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ÖZET 

SAGA (ORTHOPTERA, TETTIGONIIDAE, SAGINAE) CĠNSĠ EPHIPPIGERA 

TÜR GRUBUNUN 16S rDNA FĠLOGENĠSĠ VE MORFOLOJĠK TÜR 

HĠPOTEZLERĠNĠN MOLEKÜLER VERĠLERLE SINANMASI 

Burcu BĠNĠCĠ 

Yüksek Lisans Tezi, Biyoloji Anabilim Dalı 

Tez DanıĢmanı: Doç. Dr. Mehmet Sait TAYLAN 

2020, 49 sayfa 

 

Palearktik bölgedeki en büyük predatör böceklerden olan, uzun antenli 

büyük çekirgelerden Saga cinsi, Anadolu’da 9 (dokuz) tür ile temsil edilmektedir. 

Bu cinse ait Ephippigera tür grubunun morfolojik ve biyoakustik 

değerlendirmeleri sonucunda; S. ephippigera, S. syriaca ve S. hakkarica olmak 

üzere 3 (üç) türden oluĢtuğu bilinmektedir. Ancak günümüze kadar bu tür grubuna 

ait moleküler genetik bir çalıĢma mevcut değildir. Bu çalıĢmada 16S rDNA geni 

dizileri kullanılarak, tür grubunun moleküler filogenisi ortaya çıkarılmıĢ ve 

morfolojik tür hipotezleri test edilmiĢtir. ÇalıĢmada 2018-2020 yılları arasında, S. 

ephippigera, S. syriaca ve S. hakkarica türlerine ait 5’er birey, atrap yardımıyla 

yakalanmıĢ, DNA izolasyonu, PCR (Polymerase Chain Reaction), saflaĢtırma ve 

çift taraflı dizilime iĢlemleri yapılarak 16S rDNA geni dizileri elde edilmiĢtir. 

Dizilera sırasıyla, hizalama (alignment), filogenetik analizler (Maximum 

Likelihood ve Bayesian) ve kladogenetik olayların tarihlendirilmesi iĢlemleri 

yapılarak filogenetik ve filocoğrafik olarak değerlendirilmiĢtir. Elde edilen 

bulgular neticesinde her 3 türün monofilisi ve tür hipotezleri, moleküler verilerle 

desteklenmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda Saga cinsi Ephippigera tür grubunun köken 

soy hattında, S. ephippigera türünün yer aldığı, tür grubunun soy hatlarının 

yaklaĢık 0.4 milyon yıl önce farklılaĢtığı ve tür grubunun evrimleĢmesinde Orta 

Pleistosen (Mid-Pleistocene) periyodunda yer alan buzul ve buzullar arası 

devirlerdeki iklimsel değiĢimlerin etkili olduğu ortaya konmuĢtur. 

Anahtar Kelimeler: Anadolu, Orthoptera, Saga, Ephippigera tür grubu, 16S 

rDNA,    Moleküler Filogeni 
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ABSTRACT 

16S rDNA PHYLOGENY AND TESTING THE MORPHOSPECIES 

HYPOTHESIS WITH MOLECULAR DATA IN THE EPHIPPIGERA 

SPECIES GROUP OF GENUS SAGA (ORTHOPTERA, TETTIGONIIDAE, 

SAGINAE) 

 

Burcu BĠNĠCĠ 

Master Thesis, Biology Department  

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Mehmet Sait TAYLAN 

2020, 49 pages 

 

 

The genus Saga, one of the long-antenna large bush crickets, which is the 

largest predatory insects in the Palearctic region, is represented by 9 nine species 

in Anatolia. According to morphological and bioacoustics evaluations of the 

Ephippigera species group belonging to Saga genus, it is known that it consists of 

3 (three) species, S. ephippigera, S. syriaca and S. hakkarica. However, to date, 

there is no molecular genetic study belonging to this species group. In this study, 

by using the 16S rDNA gene sequences, the molecular phylogeny of the species 

group was revealed and the morphological species hypotheses were tested. In the 

study, 5 individuals belonging to S. ephippigera, S. syriaca and S. hakkarica 

species were collected between the years of 2018-2020 with sweep netting and 

DNA isolation, PCR (Polymerase Chain Reaction), purification and double-

stranded sequencing were performed to obtain 16S rDNA gene sequences. 

