9
3

0

1
5

9
3

0

1
5

9
3

2

1
5

9
4

4

1
6

0
5

3

1
6

0
8

5

1
6

2
2

7

1
6

2
5

9 1
6

4
9

4

1
7

0
0

4

14500

15000

15500

16000

16500

17000

17500

N
o
m

a
d

a
cr

is
 j

a
p

o
n

ic
a

P
h

la
eo

b
a
 i

n
fu

m
a

ta

C
h
o

n
d
ra

cr
is

 r
o
se

a

P
h

la
eo

b
a
 t

en
eb

ro
sa

S
h
ir

a
ki

a
cr

is
 s

h
ir

a
ki

i

L
it

h
id

io
p

si
s 

ca
ri

n
a

tu
s

 F
ru

h
st

o
rf

er
io

la
 k

u
li

n
g

a

P
h

la
eo

b
a
 a

lb
o
n

em
a

F
il

ch
n

er
el

la
 h

el
a
n

sh
a

n
en

si
s

F
il

ch
n

er
el

la
 b

ei
ck

i

H
u

m
p

h
a

p
lo

tr
o

p
is

 c
u

la
is

h
a
n

en
si

s

A
si

o
tm

et
h
is

 z
a

ch
a
rj

in
i

P
se

u
d

o
tm

et
h

is
 r

u
b

im
a

rg
in

is

S
in

o
tm

et
h
is

 b
ra

ch
yp

te
ru

s

C
er

a
cr

is
 k

ia
n

g
su

A
si

o
tm

et
h
is

 j
u

b
a

tu
s

T
h

ri
n
ch

u
s 

sc
h

re
n

ki
i

 C
a

ll
ip

ta
m

u
s 

it
a
li

cu
s

C
h
o

ro
ed

o
cu

s 
vi

o
la

ce
ip

es

L
o

cu
st

a
 m

ig
ra

to
ri

a

X
yl

eu
s 

m
o

d
es

tu
s

A
io

lo
p
u

s 
th

a
la

ss
in

u
s

T
ra

u
li

a
 s

ze
ts

ch
u

a
n

en
si

s

E
u

ch
o

rt
h
ip

p
u
s 

fu
si

g
en

ic
u
la

tu
s

Q
in

li
n

g
a
cr

is
 t

a
ib

a
ie

n
si

s

T
ri

lo
p
h

id
ia

 a
n

n
u
la

ta

A
rc

yp
te

ra
 c

o
re

a
n

a

S
in

o
p

o
d
is

m
a

 h
o

u
sh

a
n

a

 P
er

ip
o

lu
s 

n
ep

a
le

n
si

s

S
in

o
p

o
d
is

m
a

 w
u

li
n

g
sh

a
n

en
si

s

M
ek

o
n

g
ie

ll
a

 x
iz

a
n
g

en
si

s

L
o

cu
st

a
 m

ig
ra

to
ri

a
 m

a
n
il

en
si

s

O
ed

a
le

u
s 

in
fe

rn
a
li

s

G
a

st
ri

m
a

rg
u

s 
m

a
rm

o
ra

tu
s

A
n

g
a

ra
cr

is
 b

a
ra

b
en

si
s

 A
n
g

a
ra

cr
is

 r
h

o
d

o
p
a

M
ek

o
n

g
ie

ll
a

 k
in

g
d

o
n

i

L
en

tu
la

 c
a
ll

a
n

i

L
o

cu
st

a
 m

ig
ra

to
ri

a
 m

ig
ra

to
ri

a

C
o
m

p
so

rh
ip

is
 d

a
vi

d
ia

n
a

F
ru

h
st

o
rf

er
io

la
 h

u
a
yi

n
en

si
s

O
ed

a
le

u
s 

d
ec

o
ru

s 
a

si
a
ti

cu
s

T
ri

st
ir

a
 m

a
g

el
la

n
ic

a

P
h

ys
em

a
cr

is
 v

a
ri

o
lo

sa

 

 



KAYNAK TARAMASI                        U. KARŞI 
 

10 
 

Çizelge 2.1. P. venosus türünün sistematikteki yeri  

Takım Orthoptera 

Alt Takım Ensifera 

Üst Familya  Tettigoinoidea 

Familya Tettigoniidae 

Alt Familya  Tettigoniinae 

Tribus Pholidopterini Ramme, 1951 

Cins  Psorodonotus Brunner von Wattenwyl, 1861 
Tür  Psorodonotus venosus (Fischer de Waldheim 1839) 

 

Çizelge 2.2. A.babadaghi türünün sistematikteki yeri 

Takım Orthoptera 

Alt Takım Ensifera 

Üst Familya  Tettigoinoidae 

Familya Tettigoniidae 

Alt Familya  Tettigoniinae 

Tribus  Platycleidini Brunner von Wattenwyl, 1893 

Cins  Anterastes Brunner von Wattenwyl, 1882 

Tür  Anterastes babadaghi Uvarov, 1939 
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3. MATERYAL VE METOT 

3.1. Örneklem ve DNA İzolasyonu  

P. venosus ve A. babadaghi türlerine ait %96’lık alkol içerisinde, -20C’de sakla-

nan örnekler kullanılmıştır. İzolasyonu yapılan örneklerin bilgileri aşağıda verilmiştir 

(Çizelge 3.1). Örneklerin mitokondri organelince zengin arka femur kas dokularından 

tuz-izopropanol ile çöktürme yöntemi ile DNA izole edilmiştir (Aljanabi & Martinez 

1997). Dokular 559 l ayrıştırma tamponu (10 mM, Tris-HCI, 2 mM, EDTA, %10’luk 

SDS 17 l ve Proteinaz K 25-40 l) içerisinde 2-3 saat 56oC’deki sıcak su banyosunda 

bekletilmiştir. Su banyosundan çıkarılan tüpe 180 l doymuş NaCl eklenerek 12000 

rpm’de 10oC’de 15 dakika santrifüj edildi ve santrifüj sonunda süpernatant temiz bir mik-

rofüj tüpüne aktarılıp üzerine 1:1 oranında izopropanol ilave edilmiştir. -20oC'de 20-30 

dakika bekletilmiştir. Bu süre sonunda 13000 rpm de +4oC’de 15 dakika santrifüj edilerek 

süpernatant uzaklaştırılmıştır. Pelet şeklinde çöktürülen DNA üzerine 300 l  %70 etanol 

eklenip vortekslenerek yıkaması yapılmıştır. Sonrasında +4oC’de 12000 rpm’de 15 da-

kika santrifüj edilerek DNA tekrar çöktürülmüştür. Çöktürülen DNA kurumaya bırakılıp 

sonrasında 50-40 l dH2O’de çöktürülmüştür. İzole edilen DNA’lar önce Nanodrop-1000 

spektrofotometre ile ölçülmüştür. Nanodrop-1000 spektrofotometre cihazına nazarana 

sonucu daha güvenilir olan Qubit cihazı ile de sonrasında ölçüm yapılmıştır. Dizileme 

hizmeti için yeterli DNA miktarının elde edildiği örnekler 50 µl’lik hacim ile sekanslan-

ması (kütüphane hazırlanması dahil) için MG Biyoinformatik firmasına gönderilmiştir. 

Çizelge 3.1.  P. venosus ve A. babadaghi türlerinin lokalite bilgileri ve örnek numaraları 

Tür İsmi Lokalitesi 
Örnek 

Numarası 

Anterastes  

babadaghi 

Denizli Tavas 60 

Denizli Babadağı 693 

Antalya Korkuteli yolu üzeri 4411 

Antalya Saklıkent 4412 

Antalya Saklıkent 4413 

Psorodonotus  

venosus 

Artvin-Ardahan Yolu, Çam geçidi 1122 

Ardahan-Posof, Ilgar geçidi 1443 

Kars, Kağızman-Ağrı Cumalı köyü 1569 

Gürcistan, Shatili pass 2715 

Gürcistan Jvari Pass 2014 2928 
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3.2. Yeni Nesil Dizilemede Mitogenomun Eldesi ve Gen Yerleşimi 

Yeni nesil dizileme yöntemi kullanılarak İllumina Hiseq 2000 cihazında 106 (30x 

derinlik) okuması yapılmış her örnek için forward ve reverse olmak üzere fastq.gz for-

matında teslim edilen veri GENEIOUS  v. R9 (Kearse vd. 2012)  programına “paired 

end” işlemi ile aktarılmıştır. Böylece çift yönlü olarak toplamda 2x106 okuma bulunan 

iki dosya tek dosya içerisinde birleştirilmiş oldu 150 bp uzunluktaki okumalardan 

‘BBDuk Trim’ opsiyonu kullanılarak kalitesiz bazlar, ve varsa primer ve probların dizi-

leri uzaklaştırılmıştır. Böylece program en az hatayla genom belirlemesi işlemlerini ya-

pabilecek veriye sahip olmuştur. 

Temizlenmiş dizilerden, NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov) veritabanından 

indirilen KR051882.1 (A. babadaghi) ve KU601978.1 (P. venosus) COI dizileri (Çıplak 

vd. 2015; Kaya ve Çıplak 2016) referans olarak kullanılarak her bir örnek için mitogenom 

dizileri inşa edilmiştir.Veri setindeki okumalardan mitogenoma ait olan diziler GE-

NEIOUS v. R9 programının “map to referans” opsiyonu ile “sensitivity: high sensiti-

vity/medium”, “fine tuning: iterate up to 5 times” seçenekleri kullanılarak çekilmiştir. 