Sequences were evaluated phylogenetically by performing alignment, 

phylogenetic analysis (Maximum Likelihood and Bayesian Inference) and dating 

of cladogenetic events, respectively. As a result of the findings, the monophyletic 

and species hypotheses of all 3 species have been supported by molecular data. It 

was determined that, the S. ephippigera species is origin lineages of the 

Ephippigera species group which diverged approximately 0.4 million years ago 

and it has been revealed that the climatic changes in the glacial and inter-glacial 

periods in the Middle Pleistocene period were effective in the evolution of the 

species group. 

Key Words: Anatolia, Orthoptera, Saga, Ephippigera species group, 16S rDNA, 

Molecular Phylogeny 
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ÖNSÖZ 

Tür kavramı, biyoloji biliminde dinamik ve tartıĢmalı kavramlardan biri 

olarak yer almaktadır. Morfolojiye dayalı değerlendirmeler her ne kadar 

taksonomide temel teĢkil etse de, son yıllarda integratif taksonominin geliĢmesiyle 

genetik, ekolojik ve evrimsel değerlendirmeler, tür kavramının geliĢmesine 

önemli katkılar sunmuĢtur. Özellikle moleküler genetik alanının ilerlemesi ile 

filogenetik çalıĢmalar önem kazanmıĢ ve kladogenetik olayların tarihlendirilmesi, 

taksonların paleocoğrafi, filocoğrafi ve tarihi arka planlarına iliĢkin farklı 

yaklaĢım ve değerlendirmelerin ortaya çıkmasını sağlamıĢtır. Bu bağlamda, bu tez 

çalıĢmasında Saga cinsine dâhil Ephippigera tür grubunun morfolojik tür 

hipotezleri 16S rDNA gen dizileri ile moleküler verilerle test edilmiĢ, filogenetik 

analizler ve moleküler saat uygulamasıyla tür grubunun Anadolu’daki evrimsel 

geçmiĢi incelenmiĢ ve böylelikle ülkemizde filogenetik ve sistematik alanında 

yapılacak çalıĢmalara katkı sağlanması amaçlanmıĢtır.  

Bu çalıĢmanın planlanmasından, sonlandırılmasına kadar her aĢamasında 

bilgi ve desteğini esirgemeyen tez danıĢmanım Sn. Doç. Dr. Mehmet Sait 

TAYLAN’a (Hakkari Üniversitesi, Lisansüstü Eğitim Enstitüsü, Biyoloji 

Anabilim Dalı), arazi çalıĢmaları ve filogenetik analizlerdeki katkılarından dolayı 

Sn. Doç. Dr. Deniz ġĠRĠN’e (Namık Kemal Üniversitesi, Fen Edebiyat Fakültesi, 

Biyoloji Bölümü), çalıĢma boyunca maddi ve manevi desteğini gördüğüm aileme 

teĢekkürlerimi sunarım. 

Bu çalıĢma Hakkari Üniversitesi, Bilimsel AraĢtırma Projeleri 

Koordinatörlüğü tarafından desteklenmiĢtir (Proje Numarası: FM20LTP1). 
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1. GĠRĠġ 

Anadolu topoğrafyası, iklim ve ekosistem çeĢitliliği, birden çok 

fitocoğrafik ve zoocoğrafik bölge ve elementleri içeren coğrafi konumu ve 

Anadolu diyagonali gibi fiziksel bariyerler nedeni ile biyolojik açıdan oldukça 

zengin bir bölgedir. Bu nedenle Anadolu dar alanlarda dahi birçok mikro/makro 

habitat içermektedir. Bu özelliklerinden dolayı Anadolu’nun zengin bir biyolojik 

çeĢitliliğe sahip olduğu bilinmektedir (Davis, 1971; Demirsoy, 1977; Ekim ve 

Güner, 1986; Çıplak vd., 1993; Çıplak, 2004; Atalay, 2006; Çıplak, 2008; Ansell 

vd., 2011; ġekercioğlu vd., 2011). Anadolu’daki zengin faunal oluĢumun yukarıda 

belirtilenler gibi birçok nedeni olsa da, iki ana neden oldukça önem arz 

etmektedir. Bu nedenler; (i) Anadolu’nun, Palearktik bölgenin paleocoğrafik 

olarak en aktif alanlarından birisi olması (Steininger ve Rögl, 1984) ve (ii)  

Anadolu’nun Kuaterner buzul dönemlerinin önemli sığınaklarından biri olması ve 

kademeli olarak daha kuzeydeki formların Anadolu’ya geçiĢ yapmasıdır. Buzul 

dönemlerinde, Anadolu’nun özellikle 2000 m ve üzerindeki zirvelerinin buzullarla 

kaplandığı rapor edilmiĢtir (Atalay, 2006). Dolayısıyla Anadolu’nun, kuzeyinden 

güneye doğru yayılıĢ gösteren canlılara sığınak görev gördüğü düĢünülmektedir 

(De Lattin, 1967; Hewitt, 1996; Demirsoy, 1999; Çıplak, 2004, 2008; ġirin vd., 

2011; Gür, 2013, 2016).  

Anadolu’daki biyolojik çeĢitliliğinin önemli faunal elemanlarından, 

Insecta (böcekler) içerisinde, nispeten iyi çalıĢılmıĢ gruplardan biri de Orthoptera 

(çekirgeler) takımıdır. Orthoptera takımı, Dünya’da iki alttakıma ait (Caelifera 

(kısa antenli çekirgeler) ve Ensifera (uzun antenli çekirgeler) yaklaĢık 29000 tür 

ile temsil edilmektedir (Cigliano vd., 2020).  Ülkemizde ise bu iki alttakıma ait 

yaklaĢık 740 tür mevcuttur (Ünal, 2011). Bu alttakımlardan, Ensifera alttakımı 

uzun antenli çekirgeler olup, ülkemizde 6 familya içermektedir. Bu familyalar, tez 

çalıĢmasında yer alan tür grubunun da yer aldığı ve ülkemizde yaklaĢık 380 tür 

içeren Tettigoniidae familyası ve diğer 5 familya; Gryllidae, Gryllotalpidae,  

Rhaphidophoridae, Mogoplistidae ve Schizodactylidae familyalarıdır (Ünal, 2011; 

Taylan ve ġirin, 2016; Cigliano vd., 2020). Tettignoiidae Krauss, 1902, familyası 

ile yapılan çalıĢmalar, türlerin % 60’ının Anadolu’ya endemik olduğunu 

göstermiĢtir (Karabağ, 1958; Çıplak ve Demirsoy, 1995; Taylan vd., 2019).  
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Avrupa’daki en büyük böcek türlerini içeren Saga Charpentier, 1825, cinsi 

(dev çalı çekirgeleri), Tettigoniidae familyasına dâhil olup,  dünya üzerinde 17 tür 

ile temsil edilmektedir. Cinsin dünya üzerindeki yayılıĢı ele alındığında (ġekil. 

1.1.), ağırlıklı olarak Anadolu’da ve ikincil olarak tür çeĢitliliği bakımından 

Yunanistan ve Balkanlar’da yayılıĢ gösterdiği anlaĢılmaktadır (Kaltenbach, 1970; 

ġirin vd., 2019; Cigliano vd., 2020). Saga cinsinin, Anadolu’dan dokuz tür (S. 

natoliae Serville, 1839; S. ephippigera Fischer von Waldheim, 1846;  S. syriaca 

Lucas, 1864; S. longicaudata Krauss, 1879; S. puella Werner, 1901; S. 

cappadocica Werner, 1903; S. rhodiensis Salfi, 1929; S. beieri Kaltenbach, 1967 

ve S. hakkarica ġirin ve Taylan 2019) ve Trakya’dan ise 1 (bir) tür (S. campbelli 

Uvarov, 1921) olmak üzere toplam 10 türün ülkemizde yayılıĢ gösterdiği literatür 

kayıtlarında bildirilmiĢtir (Karabağ, 1958; Kaltenbach, 1967; ġirin vd., 2019). 