Referans diziye göre en uygun okumaları alt alta dizerek uçlardan dizinin uzamasını sağ-

layan bu yöntemle her uzamanın konsensus dizisi bir sonraki için referans olarak kulla-

narak bu işlem art arda 12 kez tekrarlanmış ve yaklaşık 16000 bç uzunluğa sahip total 

mitogenomlar elde edilmiştir. Bu uzunluktan sonra yapılan çekme işleminde uçlardaki 

diziyi destekleyen okuma sayısının keskin bir düşüş göstermesi sebebiyle genom büyük-

lüğüne ulaşıldığı tespit edilmiştir. İlk örnek için mitogenom elde edildikten sonra, bu mi-

togenom dizisi sonraki örnekler için referans olarak kullanılmış ve geriye kalan 4 örnek 

için total mitogenomu elde edinilene kadar işlem sürdürülmüştür. İşlem her tür için ayrı 

ayrı tekrarlanmıştır. Örnek başına en düşük “Pairwise Identity” değeri ise %97,5 olarak 

gözlenmiştir. Her bir tür için elde edilen diziler, ayrı ayrı GENEIOUS v. R9 programı ile 

‘ClustalW’ algoritması kullanılarak hizalanmış ve tek bir konsensus dizide birleştirilmiş-

tir. Oluşturulan konsensus mitogenom dizileri manuel olarak kontrol edilmiş, hatalar dü-

zeltilmiş ve A. babadaghi ve P. venosus türlerinin total mitogenom dizileri elde edilmiştir. 

 

3.3. Mitogenom Belirlenmesi (Annotasyonu) 

Öncelikle GENEIOUS v. R9 programı ile elde edilen halkasal mitogenom dizile-

rinde tüm tRNA'ların lokasyonları ve sekonder yapıları tRNAscan-SE (Lowe ve Eddy, 

1997) ve ARWEN (Laslett & Canbäck, 2008) web sunucularıi kullanılarak belirlenmiştir. 

Ardından MITOS (Bernt vd. 2013) web sunucusu ile PKG genleri için cutoff  "30" ve 

RNA'lar için ise "55" limitleri seçilerek Web sunucuları yardımıyla belirlenen 13 protein 

kodlayan gen (PKG), 22 tRNA, 2 rRNA ve A+T'ce zengin bölge dizilerinin mitogenom-

daki lokasyonları ve yönleri belirlenmiştir. Sonrasında MEGA v.7 (Kumar vd. 

2016)  programında "Invertebrate Mitochondrial" şeçeneği kullanılarak her bir PKG’nin 

başlama ve bitiş kodonları kontrol edilmiş ve gerekli düzenlemeler yapılmıştır. Kodlama 

yapmayan A+T’ce zengin (AT rich region) bölgesi için “(TA)”n motifi içeren yapılar 

taranarak en uygun dizi belirlenmiştir. 
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Ayrıca elde edilen 2 türün mitogenomu Orthoptera takımına ait GenkBank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) veritabanından indirilen 149 türün mitogenom dizileri 

kullanılarak GENEIOUS v. R9 programı yardımıyla gen annatosyonları karşılaştırmalı 

olarak  değerlendirilmiştir. 

 

3.4. Mitogenom İstatistikleri 

 

MEGA v7.0 programı kullanılarak  her tür için hem toplam genom hem de her 

bir gen için nükleotid kompozisyonu, amino asit kompozisyonu, kodon kullanım eğilim-

leri ve RSCU değerleri önce ‘Phylogenetic Analysis’ sonra da “Statistic” opsiyonu kul-

lanılarak belirlenmiştir. 

    Zincir asimetrisi (AT ve GC eğrileri) her bir veri seti için ayrı ayrı Perna ve Koc-

her (1995) tarafından önerilen formülle hesaplanmıştır.  

AT eğri oranı = [%A - %T] / [%A + %T] 

GC eğri oranı = [%G - %C] / [%G + %C] 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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4. BULGULAR  

4.1. Laboratuvar Çalışmalarından Edinilen Ürünler 

Psorodonotus venosus türü için 1122, 1443, 1569, 2715 ve 2928 numaralı örnek-

lerin izolasyonları sonucunda sırasıyla Nanodrop ölçüm değerleri 432,47 ng/µl, 112,20 

ng/µl, 220,67 ng/µl, 507,98 ng/µl, 222,35 ng/µl iken Qubit 3 cihazında Qubit dsDNA BR 

Assay Kit ile ölçüm değerleri 88,6 ng/µl, 171 ng/µl, 52,9 ng/µl, 45 ng/µl, 77,6 ng/µl ola-

rak hesaplanmıştır. Ayrıca total DNA miktarı ise 4,43 µg/50µl, 8,55 µg/50µl, 2,645 

µg/50µl, 2,25 µg/50µl, 3,88 µg/50µl olarak saptanmıştır. Anterastes babadaghi türü için 

ise 60, 693, 4411, 4412 ve 4413 numaralı örneklerin izolasyonları sonucunda sırasıyla 

Nanodrop ölçüm değerleri 108,8 ng/µl, 133,95 ng/µl, 43 ng/µl, 47,24 ng/µl, 99,48 ng/µl 

iken Qubit ölçüm değerleri 99 ng/µl, 80,5 ng/µl, 47,9 ng/µl, 50,3 ng/µl, 60,7 ng/µl olarak 

hesaplanmıştır. Ayrıca Total DNA miktarı ise 4,95 µg/50µl, 4,025 µg/50µl, 2,395 

µg/50µl, 2,515 µg/50µl, 3,035 µg/50µl olarak saptanmıştır. İzole edilen DNA hizmet 

alımı kapsamında yeni nesil dizileme işleminin Illumina HighSeq 2000 platformunda 

150pb okumlar olacak şeklide paired end olarak toplmada 2x106 okuma gelecek şeklide 

gerçekleştirilmesi için MG Biyoinformatik firmasına gönderilmiştir (Çizelge 4.1).  

 

Çizelge 4.1. P. venosus ve A. babadaghi türlerinin lokalite, örnek numaraları ve ölçüm 

değerleri 

Tür 

İsmi 
Lokalitesi 

Örnek 

Numa-

rası 

 

Nanodrop 

Ölçüm ng/ µl 

 

Qubit 

Ölçüm ng/ 

µl 

Total 

DNA miktarı 

µg/50µl 

P
so

ro
d
o
n

o
tu

s 
ve

n
o
su

s Artvin-Ardahan Yolu, 

Çam geçidi 
1122 432,47 88,6 4,43 

Ardahan-Posof, Ilgar 

geçidi 
1443 112,2 171 8,55 

Kars, Kağızman-Ağrı 

Cumalı köyü 
1569 220,67 52,9 2,645 

Gürcistan, Shatili pass 2715 507,98 45 2,25 

Gürcistan Jvari Pass  2928 222,35 77,6 3,88 

A
n

te
ra

st
es

 b
a
b
a
d
a
g
h

i Denizli Tavas 60 108,8 99 4,95 

Denizli Babadağı 693 133,95 80,5 4,025 

Antalya Korkuteli yolu 

üzeri 
4411 43 47,9 2,395 

Antalya Saklıkent 4412 47,24 50,3 2,515 

Antalya Saklıkent 4413 99,48 60,7 3,035 
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4.2 Yeni Nesil Dizileme Verilerinin İşlenmesi 

Her örnek için ortalama 2,2 GB toplamda 26,4 GB olan sekans verileri kullanıla-

rak GENEIOUS v. R9 programında her örnek için elde edilen konsensus dizilerinin uzun-

lukları Çizelge 4.2’de verilmiştir. Her tür için oluşturulan mitogenom dizisi beş örneğin 

konsensüsü kullanılarak elde edilmiştir. P. venosus türü mitogenom uzunluğunun 15.836-

15.842 bç ve A. babadaghi türü mitogenom uzunluğunun ise 15.882-15.883 bç aralığında 

olduğu tespit edilmiştir.  

 

Çizelge 4.2 GENEIOUS programı ile elde edilen mitogenom uzunlukları 

Tür İsmi 
Örnek 

Numarası 

Elde edilen Total  

Mitogenom uzunlukları bç 

Anterastes  

babadaghi 

15883 bç 

60 15.883 

693 15.883 

4411 15.882 

4412 15.883 

4413 15.883 

Psorodonotus  

venosus 

15842 bç 

1122 15.845 

1443 15.841 

1569 15.836 

2715 15.838 

2928 15.842 

 

4.3. Çalışılan Türlerde Mitogenom Karakterizasyonu 

4.3.1. P. venosus türünün mitogenom gen yerleşimleri 

P. venosus türü total mitogenomunda 13 PKG, 22 tRNA ve iki rRNA geni olmak 

üzere toplamda 37 gen ve ayrıca A+T’ce zengin bir bölge saptanmıştır. Bu 37 genin 14 

tanesi hafif zincirden (N) ve 23 tanesi ise ağır zincirden (J) kodlanmaktadır (Çizelge 4.4.). 

 Mitogenomun trnI gen bölgesinden başlamak kaydı ile gen yerleşimi saptandı-

ğında gen yerleşimi sırasıyla şu şekilde bulunmuştur (Çizelge 4.4.). Belirlenen bu sıra 

atasal Pancrustacea atasal gen yerleşimi ile aynıdır (Şekil 4.1). 
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Şekil 4.1. Psorodonotus venosus türü mitogenomu gen uzunlukları (bç olarak) ve gen yerleşimleri atasal Pancrustacea mitogenomu ile kar-

şılaştırmalı olarak verilmiştir (PKG beyaz ile, tRNA genleri sarı ile, rRNA genleri mavi ile ve A+T zengin bölge yeşil ile gösterilmiştir.) 
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4.3.1.1. Protein kodlayan genlerin yerleşimleri 

PKG’lerden nad5, nad4, nad4l ve nad1 genleri hafif zincirden, atp6, atp8, cytb, 

cox1, cox2, cox3, nad2, nad3 ve nad6 ağır zincirden kodlanmaktadır. Başlama kodonu 

olarak cox2, atp6, cox3, nad4, nad4l ve cytb ATG kodonunu kullanırken nad2, cox1, nad5 

ve nad6 ATT kodonunu, nad3 ve nad1 ATA kodonunu ayrıca atp8 ise ATC kodonunu 

kullanmaktadır. nad2, cox1, cox2, nad3, nad5, nad4 ve cytb genleri sonlanma kodonu 

olarak tamamlanmamış T-- kodonunu kullanırken, cox3 geni TA- tamamlanmamış son-

lanma kodonunu kullanmaktadır. nad1  geni standart TAG sonlanma kodonunu kullanır-

ken, diğer dört PKG ise standart TAA sonlanma kodonunu kullanmaktadır. Uzunlukları 

işe şu şekildedir: nad5 1732bç, nad4 1339bç, nad4l 297 bç, nad1 945 bç, atp6 678 bç, 

atp8 171 bç, cytb 1135 bç, cox1 1540 bç, cox2 691 bç, cox3 788 bç, nad2 1027 bç, nad3 

355 bç ve nad6 531 bç (Çizelge 4.4.). Ayrıca atp8 ile atp6 genleri arasında 7 bç, atp6 ile 

cox3 genleri arasında 1bç, nad4 ile nad4l genleri arasında 7 bç, nad6 ile cytb genleri ara-

sında 1 bç uzunluğunda örtüşmeler tespit edilmiştir(Çizelge 4.3.). 