Cinsin tür çeĢitliliği bakımından yayılıĢ gösterdiği ikinci zengin alan ise 5 (beĢ) 

türün (S. natoliae Serville, 1839; S. campbelli Uvarov, 1921; S. rhodiensis Salfi, 

1929; S. gracilis Kis,1962; S. rammei Kaltenbach, 1965 ve S. helenica 

Kaltenbach, 1967) bulunduğu, Yunanistan ve Balkanlardır  (Kaltenbach, 1970; 

Lemonnier-Darcemont, 2009; Kolics vd., 2012). Bu türlerin haricinde,  Saga pedo 

(Pallas, 1771) türünün Avrupa’dan Orta Asya’ya kadar (Kolics vd., 2008), S. 

ledereri Saussure, 1888 türünün Lübnan ve Suriye ağırlıklı, S. ornata Burmeister, 

1838 türünün ise Filistin ağırlıklı olmak üzere, Ġsrail’den de kayıtları olduğu 

bilinmektedir (Kaltenbach, 1967). Cinsin, Palearktik bölgede yayılıĢ gösteren 16 

türü haricinde, Nearktik bölgede (ġili) S. quadrisignata Philippi, 1863, türünün 

yayılıĢ gösterdiği belirtilmiĢ (ġekil 1.1.) ancak Kaltenbach (1964) bu türün Saga 

haricinde baĢka bir cinse ait olması gerektiğini vurgulamıĢtır. Diğer taraftan 

Elgueta (1999), ġili’de yaptığı faunistik çalıĢmada S. quadrisignata türünün ġili 

sınırlarında yer almadığını belirtilmiĢtir.  

Saga cinsine ait günümüze kadar yapılan çalıĢmalar göz önünde 

bulundurulduğunda, çalıĢmaların çoğunlukla klasik taksonomi ve morfoloji 

yönünden olduğu ve az sayıda biyoakustik değerlendirilmeler yapıldığı 

görülmektedir (Chopard, 1922; Ramme, 1951; Kaltenbach, 1964, 1967, 1970, 

1974; Harz, 1969; Heller, 1988; Kolicks vd., 2008; Lemonnier-Darcemont vd., 

2009; Giannoulis vd., 2011; Massa vd., 2012; ġirin vd., 2014; Kolics vd., 2012; 

Heller vd., 2016; ġirin vd., 2019).  
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Saga cinsinin Anadolu’da yayılıĢ gösteren türlerine ait birçok faunistik 

çalıĢma olsa da (Karabağ, 1949, 1958; Karabağ vd., 1971, 1974, 1980; GüneĢ, 

1984; Çıplak ve Demirsoy, 1991; Sevgili ve Çıplak, 2000; Satar ve Özbay, 2003), 

morfolojik detaylar içeren tek kapsamlı ve genel çalıĢma Kaltenbach (1967) 

tarafından yapılmıĢ ve cinsin orijini olarak Anadolu gösterilmiĢtir. Ülkemizdeki 

Saga türlerini içeren etolojik (davranıĢĢal) kapsamlı ve erkek çağrı seslerinin 

biyoakustik yönden incelenmesi içeren ilk çalıĢma ġirin vd. (2019) tarafından 

yapılmıĢtır. ġirin vd. (2019) tarafından yapılan biyoakustik analiz temelli 

çalıĢmada, S. beieri Kaltenbach, 1967, S. cappadocica Werner, 1903, S. 

ephippigera Fischer von Waldheim, 1846, S. hakkarica ġirin & Taylan, 2019, S. 

longicaudata Krauss, 1879, S. natoliae Serville, 1838, S. puella Werner, 1901 ve 

S. syriaca Lucas, 1864, türü olmak üzere sekiz türü incelemiĢlerdir. Bu türlerden 

S. beieri, S. cappadocica, S. hakkarica, S. longicaudata ve S. puella türleri 

Anadolu endemiği olup, S. ephippigera türünün de en geniĢ yayılıĢının 

Anadolu’da olduğu bildirilmiĢtir. ġirin vd. (2019) yaptıkları çalıĢmada bioakustik 

veri ve karakterlere dayanarak, 3 tür grubu tanımlamıĢlardır. Bu tür grupları; (i) 

Ephippigera tür grubu (S. syriaca + (S. ephippigera + Saga hakkarica), (ii) 

Natoliae tür grubu  (S. natoliae + (S. beieri + (S. longicaudata + S. puella) ve (iii) 

S. cappadocica tür grubudur. Yine aynı çalıĢmada alttür seviyesindeki iki takson, 

biyoakustik farklılıklardan dolayı, tür düzeyinde (S. ephippigera ephippigera alt 

türü, S. ephippigera türü ve S. ephippigera syriaca alttürü ise S. syriaca türü 

olarak) değerlendirilmiĢtir.  Ancak biyoakustik temelli tür gruplarının ve türlerin 

moleküler verilerle de desteklenmesi gerekmektedir. 

Saga cinsine iliĢkin moleküler belirteçlerden (marker) olan mitokondriyal 

veya nüklear genlere dayalı değerlendirmeler oldukça sınırlı olup, bu alanda 

yalnızca iki çalıĢma mevcuttur (Giannoulis vd., 2011; Kolics vd., 2012). 

Giannoulis vd. (2011) COI geni dizisini kullanarak, Avrupa’da yayılıĢ gösteren 6 

türü (S. campbelli, S. hellenica, S. natoliae, S. pedo, S. rammei ve S. rhodiensis) 

filogenetik açıdan değerlendirmiĢlerdir.  Diğer çalıĢma ise daha kapsamlı bir 

çalıĢma olup, bu çalıĢmada 3 mitokondriyal gen (COI, Cytb, ve 16S rRNA) ve 

çekirdek DNA’sına ait bir gen (ITS2) kullanılarak 9 türün (S. c. campbelli, S. c. 

gracilis, S. hellenica, S. natoliae, S. ornata, S. pedo, S. rammei, S. cappadocica ve 

S. ephippigera) filogenetik analizi yapılmıĢtır (Kolics vd., 2012). Ancak bu 
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çalıĢmada, Anadolu’dan kullanılan iki türün bulunduğu kladlarda, tam bir 

çözümlemenin olmadığı görülmektedir.   

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 1.1. Saga cinsine ait türlerin dünya üzerindeki yayılıĢ haritası (Orthoptera Species 

Files (version 5.0/5.0)). 

ÇalıĢmamızda yer alan ve uzun antenli bir çekirge cinsi olan Saga cinsi 

avcı/predatör çekirge türleri içermektedir. Bu nedenle bu çekirgeler bulundukları 

ekosistemler için dengeleyici bir özelliğe sahiptir. Saga cinsine ait türlerin, tarım 

ürünlerine zarar veren böceklerle beslenmesi nedeniyle, biyolojik mücadelede 

önemli rol oynamaktadırlar. Bu nedenle cinse ait türlerinin belirlenmesi, tür ve 

türleĢme süreçlerinin incelenmesi ve ülkemizdeki yayılıĢlarının saptanması önem 

arz etmektedir. Morfolojiye dayalı değerlendirmeler her ne kadar taksonomide 

temel teĢkil etse de, son yıllarda integratif taksonominin geliĢmesiyle genetik, 

ekolojik ve evrimsel değerlendirmeler, tür kavramının geliĢmesine önemli katkılar 

sunmuĢtur (De Queiroz, 1998; Harrison, 1998; Templeton, 1998; Hey, 2001).  

Özellikle moleküler genetik alanının ilerlemesi ile filogenetik çalıĢmalar 

önem kazanmıĢ ve kladogenetik olayların tarihlendirilmesi, taksonların 

paleocoğrafi, filocoğrafi ve tarihi arka planlarına iliĢkin farklı yaklaĢım ve 

değerlendirmelerin ortaya çıkmasını sağlamıĢtır. Bu bağlamda, bu tez 

çalıĢmasında Saga cinsi Ephippigera tür grubunun (ġirin vd., 2019), moleküler bir 

belirteç gen olan mitokondriyal 16S rDNA kullanılarak, filogenisinin ortaya 

çıkarılması, morfolojik tür hipotezlerinin moleküler verilerle sınanması, grupta 

 
      