 

4.3.1.2. Transfer RNA genlerinin yerleşimleri 

Toplam 1447 bp uzunluğunda 22 tRNA genleri saptanmıştır. Bu genlerin 14 tanesi 

(trnI, trnM, trnW, trnL2, trnK, trnD, trnG, trnA, trnR, trnN, trnS1, trnE, trnT, trnS2) ağır 

zincirden kodlanırken, kalan sekiz tanesi ise hafif zincirden kodlanmaktadır. Belirlenen 

tRNA genlerinin antikodon dizi  bilgileri Çizelge 4.4’te verilmiştir. Gen başına baz uzun-

lukları şöyledir: trnR, ve trnC 63 bç, trnG, trnT, trnH, trnP, ve trnL1 64 bç, trnM, trnL2, 

trnA, trnY ve trnF 65 bç, trnI, trnW, trnD, trnN ve trnE 66 bç, trnS2 68 bç, trnS1 ve trnQ 

69 bç ve trnK ve trnV 70 bç (Çizelge 4.4).  Ayrıca trnW - trnC arasında 8 bç, trnY - cox1 

arasında 8 bç, trnK - trnD arasında 1bç trnG - nad3 arasında 3 bç, trnA - trnR arasında 1 

bç, trnN - trnS1 arasında 1bç, trnE - trnF arasında 2 bç, trnT - trnP arasında 1 bç uzunlu-

ğunda örtüşmeler tespit edilmiştir (Çizelge 4.3). 

 

tRNA genleri trnS1 dışında mitokondriyal tRNA genleri için öngörülen dört kollu 

(yonca yaprağı) ikincil yapıya sahiptir. trnS1 ikincil yapısında D-kolu oluşmamıştır 

(Ek.1.) Amino asit alıcı kolunda altı adet G-U, iki adet U-U; antikodon kolunda dört adet 

G-U, iki adet U-U, bir adet; dihidroüridin (ya da DHU) kolunda sekiz adet G-U ve 1 adet 

G-G; TΨC kolunda bir adet U-G yanlış eşleşmesi tespit edilmiştir. 

 

4.3.1.3. Ribozomal RNA genlerinin yerleşimleri 

Küçük alt birimi kodlayan rrnS geni 779 bç uzunluğundadır ve trnV ile A+T’ce 

zengin bölge arasında yer alır. Büyük alt birimi kodlayan rrnL geni ise 1307 bç uzunlu-

ğundadır ve trnL1 ile trnV arasındadır. Her iki gen de komşu genlerle herhangi bir ör-

tüşme sergilememekte ve hafif zincir tarafından kodlanmaktadır. 
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4.3.1.4. Kodlama yapmayan bölgelerin yerleşimleri 

P. venosus türünün total mitogenomunda kodlama yapmayan yedi bölge saptan-

mıştır ve bunların uzunlukları 1-16 bç arasında değişkenlik sergilemektedir. En uzun kod-

lama yapmayan bölge trnQ ile trnM arasında yer alan 16 bç uzunluğundaki bölgedir ve 

ardından 12 bç uzunluğunda trnS2 ve nad1 genleri arasında bulunan bölge gelmektedir. 

Diğer bölgeler ise trnI - trnQ 4 bç, nad1 - trnL1 3 bç ve trnL2 – cox2, nad4l – trnT, trnP 

– nad6 1 bç uzunluğundadır (Çizelge 4.4). 

 

4.3.1.5. Çakışan gen bölgelerinin yerleşimleri 

 P. venosus türünün mitogenomunda gen çakışmasının olduğu 12 bölge saptanmış-

tır. Bunlardan en uzunları 8 bç uzunluğunda olup trnW ile trnC arasında ve trnY ile cox1 

arasında bulunmaktadır. Ardından 7 bç uzunluğu ile atp8 - atp6 ve nad4 - nad4l arasın-

daki çakışma gelir. trnG - nad3 3 bç, trnE – trnF 2 bç ve kalanlar ise 1 bç uzunluktadır. 

Çakışan dizi ve bazlar aşağıdaki çizelgede gösterilmiştir (Çizelge 4.3). 

Çizelge 4.3. P. venosus türünde genler arası çakışma  

 Çakışan genler 
Ortak dizi  

3’→5’ 
Uzunluk (bç) 

1 trnW - trnC AAACCTTA 8 

2 trnY - cox1 ATTCTACC 8 

3 trnK - trnD A 1 

4 atp8 - atp6 ATGATAA 7 

5 atp6 - cox3 A 1 

6 trnG - nad3 ATA 3 

7 trnA - trnR A 1 

8 trnN - trnS1 A 1 

9 trnE - trnF TA 2 

10 nad4 - nad4l TTAACAT 7 

11 trnT - trnP T 1 

12 nad6 - cytb A 1 

 

4.3.1.6. A+T’ce zengin kodlama yapmayan bölgenin yerleşimi 

P. venosus türü mitogenomunda A+T’ce zengin bölge, trnI ile rrnS genleri ara-

sında yerleşmiş olup 1079 bç uzunluğundadır ve AT oranı %74,2’dir. Bu bölgede repli-

kasyonda görev alan bazı tekrarlı (A)n ve (T)n motifleri saptanmıştır. A+T’ce zengin böl-

gede tRNA kalıntıları taranmış fakat saptanamamıştır. 
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Çizelge 4.4. P. venosus türünün mitogenom özeti 

Gen Zincir 
Başlangıç  

baz çifti 

Bitiş  

baz çifti 

Boyut 

 (bç) 

Sonraki genle  

arasındaki 

bölge  

Başlama  

kodonu 

Bitiş  

kodonu 

Anti 

kodon 

trnI  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 

cox1  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 

nad6  J  9,847 10,377 531 -1 ATT TAA   

cytb  J  10,377 11,511 1,135 0 ATG T--   

trnS2  J  11,512 11,579 68 12     TGA 

nad1  N  11,596 12,54 945 3 ATA TAG   

trnL1  N  12,544 12,607 64 0     TAG 

rrnL  N  12,608 13,914 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 nükleotid ve aminoasit kompozisyonu 

P. venosus mitogenomunun her bir PKG'inin nükleotid kompozisyonu hem total 

hem de kodon poziyonları için ayrı ayrı hesaplanmıştır. Gözlenen en yüksek AT içe-

riği %73,7 ile nad4l geninde en düşük %AT içeriği %63,2 ile cox1 geninde bulunmuştur. 

PKG’lerin ortalama AT oranı ise % 68 olarak bulunmuştur (Çizelge 4.5). Diğer 

PKG’lerde gen başına AT oranları şöyledir; nad5 (%71,7), nad4 (%70,5), nad1 (%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) (Çizelge 4.5). 

Her bir PKG için amino asit kompozisyonu belirlenmiş ve kodladıkları amino asit 

oranları hesaplanmıştır. PKG’lerde en fazla kullanılan amino asit %16,09 ile lösin (Leu), 

en az kullanılan ise %1,10 ile sistein (Cys) olarak saptanmıştır. PKG’lerden atp8 geninde 

kullanılmayan beş adet amino asit (Cys, Asp, Gly, His ve Arg) bulunmuştur Diğer genler-

den ise cox1 geninde Cys ve nad4l geninde Pro amino asitlerinin kullanılmadığı görül-

müştür.  nad4 geni %19,69 ile en sık Leu, atp6 geni %0,44 ile en az Asp aminoasitlerini 

kullanan genler olarak tespit edilmiştir (Çizelge 4.6).  

PKG dizileri kullanılarak RSCU değerleri hesaplanmıştır. Bu sayede en sık kulla-

nılan tRNA ile en fazla kullanılan kodon ilişkisi belirlenmiştir (Şekil 4.2). Buna göre en 

çok kullanılan amino asit lösin amino asidi olarak görülmektedir.  
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Çizelge 4.5.  P. venosus türünde PKG’ler ve kodon pozisyonlarının nükleotid kompozisyonları 

  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 35,3 15,2 66,8 47 23,7 18,1 10,8 65,5 29 25,7 39,5 5,6 68,7 

cox1 33,9 21,1 29,3 15,7 63,2 25 20,2 27,4 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 20,5 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 34,5 15,5 64,6 45 27,0 15,5 12,8 60,2 41 16,4 38,9 4,0 79,6 

cox3 36,0 20,9 28,2 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 44,2 9,8 27,5 18,6 71,7 39 8,3 29,4 23,4 68,3 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 5,6 33,4 17,5 76,9 

nad4l 47,8 7,4 25,9 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 32,4 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 

cytb 36,1 22,0 28,8 13,0 64,9 27 21,6 27,2 24,0 54,4 43 22,8 21,2 13,2 64,0 38 21,7 38,1 1,9 76,5 

nad1 46,3 10,5 24,1 19,0 70,5 41 9,8 24,8 24,4 65,7 50 17,8 16,8 15,9 66,3 49 3,8 30,8 16,8 79,4 

Avg. 39,4 16,9 28,6 15,0 68,0 33 15,9 29,7 21,7 62,4 45 20,8 18,9 15,0 64,2 40 14,1 37,2 8,4 77,5 
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Çizelge 4.6. P. venosus’da türünde PKG’lerin aminoasit kompozisyonu (Yeşil- en az kullanılan aminoasitler; Mavi- en fazla kullanılan aminoasitler; 

Sarı- kullanılmayan aminoasitler) 

 nad2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nad3 nad5 nad4 nad4l nad6 cytb nad1 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 18,47 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 

Gln 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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Şekil 4.2. P. venosus türünde PKG’lerin göreli sinonim kodon kullanımları (RSCU) 
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Şekil 4.3. P. venosus türünün halkasal total mitogenomu (sarı: PKG, mor: tRNA, kırmızı: rRNA ve gri: A+T’ce zengin bölge, saat yönü: J 

zincir iken tersi N zincirdir.)
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4.3.2. A. babadaghi türünün mitogenom gen yerleşimleri 

A. babadaghi türü total mitogenomunda 13 PKG, 22 tRNA ve 2 rRNA geni olmak 

üzere toplamda 37 gen ve ayrıca A+T’ce zengin bir bölge saptanmıştır. Bu 37 genin 14 

tanesi hafif zincirde (N) ve 23 tanesi ise ağır zincirde (J) bulunmaktadır (Çizelge 4.8). 

 Mitogenomun trnI gen bölgesinden başlamak kaydı ile gen yerleşimi saptandı-

ğında gen yerleşimi sırasıyla şu şekilde bulunmuştur (Çizelge 4.8): trnI, trnQ, trnM, nad2, 

trnW, trnC, trnY, cox1,  trnL2, cox2, trnK, trnD, atp8, atp6, cox3, trnG, nad3, trnA, trnR, 

trnN, trnS1, trnE, trnF, nad5, trnH, nad4, nad4l, trnT, trnP, nad6, cytb, trnS2, nad1, 

trnL1, 16S rrnL, trnV, 12S rrnS ve A+T'ce zengin bölge (D-LOOP). Belirlenen bu sıra 

atasal Pancrustacea ile aynıdır (Şekil 4.4). 

 

4.3.2.1. Protein kodlayan genlerin yerleşimleri 

PKG’lerden nad5, nad4, nad4l ve nad1 genleri hafif zincirden, atp6, atp8, cytb, 

cox1, cox2, cox3, nad2, nad3 ve nad6 ağır zincirden kodlanmaktadır. Başlama kodonu 

olarak cox1, atp6, nad4, nad4l, cybt ATG kodonunu, nad5, nad3 ve nad1 ATA kodonunu, 

cox1, cox3 ve nad6 ATT kodonunu, nad2 ile atp8 ise ATCkodonunu kodonlarını kullan-

maktadırlar. Bitiş kodonu olarak atp8, atp6, cox3, nad3, nad4l, nad6, cytb ve nad1 TAA 

kodonunu kullanırken nad2, cox2, nad5 ve nad4 tamamlanmamış stop kodonu T-- kul-

lanmaktadır. Uzunlıkları işe şu şekildedir: nad5 1723 bç, nad4 1339 bç, nad4l 297 bç, 

nad1 936 bç, atp6 777 bç, atp8 162 bç, cytb 1137 bç, cox1 1542 bç, cox2 688 bç, cox3 

693 bç, nad2 1027 bç, nad3 357 bç ve nad6 528 bç (Çizelge 4.8). Ayrıca atp8 ile atp6 

arasında 7 bç, atp6 ile cox3 arasında 5 bç, nad4 ile nad4l arasında 7 bç, nad6 ile cytb 

arasında 1 bç uzunluğunda örtüşmeler tespit edilmiştir (Çizelge 4.7).    

 

4.3.2.2. Transfer RNA genlerinin yerleşimleri 

Toplam 1453 bç uzunluğunda 22 tRNA genleri saptanmıştır. Bu genlerin 14 tanesi 

(trnI, trnM, trnW, trnL2, trnK, trnD, trnG, trnA, trnR, trnN, trnS1, trnE, trnT, trnS2) ağır 

zincirden kodlanırken, kalan sekiz tanesi ise hafif zincirden kodlanmaktadır. Gen başına 

baz uzunlukları şöyledir: trnC 63 bç, trnR, trnA,  trnG, trnT, ve trnL1 64 bç, trnM, trnL2, 

trnY, ve trnH 65bç, trnI, trnW, trnD, trnN, ve trnF 66 bç, trnE ve trnP 67, trnS2 68 bç, 

trnS1 ve trnQ 69 bç ve trnK ve trnV 70 bç şeklindedir (Çizelge 4.8).  Ayrıca trnI - trnQ 

arasında 3 bç, trnW - trnC arasında 8 bç, trnY - cox1 arasında 8 bç, trnK - trnD arasında 

1 bç trnG - nad3 arasında 3 bç, trnA - trnR arasında 1 bç, trnN - trnS1 arasında 1 bç, trnE 

- trnF arasında 2 bç, trnT - trnP arasında 1 bç uzunluğunda örtüşmeler teşpit edilmiştir 

(Çizelge 4.7). 

tRNA genleri trnS1 de dahil mitokondriyal tRNA genleri için öngörülen dört kollu 

(yonca yaprağı) ikincil yapıya sahiptir (Ek.2.). Amino asit alıcı kolunda dört adet G-U ve 

iki adet U-U; anti kodon kolunda iki adet U-G ve U-U; dihidroüridin (ya da DHU) ko-

lunda G-U; TΨC kolu için ik adet U-G yanlış eşleşmesi tespit edilmiştir. 
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Anterastes babadaghi 
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Şekil 4.4. Anterastes babadaghi türü mitogenomu gen uzunlukları (bç olarak) ve gen yerleşimleri atasal Pancrustacea mitogenomu ile kar-

şılaştırmalı olarak verilmiştir  (PKG beyaz ile, tRNA genleri sarı ile, rRNA genleri mavi ile ve A+T zengin bölge yeşil ile gösterilmiştir.) 
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4.3.2.3. Ribozomal RNA genlerinin yerleşimleri 

rRNA küçük alt birimini kodlayan rrnS geni 792 bç uzunluğundadır ve trnV ile 

A+T’ce zengin bölge arasında yer alır. Büyük alt birimi kodlayan rrnL geni ise 1313 bç 

uzunluğundadır ve trnL1 ile trnV arasındadır. Her iki gen de komşu genlerle herhangi bir 

örtüşme sergilememekte ve hafif zincir tarafından kodlanmaktadır. (Çizelge 4.8). 

 

4.3.2.4. Kodlama yapmayan bölgelerin yerleşimleri 

A. babadaghi türünün total mitogenomunda kodlama yapmayan 11 bölge saptan-

mıştır ve bunların uzunlukları 1-16 bç arasında değişmektedir. En uzun kodlama yapma-

yan bölge trnS2 ile nad1 arasında yer alan 16 bç uzunluğunda ve ardından 15 bç uzunluğu 

ile trnQ ve trnM ikincisi gelmektedir. Diğer bölgeler ise cox1 - trnL2 2 bç, trnL2 – cox2 

1 bç, cox2 – trnK 3bç, cox3 – trnG 3 bç, nad3 – trnA 3 bç,  nad5 – trnH 9 bç, nad4l – 

trnT 1 bç, cytb - trnS2 2 bç, nad1 - trnL1 12 bç uzunluğundadır (Çizelge 4.8). 

 

4.3.2.5. Çakışan gen bölgelerinin yerleşimleri 

A. babadaghi türünün mitogenomunda gen çakışmasının olduğu 13 bölge saptan-

mıştır. Bunlardam en uzunu 8 bç uzunluğunda olup trnW ile trnC arasında ve trnY ile 

cox1 arasında bulunmaktadır. Ardından atp8 - atp6 ile nad4 - nad4l arasında 7 bç uzun-

luğunda çakışma gelir. Bunlara ek olarak atp6 - cox3 arasında 5 bç, trnG - nad3 ile trnI - 

trnQ 3’er bç, trnE – trnF 2 bç ve kalanlar ise 1 bç uzunluktadır. Çakışan diziler aşağıdaki 

çizelgede gösterilmiştir (Çizelge 4.7). 

Çizelge 4.7. A. babadaghi türünde genler arası çakışma  

  Çakışan genler Ortak dizi 3’→5’ Uzunluk (bç) 

1 trnI - trnQ TTA 3 

2 trnW - trnC AAGCCTTA 8 

3 trnY - cox1 ATTCTACC 8 

4 trnK - trnD A 1 

5 atp8 - atp6 ATGATAA 7 

6 atp6 - cox3 ATTAA 5 

7 trnG - nad3 ATA 3 

8 trnA - trnR A 1 

9 trnN - trnS1 G 1 

10 trnE - trnF TA 2 

11 nad4 - nad4l TTAACAT 7 

12 trnT - trnP T 1 

13 nad6 - cytb A 1 
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 Çizelge 4.8. A. babadaghi türünün mitogenom özeti 

Gen Zincir 
Başlangıç  

baz çifti 

Bitiş  

baz çifti 

Boyut 

 (bç) 

Sonraki genle  

arasındaki bölge  

Başlama  

kodonu 

Bitiş  

kodonu 

Anti 

kodon 

trnI  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   

cytb  J  10,374 11,51 1,137 2 ATG TAA   

trnS2  J  11,513 11,58 68 16     TGA 

nad1  N  11,597 12,532 936 12 ATA TAA   

trnL1  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 bölgenin yerleşimi 

A. babadaghi türünün mitogenomunda A+T’ce zengin bölge, trnI ile rrnS genleri 

arasında yerleşmiş olup 1100 bç uzunluğundadır ve AT oranı %73,8’dir. Bu bölgede rep-

likasyonda görev alan bazı tekrarlı (A)n ve (T)n motifleri saptanmıştır.  A+T’ce zengin 

bölgede tRNA kalıntıları taranmış fakat saptanamamıştır (Çizelge 4.8). 