YayılıĢ yok 
 

   

YayılıĢ mevcut 
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yer alan taksonların taksonomik durumlarının netleĢtirilmesi ve tür kavramı 

konusundaki tartıĢmalara katkıda bulunulması amaçlanmaktadır.  
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2. KAYNAK ÖZETLERĠ 

Anadolu’nun zengin bir biyolojik çeĢitliliğe sahip olduğu (Davis, 1971; 

Demirsoy, 1977; Ekim ve Güner, 1986; Çıplak vd., 1993; Çıplak, 2004; Atalay, 

2006; Çıplak, 2008; Ansell vd., 2011; ġekercioğlu vd., 2011) ve bu zenginliğin 

Anadolu’nun, Palearktik bölgenin paleocoğrafik olarak en aktif alanlarından birisi 

olması (Steininger ve Rögl, 1984) ve Kuaterner buzul dönemlerinin önemli 

sığınaklarından biri olması nedeniyle oluĢtuğu değerlendirilmektedir. Buzul 

dönemlerinde, Anadolu’nun özellikle 2000 m ve üzerindeki yükseltilerinin 

buzullarla kaplandığı (Atalay, 2006) ve dolayısıyla kuzey hattındaki canlılar için 

sığınak görevi gördüğü düĢünülmektedir (De Lattin, 1967; Hewitt, 1996; 

Demirsoy, 1999; Çıplak, 2004, 2008; ġirin vd., 2011; Gür, 2013, 2016).  

Orthoptera takımı ülkemizdeki böcek çeĢitliliğinin önemli unsurlarındandır 

ve yaklaĢık 740 tür içermektedir (Ünal, 2011).  Orthoptera takımına ait 6 

familyadan, en kalabalığı ülkemizde, yaklaĢık 380 tür içeren Tettigoniidae 

familyasıdır ve takıma ait ülkemizde buluna diğer 5 familya; Gryllidae,  

Gryllotalpidae,  Rhaphidophoridae, Mogoplistidae ve Schizodactylidae 

familyalarıdır (Ünal, 2011; Taylan ve ġirin, 2016; Cigliano vd., 2020).  Yapılan 

litaratür çalıĢmalarında Tettigonid türlerinin % 60’ının Anadolu’ya endemik 

olduğunu gösterilmiĢtir (Karabağ, 1958; Çıplak ve Demirsoy, 1995; Taylan vd., 

2019). Tettigoniidae familyasında olan Saga Charpentier, 1825, cinsi (dev çalı 

çekirgeleri), dünyada 17 tür ile temsil edilmektedir (Cigliano vd., 2020). Cinse ait 

türlerin, ağırlıklı olarak Anadolu’da, Yunanistan ve Balkanlar’da yayılıĢ 

gösterdiği bilinmektedir (Kaltenbach 1970; ġirin vd., 2019; Cigliano vd., 2020). 

Saga cinsinin ülkemizde 10 tür ile temsil edilmektedir Bu türlerin 9’u 

Anadolu’da: S. natoliae Serville, 1839; S. ephippigera Fischer von Waldheim, 

1846;  S. syriaca Lucas, 1864; S. longicaudata Krauss, 1879; S. puella Werner, 

1901; S. cappadocica Werner, 1903; S. rhodiensis Salfi, 1929; S. beieri 

Kaltenbach, 1967 ve S. hakkarica ġirin ve Taylan, 2019 ve 1 tür ise Trakya’da: S. 

campbelli Uvarov, 1921 yayılıĢ göstermektedir (Karabağ, 1958; Kaltenbach, 

1967; ġirin vd., 2019). Saga cinsi Yunanistan ve Balkanlar ise 5 tür ile temsil 

edilmektedir. Bu türler: S. natoliae Serville, 1839; S. campbelli Uvarov, 1921; S. 

rhodiensis Salfi, 1929; S. gracilis Kis, 1962; S. rammei Kaltenbach, 1965 ve S. 