 

4.3.2.7. Mitogenomun nükleotid ve aminoasit kompozisyonu 

A. babadaghi mitogenomunun her bir PKG'inin nükleotid kompozisyonu hem 

total hem de kodon poziyonları için ayrı ayrı hesaplanmıştır. Gözlenen en yüksek %AT 

içeriği %75 ile nad4l geninde en düşük AT içeriği %66,1 ile cox1 geninde bulunmuştur. 

PKG’lerin ortalama AT oranı ise %70 olarak bulunmuştur (Çizelge 4.10). Diğer PKG’le-

rinde gen başına AT oranları şöyledir;  nad5 (%72,4), nad4 (%72,3),  nad1 (%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) (Çizelge 4.9). 

Her bir PKG için amino asit kompozisyonu belirlenmiş ve kodladıkları aminoasit 

oranları hesaplanmıştır. PKG’lerde toplamda en fazla kullanılan amino asit %16,09 ile 

lösin (Leu), en az kullanılan ise %1,15 ile sistein (Cys) olarak saptanmıştır. PKG’lerden 

atp8 geninde Cys, Asp, Gly, His, Arg amino asitleri kullanılmayan amino asitler olarak 

bulunmuştur. Diğer genler de ise cox1 için Cys, nad1 için His ve nad4l için de Pro amino 

asitlerinin kullanılmadığı saptanmıştır. nad4 geni %20,18 ile en sık Leu, nad2 geni %0,29 

ile en az Asp aminoasitlerini kullanan genler olarak tespit edilmiştir (Çizelge 4.10).  

PKG dizileri kullanılarak RSCU değerleri bulunmuştur. Bu sayede en sık kullanı-

lan tRNA ile en fazla kullanılan kodon ilişkisi belirlenmiştir (Şekil 4.5). Buna göre en 

çok kullanılan amino asit lösin amino asitdi olarak görülmektedir.  
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Çizelge 4.9.  A. babadaghi türünde PKG’ler ve kodon pozisyonlarının nükleotid kompozisyonları 

 Total 1. Kodon pozisyonu 3. 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 40,9 18,3 30,2 10,6 71,1 36 13,4 34,7 16,3 70,3 49 23,4 17,8 10,2 66,4 39 18,1 38,0 5,3 76,6 

cox1 36,6 18,2 29,4 15,7 66,1 26 17,9 28,0 27,6 54,5 41 25,1 17,9 16,1 58,8 43 11,7 42,4 3,3 85,0 

cox2 35,3 18,6 33,4 12,6 68,8 24 19,6 34,3 22,2 58,3 39 22,3 26,2 12,7 65,1 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 48 22,2 22,2 7,4 70,4 39 20,4 35,2 5,6 74,1 

atp6 37,7 21,6 29,7 10,9 67,4 30 21,2 33,2 15,8 62,9 41 27,0 18,9 13,1 59,8 42 16,6 37,1 3,9 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 1,3 83,1 

nad3 40,3 17,6 30,8 11,2 71,1 32 14,3 35,3 18,5 67,2 48 21,8 17,6 12,6 65,5 41 16,8 39,5 2,5 80,7 

nad5 42,7 10,9 29,7 16,8 72,4 38 9,4 30,3 22,8 67,8 46 18,6 20,0 15,3 66,0 44 4,5 38,9 12,2 83,3 

nad4 45,8 8,7 26,5 19,0 72,3 43 8,7 26,0 22,1 69,1 49 14,6 17,3 19,3 66,1 45 2,9 36,3 15,5 81,6 

nad4l 47,6 7,4 27,4 17,6 75,0 44 9,1 26,3 20,2 70,7 56 10,1 18,2 16,2 73,7 43 3,1 37,8 16,3 80,6 

nad6 39,8 19,7 33,9 6,6 73,7 29 15,3 43,2 12,5 72,2 51 22,7 20,5 6,3 71,0 40 21,0 38,1 1,1 77,8 

cytb 38,6 19,8 28,1 13,5 66,8 30 19,0 26,4 25,1 55,9 43 22,4 21,4 13,2 64,4 43 17,9 36,7 2,1 79,9 

nad1 45,9 9,3 26,1 18,7 72,0 42 8,0 26,9 22,8 69,2 49 17,6 17,0 16,3 66,0 46 2,2 34,3 17,0 80,8 

Avg. 40,7 15,4 29,3 14,5 70,0 34 14,4 30,3 21,4 64,2 45 20,8 19,4 14,6 64,6 43 11,2 38,4 7,5 81,3 
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Çizelge 4.10. A. babadaghi’de PKG’lerin aminoasit kompozisyonu (PKG’lerin Yeşil: en az kullanılan aminoasitler Mavi: en fazla kullanılan aminoasit-

ler Sarı: kullanılmayan aminoasitler) 

  nad2 cox1 cox2 atp8 atp6 cox3 nad3 nad5 nad4 nad4l nad6  cytb nad1 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 5,47 5,34 

Cys 0,88 0,00 0,87 0,00 0,78 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 0,39 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 6,20 10,00 9,32 7,84 8,07 14,43 9,14 8,47 12,54 8,65 

Gly 4,97 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 3,49 5,22 0,85 1,22 1,35 2,06 1,71 2,91 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 16,00 13,76 17,68 16,03 

Met 7,31 5,46 5,68 11,32 4,26 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 3,49 4,35 4,24 6,27 8,07 9,28 4,00 7,94 6,11 5,96 

Trp 2,34 2,92 2,62 5,66 2,33 5,22 4,24 2,61 2,91 2,06 1,14 3,17 1,93 2,82 

Tyr 3,80 3,70 4,37 3,77 3,88 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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Şekil 4.5. A. babadaghi’de PKG’lerin göreli sinonim kodon kullanımları (RSCU) 
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Şekil 4.6. A. babadaghi türünün halkasal total mtitogenomu (sarı: PKG, mor: tRNA, kırmızı: rRNA ve gri: A+T’ce zengin bölge, saat 

yönü: J zincir iken tersi N zincirdir.)
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5. TARTIŞMA 

Bu tez çalışmasında Tettigoniinae (Orthoptera: Ensifera: Tettigoniidae) altfamil-

yasını temsilen P. venosus ve A. babadaghi türlerinin mitogenomu elde edilmiş ve tanım-

lanmıştır. Elde edilen veriler birçok açıdan değerlendirilebilir. Ancak tez kapsamı itiba-

rıyla şu ana hususlar öncelikli olarak ele alınacaktır. İlki tez kapsamında çalışılan iki türün 

mitogenomlarının karşılaştırılması ve temsil ettikleri cinsler bağlamında farklılıkların tes-

piti, ikincisi altfamilya düzeyinde mitogenom dizisi bilinen diğer türlerle karşılaştırılması 

ve hem takım hem de diğer altgruplar bağlamında gen karşılaştırılması.  

 

5.1. P. venosus ve A. babadaghi Türlerinin Genomlarının Karşılaştırılması 

Her iki türde tüm aynı tRNA genleri aynı zincirlerde kodlanmaktadır. Yine her iki 

türde aynı tRNA genleri aynı antikodonlara sahiptir. tRNA genlerinde türler arası farklılık 

genlerin uzunluklarında ve bir sonraki genle arasında olan kodlama yapmayan dizilerde 

veya çakışan dizilerde görülmektedir. P. venosus türünde trnA A. babadaghi türünün aynı 

genine göre bir bç uzun iken trnR, trnE, trnF ve trnH birer baz kısa ve trnP ise 3 baz 

kısadır. Yine tRNA genlerinde türler arası farklılık kodlama yapmayan (+) veya bir son-

raki genle çakışan (-) bç sayısında görülmektedir. İki tür karşılaştırıldığında bu değer trnI 

için P. venosus’ta +4 ve A. babadaghi’de -3 iken trnQ için sırasıyla +16 ve +15 bç olması 

bir farklılık olarak saptanmıştır. Benzer bir farklılık trnP ve trnS2 genlerinde saptanmış-

tır. Bu değerler trnP için P. venosus’ta +1 ve A. babadaghi’de 0 iken trnS2 için sırasıyla 

+12 ve +16’dır. Farklı cinslere ait bu iki türde gözlenen bu farklılıklar türlerin evrimsel 

tarihindeki mutasyon örüntüsü ile ilişkilidir ve moleküler gen evrimi açısından detaylı 

araştırması anlamlı sonuçlar verebilir. 

PKG’lerde ise aynı genlerin aynı zincir (ağır veya hafif) üzerinden kodlanması iki 

türün ve dolayısıyla iki cinsin tipik benzerliğidir. Her iki türde nad4, nad4l ve nad6 gen-

lerinde hem uzunluk, hem başlama ve bitiş kodonları ve de bir sonraki genle olan örtüşme 

bakımından bir farklılık gözlenmemiştir. Bu durum bu üç genin korunumlu olduğuna işa-

ret etmektedir. Ancak cox2 atp8 ve nad5 P. venosus türünde A. babadaghi’ye göre daha 

uzun iken (3-9 bç)  cox1, atp6, cox3, nad3, cytb ve nad1 genleri ise ikinci türde 1-12 bç 

daha uzundurlar. Yine cox1, cox2, atp6, cox3, nad3, nad5, cytb ve nad1 genleri kendisin-

den sonraki genle çakışma veya bulundurduğu kodlama yapmayan baz sayısı bakımından 

türler arasında farklılık gösterirler. PKG’lerde başlama kodonu bakımından iki tür çoğun-

lukla benzerdir. Farklılık nad2 ve nad5 genlerinde görülmektedir. P. venosus türünde 

nad2 ve nad5 için ATT kodonu kullanılırken A. babadaghi’de nad2 ATC ve nad5 ATA 

kodonunu kullanır. Bazı PKG’lerin sonlanma kodonu da türler arasında farklılık gösterir. 

P. venosus cox1 ve cytb genlerinde tamamlanmamış T-- ve cox3 için tamamlanmamış 

TA- kodonlarını kullanırken A. babadaghi aynı genler için TAA kodonu kullanır. Farklı-

lık gösteren genler, özellikle cox1 filogenetik çalışmalarda en yaygın kullanılan belirteç 

genlerdendir.  

 

P. venosus ve A. babadaghi türleri rRNA genleri ve A+T’ce zengin bölge bakı-

mından da farklılıklar sergilemektedir. Hem rRNA küçük alt birimi rrnS hem de büyük 

alt birim rrnL genleri P. venosus’da A. babadaghi türünde saptanandan daha kısadır. Aynı 
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durum A+T bölgesi P. venosus türünde 20 bç daha kısadır. Çoğu genlerin A. babadaghi 

türünde P. venosus türüne göre daha uzun olması total mitogenom uzunluğu ile uyumlu-

dur. Çünkü total mitogenom P. venosus türünde 15.842 bç ve A. babadaghi 15.883 bç’dir. 

 

5.2. Mitogenom Gen Yerleşimleri Bakımından Çalışılan Türlerin Yeri 

Orthoptera türlerinde mitogenom gen yerleşim örüntüsü ve evrimsel geçmişte gen 

yeniden düzenlenmesi bakımından en kapsamlı değerlendirme Song vd. (2015) tarafından 

yapılmıştır. Gen yerleşimlerinin tanımlanmasında Pancrusctacea gen yerleşimi (Şekil 

5.1a) referans alınmaktadır ve buna göre farklı yerleşen genlerin translokasyon gösterdiği 

kabul edilir (Korkmaz vd. 2015). Caelifera alttakımı (özellikle Acrididae familyası)  trnD 

ve trnK’nın yer değiştirmiş olması familyanın atasında gerçekleşmiş bir translokasyon 

olarak düşünülür (Flook vd. 1995; Song vd. 2015), diğer genler ise atasal yerleşime sa-

hiptirler (Şekil 5.1 a ve b’yi karşılaştırın).   

Ensifera içerisinde gen yerleşimi bakımından sekiz faklı gen yeniden düzenlen-

mesi görülür. Gryllidae familyasında trnN- trnS-,trnG yer değiştirerek trnG-trnS- trnN 

şeklinde yeniden yerleşmiştir. Diğer bir yeniden düzenlenme Prophalangopsidae famil-

yasında trnR ile trnA’ nın yerdeğiştirmesidir (Şekil 5.1 a ve f).  Schizodactylidae famil-

yası için trnI geni elenmiştir ve mitogenom 21 tRNA genine sahiptir ve diğer genler atasal 

Pancrustacea ile aynı yerleşim örüntüsüne sahiptir (Şekil 5.1 a ve d). Trigonidiidae famil-

yasında trnE geni trnS1 ile trnF arasında iken trnR ile trnS1 arasına yerleşmiş (Şekil 5.1 

a ve e) ve Gryllidae ile aynı değişime ek olarak trnV geni rrnS ile A+T zengin bölge 

arasında konumlanmışır (Şekil 5.2 a ve c). En fazla değişim Tettigoniidae familyasında 

görülür. Tettigoniidae’nin Lipotactinae altfamilyasında iki adet yer değiştirme söz konu-

sudur. İlki trnQ ile trnM yer değişmiş olması, ikincisi ise trnG-nad3-trnA-trnR-trnN-trnS 

yeniden düzenlenerek trnG-trnS -trnA-trnN-trnR-trnG-nad3 yeniden yerleşiminin ortaya 

çıkışıdır (Şekil 5.1 a ve g). Tettigoniidae familyasının Phaneropterinae altfamilyası Ho-

lochlorini tribusunda ise üç ayrı düzenlenmenin ortaya çıkışıdır. Bunlardan biri atasal 

trnI-trnQ-trnM-nad2 sırasının trnI- trnM-nad2-trnQ şeklinde değişimi ve ikincisi ise 

A+T bölgesinin yeniden yerleşerek trnI- trnM-nad2-A+T-trnQ sırasının ortaya çıkışıdır 

(Şekil 5.1 a ve h). Yine Holochlorini’ye ait Ruidocollaris obscura’da trnY ile cox1genleri 

arasında ikinci bir A+T bölgesinin oluşumu çarpıcıdır (Şekil 5.1 a ve i). Tettigoniidae 

familyasının Pseudophyllinae altfamilyasında gözlenen bir yer değiştirme atasal trnI- 

trnQ-trnM sıralamasının trnM-trnI-trnQ şekilinde yer değiştirmesidir (Şekil 5.1 a ve j).  

Tettigoniinae altfamilyasının çalışılmış türlerinin tümü P. venosus ve A. babdaghi 

türlerinde saptanan gen yerleşim örüntüsü atasal yerleşime göre hiçbir faklılık taşıma-

maktadır. Aynı du-rum diğer Tettigoniinae türleri için de geçerlidir (Fenn vd. 2007; Zhou 

vd. 2008; Zhao 2015, 2017,  Li 2017). Bu nedenle ilkel bir grup olduğu söylenebilir. 

Ancak çarpıcı olan aynı altfamilyaya, örneğin Phaneropterinae, ait bazı türlerde atasal 

gen yerleşimi korunduğu halde diğer bazılarında atasal gen yerleşimi korunduğu halde 

diğer bazılarında yer değiştirmenin olmasıdır (Zhou vd. 2007, 2010, 2015, 2017; Song 

vd. 2015; Yang vd. 2016). Bu da Song vd. (2015) tarafından savunulan gen yerleşim 

örüntülerinin familya veya altfamilya düzeyinde üstgruplar için sinapomorfiler barındı-

rabileceği görüşünü desteklememektedir.    
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a) Atasal Pancrusctacea  
 

 
b) Caelifera- Acrididae 
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c) Ensifera -Gryllidae  
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Şekil 5.1. Orthoptera takımı mitogenom yerleşimleri ( her bir renk atasaldan farklı pozisyonda yerleşim gösteren bir geni temsil etmekte-

dir.) 
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Şekil 5.1.’in devamı 
 
d) Ensifera – Schizodactylidae 
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e) Ensifera -Trigonidiidae  
 

tr
n

I 

tr
n

Q
 

tr
n

M
 

n
a

d
2
 

tr
n

W
 

tr
n

C
 

tr
n

Y
 

co
x1

 

tr
n

L
2

 

co
x2

 

tr
n

K
 

tr
n

D
 

a
tp

8
 

a
tp

6
 

co
x3

 

tr
n

G
 

n
a

d
3
 

tr
n

A
 

tr
n

R
 

tr
n

E
 

tr
n

S
1

 

tr
n

N
 

tr
n

F
 

n
a

d
5
 

tr
n

H
 

n
a

d
4
 

n
a

d
4

l 

tr
n

T
 

tr
n

P
 

n
a

d
6
 

cy
tb

 

tr
n

S
2

 

n
a

d
1
 

tr
n

L
1

 

1
6

S
 r

rn
L

 

1
2

S
 r

rn
S
 

tr
n

V
 

A
+

T
 

                                      

 

f) Ensifera –Prophalangopsidae 
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g) Ensifera, Tettigoniidae (Lipotactinae) 
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Şekil 5.1.’in devamı 

h) Ensifera, Tettigoniidae (Phaneropterinae, Holochlorini) 
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i) 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 Uzunlukları Bakımından Çalışılan Türlerin Yeri 

Ensifera alttakımı Tettigoniidea infra takımı Orthoptera takımının en fazla tür içe-

ren infra takımdır (Song vd. 2015). Bu infra takımın türleri Phasmomimoidea, Hagloidea, 

Stenopelmatoidea ve Tettigonioidea olmak üzere dört üstfamilya içerisinde sınıflandırılır. 

Hem bu infra takımın hem de Orthoptera takımının en kalabalık üstfamilyası Tettigonio-

idea üst familyasıdır (Cigliano vd. 2018) ve her bir familya ve altfamiyadan temsilci tür-

lerin total mitogenomu saptanmıştır (NCBI). Bunlardan Phaneropterinae ve Tettigoniinae 

tür bakımından en zengin ve Holarktik bölgede (Avrasya ve Kuzey Amerika) yayılış gös-

teren soy hatlarıdır. Ensifera alttakımı içerisinde minimum ve maksimum mitogenom 

uzunlukları Phaneropterinae türlerinde (Ruspolia dubia 14.971 bç ve Phaneroptera gra-

cilis 18.255 bç olacak şekilde) saptanmıştır. Çalışılan türlerde total mitogenom P. venosus 

türünde 15842 bç ve A. babadaghi 15883 bç olduğundan alttakım düzeyinde ortalama bir 

uzunluğa sahip olduğu ve genom uzunlukları bağlamında alttakım içerisinde bilinen de-

ğerleri değiştirmediği söylenebilir. Phaneropterinae ve Tettigoniinae bu alttakımın en ka-

labalık altfamilyaları olduğundan bu durumun altfamilya için de geçerli olduğu söylene-

bilir. 

Tettigoniinae altfamilyası çok sayıda tür içeren bir altfamilya olmasına karşın az 

sayıda türünün mitogenomu elde edilmiştir ve toplam 5 türün mitogenomu bilinmektedir 

(Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008; Zhao 2015, 2017,  Li 2017).  Bu çalışma ile birlikte 

mitogenomu bilinen tür sayısı 7’ye çıkmıştır. Bu türlerden ikisi Gamspsocleidini 

(Gampsocleis gratiosa ve Uvarovites inflatus) ve diğer 5’i şimdilik Platycleidini (Metri-

optera bonneti, Metrioptera ussuriana ve Anabrus simplex ve bu çalışmada ele alınan 

Psorodonotus venosus ile Anterastes babadaghi) tribusu içerisinde verilir (Cigliano vd. 

2018). Ancak Platycleidini oldukça heterojen bir gruptur ve tribus cins kompozisyonu 

tartışmalıdır. Anterastes cinsi arka tibiada tek çift mahmuz taşıması ile Rhacocleis ile 

birlikte diğer tüm cinslerden farklıdır (Çıplak 2004; Çıplak vd. 2015). Psorodonotus cinsi 

de (temsilen Psorodonotus venosus) Cigliano vd. (2018) tarafından Platycleidini içeri-

sinde veriliyor ise de genetik veriler bu cinsin Pholidopterini tribusuna ait olduğuna işaret 

etmektedir (Çıplak vd. yayınlanmamış veri). Literatür ve tez verileri birlikte değerlendi-

rildiğinde genom uzunlukları bakımından Platycleidini üyeleri arasındaki varyasyonların 

diğer tribusla olandan daha fazla olması bu heterojenite ile uyumlu görünmektedir.  

 

Tettigoniinae altfamilyası üyeleri arasında (Şekil 5.2) total mitogenom uzunluğu 

rekoru 16256 bç ile Metrioptera bonneti’de gözlenmişken minimum uzunluk 15766 bç 

ile Anabrus simplex’te gözlenmiştir. Toplam uzunluk olarak tRNA genleri, rRNA genleri, 

PKG ve A+T zengin bölge itibarıyla Tettigoniinae türleri karşılaştırıldığında total mito-

genom uzunluğuna paralel bir sonuç görülmemektedir. PKG bakımından Metrioptera 

bonneti 11237 bç ile maksimum ve 11198 bç ile Anabrus simplex minimum değerlere 

sahiptir. rRNA genlerinde toplam maksimum uzunluk 2165 bç ile Uvarovites inflatus ve 

minimum uzunluk 2086 bç ile Psorodonotus venosus türlerinde saptanmıştır. tRNA gen-

lerinde ise toplam maksimum uzunluk 1458 bç ile en kısa toplam mitogenoma sahip olan 

Anabrus simplex ve minimum uzunluk 1447 bç ile Gamsocleis gretiosa ve Psorodonotus 

venosus türlerinde görülmüştür. A+T’ce zengin bölge uzunluğu türler arası en fazla var-

yasyon gösteren bölgedir ve total mitogenom uzunluğuna paralel olarak en uzun A+T’ce 

bölgesi 1473 bç ile Metrioptera bonneti ve minimum uzunluk 987 bç ile Anabrus simplex 

türünde görülmüştür. Bu durum türler arası total mitogenom uzunluk farklılığının esas 

http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1143459
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olarak kodlama yapmayan kontrol bölgesinin uzunluğundan kaynaklandığının gösterge-

sidir. 

 

 

Şekil 5.2. Tettigoninae alt familyasının mitogenomu bilinen 5 türünün mitogenom uzun-

luklarının karşılaştırılması 

 

5.4. Tettigoniinae Mitogenomu Genlerinin Karşılaştırılması 

5.4.1. tRNA genlerinin benzerlik/farklılık örüntüleri 

Tettigoniinae altfamilyasına ait beş türün (Anabrus simplex, Gampsocleis gra-

tiosa,  Uvarovites inflatus, Metrioptera bonetti ve Metrioptera ussuriana) hali hazırda 

tanımlanmış ve veri tabanlarına (NCBI) yüklenmiştir (Fenn vd. 2007; Zhou vd. 2008; 

Zhao 2015, 2017,  Li 2017). Bu çalışma ile iki türün (Psorodonotus venosus ve Anterastes 

babadaghi) eklenmesi ile bu sayı yedi olmuştur. Bu yedi tür referans alınarak altfamilya-

nın tRNA genlerinin bazı özellikleri genellenebilir. tRNA genleri oldukça korunumlu 

genlerdir ve fazla varyasyon beklenemez ve bu beklenti ile uyumlu olarak 20 tRNA geni 
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için yedi türde de aynı antikodonlar vardır. Sadece trnS1, trnD ve trnE genlerinde türler 

arasında farklılık gözlenmiştir. İlki için A. simplex ve G. gratiosa türleri GTC antikodo-

nuna sahipken diğer beş tür ise GCT’ye sahiptir. trnD için Metrioptera bonetti türünde 

GCT mevcut iken diğerlerinde GTC mevcuttur. trnE için ise Metrioptera ussuriana türü 

TCT antikodonuna sahipken diğer türler TTC’ye sahiptirler.  

tRNA genlerinde diğer bir farklılık kendisinden sonraki genle olan çakışma (- ile 

ifade edilmiştir) veya kodlanmayan baz dizisi yönüyle görülmektedir. Bazı durumlar tüm 

türlerdeki aynı gen için ortaktır. trnM, trnC, trnF, trnD ve trnH genleri ile bir sonraki 

genle arasında ne örtüşme vardır ne de kodlama yapmayan dizi yer alır. trnK ve trnT tüm 

türlerde 1 bç çakışma gösterirken, trnE 2 bç ve trnW ise 8 bç’lik bir çakışmaya sahiptir. 

Bu örüntülerin altfamilyanın sinapomorfileri olması olasıdır.  Diğer 13 tRNA geni ise 

varyasyon göstermektedir. P. venosus’da trnI sonrasında 4 bç kodlama yapmayan bölge 

varken iken diğer altı türde ise 3 bç’lik bir çakışma görülür. İlginç durumlardan biri trnQ 

geni için görünür. Bu gen ile kendisinden sonraki trnM arasında M. bonetti’de 17 bç ve 

P. venosus’da 16 bç kodlama yapmayan dizi varken iken kalan türlerde bu bölge 15 

bç’dir. Keza trnS2 geni için M. bonetti 17 bç, U. inflatus 23 bç ve P. venosus 12 bç kod-

lama yapmayan bir baz dizisine sahipken diğer dört türde bu bölge 16 bç uzunluğundadır. 

trnY geni A. simplex ve M. bonetti bir sonraki genle 2 bç’lik bir çakışmaya sahipken diğer 

beş türde bu çakışma 8 bç’liktir. A. simplex türünde trnL2 geni ile sonraki gen arasında 6 

bç’lik kodlanmayan bir dizi varken diğer türlerde sadece 1 bç vardır. A. simplex, M. bo-

netti ve M. ussuriana türlerinde trnG geninin kendisinden sonraki gen doğrudan başlarken 

diğer türlerde 3 bç’lik bir çakışma vardır. Yine A. simplex türünde trnR geninden sonra 2 

bç’lik kodlanmayan bir dizi varken diğer türlerde ne çakışma ne de kodlanmayan baz 

görülür. A. babadaghi türünde trnP geni ile sonraki gen arasında ne kodlanmayan ne de 

çakışan baz söz konusu iken diğer 6 türde 1 bç kodlanmamaktadır. Gampsocleidini tri-

busuna ait olan G. gratiosa ve U. inflatus türlerinde trnL1 ile sonraki gen arasında 7 bç’lik 

ve trnV geninde 6 bç’lik bir örtüşmenin varlığı (diğer türlerde her iki gen için ne çakışma 

nede kodlanmayan bç vardır) tribus için bir sinapomorfi olabilir (Çizelge5.1). 

 

5.4.2. PKG’lerinin benzerlik/farklılık örüntüleri 

PKG’lerin özellikleri bağlamında türler karşılaştırıldığında bazı genler tüm Tetti-

goniinae için ortak özelliklere sahiptir. Tüm türler için cox2 geni başlangıç kodonunun 

ATG ve bitiş kodonunun tam olmayan T-- olması ortaktır. Cox2 için kendisinden sonraki 

genle arasında 3 bç’lik kodlama yapmayan bir kısa dizi A. babadaghi için tipiktir (diğer 

türlerde bulunmamaktadır). Başlama ve bitiş kodonları tüm türlerde ortak olmak üzere 

nad4 için sırasıyla ATG ve T--, nad4L için ATG ve TAA ve nad6 için ATT ve TAA’dır. 

Nad4 ve nad4L çakışma/kodlanmayan bazlar bakımından da tüm türler aynıdır ve ilki 7 

bç’lik bir çakışma ve ikincisi 1 bç kodlama yapmayan diziye sahiptir. Nad6 Cytb arasında 

ise kodlama yapmayan bç sayısı M. bonetti’de 3 iken diğer türlerde 1 bç’lik çakışma gö-

rülür. Diğer genlerde yedi tür çoğunlukla iki durumu paylaşırlar. Nad2 geni için iki Met-

rioptera türü başlama kodonunun ATC (diğer türlerde ATT) ve bitiş kodonunun TAA (T-

-) olması ve sonraki genle 2 bç çakışma göstermesi ile diğerlerinden farklıdır. Bu gen için 

iki Metrioptera türünde görülen ATC başlama kodonu A. babadaghi tarafından da payla-

şılır. Cox1 geni için en fazla farklılık A. babadaghi ile diğer türler arasında görülür ve bu 
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türde hem sonraki genle arasında 2 bç’lik kodlanmayan bölge varlığı (diğer türlerde ça-

kışma veya kodlanmayan baz bulunmamaktadır) hem de diğer tüm türler T-- eksik ko-

donu kullanırken bu türde tam TAA kodonu vardır. Bu gen için 3 farklı başlama kodonu 

varlığı yüksek bir varyasyon olarak düşünülmüştür. Kalan genlerden atp8 geni için baş-

lama kodonu P. venosus ve A. babadaghi türlerinde ATC iken diğer türlerde ATT olması 

ve bitiş kodonunun yedi türde de TAA olması yine türler arası benzerliğe işaret etmekte-

dir. Bu yedi türde sonraki genle çakışma bağlamında benzer iki durum vardır ve M. bo-

netti ve U. inflatus’da 4 bç’lik bir çakışma varken diğer türlerde 7 bç’lik bir çakışma 

vardır. Atp6, cox3 ve nad3 geni hem başlama ve bitiş kodonları hem de çakışma/kodlan-

mayan bazlar bağlamında en fazla varyasyon gösteren gendir. İlginç örüntülerden biri 

nad5 geni için görülür ve A. babadaghi hem genden sonra 9 bazlık kodlama yapmayan 

bir bölgeye sahip olması (diğer türlerde yoktur) hem de başlama kodonunun ATA olması 

(diğerlerinde ATT) ile farklıdır. Diğer dikkat çekici farklılıklardan biri nad1 geninde gö-

rülür ve 12 bazlık kodlama yapmayan bir dizinin varlığı (diğerlerinde 3 bç) A. simplex ve 

A. babadaghi tarafından paylaşılır. Bu benzerlikler ve farklılıklar birlikte değerlendirildi-

ğinde A. babadaghi sonraki genle çakışma/kodlanmayan baz varlığı ve başlama ve bitiş 

kodonları bağlamında en fazla farklılık gösteren tür olarak gözükmektedir (Çizelge5.2). 

 

Çizelge 5.1. Tettigoninae altfamilyası tRNA çakışma ve antikodon kullanımı (1- A. simp-

lex, 2- G. gratiosa, 3- M. bonetti, 4- M. ussuriana, 5- U. inflatus, 6- P. venosus, 7- A. 

babadaghi) 

GENLER/ 

TÜRLER 
ÇAKIŞMA ANTİKODON 
1 2 3 4 5 6 7 1 2 3 4 5 6 7 

trnI  -3 -3 -3 -3 -3 4 -3 GAT GAT GAT GAT GAT GAT GAT 

trnQ  15 15 17 15 15 16 15 TTG TTG TTG TTG TTG TTG TTG 

trnM  0 0 0 0 0 0 0 CAT CAT CAT CAT CAT CAT CAT 

trnW  -8 -8 -8 -8 -8 -8 -8 TCA TCA TCA TCA TCA TCA TCA 

trnC  0 0 0 0 0 0 0 GCA GCA GCA GCA GCA GCA GCA 

trnY  -2 -8 -2 -8 -8 -8 -8 GTA GTA GTA GTA GTA GTA GTA 

trnL2  6 1 1 1 1 1 1 TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA 

trnK  -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 CTT CTT CTT CTT CTT CTT CTT 

trnD  0 0 0 0 0 0 0 GTC GTC GCT GTC GTC GTC GTC 

trnG  0 -3 0 0 -3 -3 -3 TCC TCC TCC TCC TCC TCC TCC 

trnA  -1 -1 -1 0 -1 -1 -1 TGC TGC TGC TGC TGC TGC TGC 

trnR  2 0 0 0 0 0 0 TCG TCG TCG TCG TCG TCG TCG 

trnN  -1 0 0 0 0 -1 -1 GTT GTT GTT GTT GTT GTT GTT 

trnS1  1 1 1 1 1 0 0 GTC GTC GCT GCT GCT GCT GCT 

trnE  -2 -2 -2 -2 -2 -2 -2 TTC TTC TTC TCT TTC TTC TTC 

trnF  0 0 0 0 0 0 0 GAA GAA GAA GAA GAA GAA GAA 

trnH  0 0 0 0 0 0 0 GTG GTG GTG GTG GTG GTG GTG 

trnT  -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 TGT TGT TGT TGT TGT TGT TGT 

trnP  1 1 1 1 1 1 0 TGG TGG TGG TGG TGG TGG TGG 

trnS2  16 16 17 16 23 12 16 TGA TGA TGA TGA TGA TGA TGA 

trnL1  0 -7 0 0 -7 0 0 TAG TAG TAG TAG TAG TAG TAG 

trnV  0 -6 0 0 -6 0 0 TAC TAC TAC TAC TAC TAC TAC 
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Çizelge 5.2. Tettigoninae altfamilyası PKG çakışma, başlama ve bitiş kodunu kullanımı (1- A. simplex, 2- G. gratiosa, 3- M. bonetti, 4- M. 

ussuriana, 5- U. inflatus, 6- P. venosus, 7- A. babadaghi) (aynı gen ve gen özelliği için farklı olanlar renklendirilmiştir)  

GENLER/ 

TÜRLER 

ÇAKIŞMA BAŞLAMA KODONU BİTİŞ KODONU 

1 2 3 4 5 6 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-- 

cox1  0 0 0 0 0 0 2 CCG ATT CCG ATT ATC ATT ATT T-- T-- T-- T-- T-- T-- TAA 

cox2  0 0 0 0 0 0 3 ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- T-- T-- T-- T-- T-- 

atp8  -7 -4 -7 -7 -4 -7 -7 ATT ATT ATT ATT ATT ATC ATC TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA 

atp6  0 0 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 -2 -2 1 0 3 ATC ATA ATT ATC ATA ATA ATA T-- TAA TAG TAG TAA T-- TAA 

nad5  0 0 0 0 0 0 9 ATT ATT ATT ATT ATT ATT ATA T-- T-- T-- T-- T-- T-- T-- 

nad4  -7 -7 -7 -7 -7 -7 -7 ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- T-- T-- T-- T-- T-- 

nad4l  1 1 1 1 1 1 1 ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA 

nad6  -1 -1 3 -1 -1 -1 -1 ATT ATT ATT ATT ATT ATT ATT TAA TAA TAA TAA TAA TAA TAA 

cytb  0 0 3 2 0 0 2 ATG ATG ATG ATG ATG ATG ATG T-- T-- TAA TAA T-- T-- TAA 

nad1  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. SONUÇLAR 

Bu tez P. venosus ve A. babadaghi türlerinin tüm mitogenom dizisinin çıkarılma-

sını ve tanımlanmasını kapsamaktadır. P. venosus ve A. babadaghi türlerinin mitogenom-

ları 13 protein kodlayan gen, 22 tRNA geni, 2 rRNA geni ve A+T’ce zengin bir bölgeden 

oluşması ile çok hücreli ökaryot canlılar, böcekler ve Orthoptera takımı için tanımlanan 

mitogenom özellikleri ile uyumludur. Keza total mitogenomun A. babadaghi türünde 

15.883 bç ve P. venosus türünde 15.842 bç olması yaygın olarak yaklaşık olarak 16.000 

bç tanımı ile uyumludur.  Bu iki türde genlerin birbirlerine göre yerleşimleri tüm Crus-

ctacea kökenli soyhatları (Hexapoda dahil) için varsayılan atasal Pancrustacea gen yerle-

şimleri ile aynıdır. Tettigoniidae familyasına ait Tettigoniinae altfamilyası temsilcilerinin 

tümünün atasal gen yerleşimine sahip olması, ancak aynı familyanın Phaneropterinae 

altfamilyasında ise birden fazla gen yerleşimi göstermesi Tettigoniinae’nin daha ilkel bir 

grup olduğunun işareti olabilir. 

P. venosus ve A. babadaghi toplam mitogenomları gen kompozisyonları, gen yer-

leşimleri ve uzunluk itibarıyla Orthoptera ve Hexapoda gruplarının özelliklerine sahip 

olsa da AT oranı, genlerarası örtüşen bölge uzunlukları veya geneler arasında var olan 

kodlanmayan bölge uzunlukları, tRNA genlerinin antikodonları, PKG’lerin başlama ve 

bitiş kodonları, uzunlukları ve kullanılan amino asit frekansları gibi özellikler bağlamında 

farklılıklara sahiptirler. Özellikle protein kodlayan genlerde oldukça yüksek bir AT oranı 

varlığı (P. venosus %68, A. babadaghi %70) bilinen diğer Tettigoniinae ve de birçok ort-

hopterden (diğer orthopterlerde AT oranı <%70) farklı bir durumdur.  

 P. venosus ve A. babadaghi türleri Tettigoniinae altfamilyasına dahildirler ve bu 

iki türün total mitogenomlarının belirlenmesi ile altfamilya içerisinde mitogenomu bili-

nen tür sayısı yedi olmuştur. Tezin verilerinin diğer türlerin verileri ile birleştirilmesi 

altfamilya için mitogenomun özellikleri bağlamında sonuçlara ulaşmak olası olmuştur. 

Diğer altfamilyalar (örneğin Phaneropterinae) aksine gen yeniden yerleşimlerine rastla-

nılmamaktadır. Altfamilya genelinde genom uzunluğu 15766-16256 bç arasında değişir 

ve genom uzunluk farklılıkları daha çok kontrol bölgesi uzunluk farklılığı ile bağlantılı-

dır. Genom içi kodlama yapmayan uzun diziler 12-23 bç kadarken genler arası çakışma 

ise 5-8 kadardır. Hem tRNA genleri hem de protein kodlayan genlerde altfamilya için 

ortak olan ve altfamilyayı tanımlayıcı sinapomorfi olabilecek durumlar söz konusudur. 

trnM, trnC, trnF, trnD ve trnH genlerinden hemen sonra diğer genin başlaması (bir son-

raki genle arasında ne örtüşme ne de kodlama yapmayan dizi vardır), bir sonraki genle 

çakışmanın trnK ve trnT genlerinde 1 bç, trnE geninde 2 bç ve trnW geninde 8 bç olması; 

başlangıç/bitiş kodonlarının cox2 geni için ATG/T--, nad4 için ATG/T--, nad4L için 

ATG/TAA ve nad6 için ATT/TAA olması tüm Tettigoniinae türlerinde ortaktır ve altfa-

milya için tanımlayıcı genetik özellikler olabilir. 

Tettigoniinae altfamilyası birden çok tribus içerir ve tribal kompozisyonu halen 

tartışmalıdır (Cigliano vd. 2018). Şu an temsilcileri çalışılan Psorodonotus ve Anterastes 

Anadolu ve yakın coğrafyalara endemiktir ve hali hazırda Platycleidini içerisinde verilir-

ler. Ancak, Psorodonotus cinsinin Pholidopterini tribusuna ait olabileceğine işaret eden 

veriler vardır (Çıplak vd. yayınlanmamış veri). Genler arası ilişi (örtüşme veya kodlan-

mayan baz örüntüleri) tribuslara özgü karakterler verebilir. Bu da ancak her tribusun tem-

silcilerinin çalışması ile anlaşılabilir.  
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8. EKLER  

Ek-1. P. venosus tRNA ikincil yapılar 
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Ek-2. A. babadaghi tRNA ikincil yapıları 
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