helenica Kaltenbach, 1967 türlerdir (Kaltenbach, 1970; Lemonnier-Darcemont 
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vd., 2009; Kolics vd., 2012). Bu türlerin haricinde,  Saga pedo (Pallas, 1771)’nun 

Avrupa’dan Orta Asya’ya kadar S. ledereri Saussure, 1888, türünün Lübnan ve 

Suriye ağırlıklı, S. ornata Burmeister, 1838, türünün ise Filistin ve Ġsrail’den de 

kayıtları olduğu bilinmektedir (Kaltenbach, 1967; Kolics vd., 2008). Diğer 

taraftan Saga cinsinin, Palearktik bölgede yayılıĢ gösteren 16 türü haricinde, 

Nearktik bölgede (ġili) S. quadrisignata Philippi, 1863, türünün yayılıĢ gösterdiği 

literatürde kayıt edilmiĢtir. Ancak Kaltenbach (1964) bu türün Saga haricinde 

baĢka bir cinse ait olması gerektiğini vurgulamıĢ ve Elgueta (1999), ġili’de yaptığı 

faunistik çalıĢmada S. quadrisignata Philippi, 1863 türünün ġili sınırlarında yer 

almadığını belirtmiĢtir.   

Saga cinsine ait günümüze kadar yapılan çalıĢmalara iliĢkin literatürler 

değerlendirildiğinde, çalıĢmaların çoğunlukla klasik taksonomi ve morfoloji 

yönünden olduğu ve az sayıda biyoakustik değerlendirilmeler yapıldığı 

görülmektedir (Chopard, 1922; Ramme, 1951; Kaltenbach, 1964, 1970, 1974; 

Harz 1969; Heller, 1988; Kolicks vd., 2008; Lemonnier-Darcemont, vd., 2009; 

Giannoulis vd., 2011; Massa vd., 2012; ġirin vd., 2014; Kolics vd., 2012; Heller 

vd., 2016; ġirin vd., 2019). Saga cinsinin Anadolu’da yayılıĢ gösteren türlerine ait 

faunistik çalıĢmalar (Karabağ, 1949, 1958; Karabağ vd., 1971, 1974, 1980; 

GüneĢ, 1984; Çıplak ve Demirsoy, 1991; Sevgili ve Çıplak, 2000; Satar ve Özbay, 

2003) tür kaydı ve listesi vb. çalıĢmalar olup, morfolojik detaylar içeren kapsamlı 

ve genel çalıĢma Kaltenbach (1967) tarafından yapılmıĢ olup, bu çalıĢmada cinsin 

Anadolu’dan köken aldığı değerlendirilmiĢtir. Saga türlerini içeren etolojik 

(davranıĢĢal) biyoakustik ilk kapsamlı çalıĢma ġirin vd. (2019) tarafından 

yapılmıĢtır. ġirin vd. (2019) biyoakustik değerlendirmelerinde 3 tür grubu 

tanımlamıĢlardır. Bunlar; (i) Ephippigera tür grubu (S. syriaca + (S. ephippigera 

+ S. hakkarica), (ii) Natoliae tür grubu  (S. natoliae + (S. beieri + (S. longicaudata 

+ S. puella) ve (iii) S. cappadocica tür gruplarıdır. Ayrıca bu çalıĢamda alttür 

seviyesindeki iki takson, biyoakustik farklılıklardan dolayı, tür düzeyinde (S. 

ephippigera ephippigera alt türü, S. ephippigera türü ve S. ephippigera syriaca 

alttürü ise S. syriaca türü olarak) değerlendirilmiĢtir.  Ancak tür gruplarının ve 

türlerin moleküler verilerle de desteklenmesi gerektiği belirtilmiĢtir. 

Saga cinsine iliĢkin moleküler çalıĢmalar ele alındığında, karıĢımıza iki 

çalıĢma çıkmaktadır. Bu çalıĢmalardan ilkinde Giannoulis vd. (2011) mtDNA 
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COI geni kullanarak, Avrupa’daki 6 türün (S. campbelli, S. hellenica, S. natoliae, 

S. pedo, S. rammei ve S. rhodiensis) filogenetik analizini yapmıĢlardır.  Ġkinci 

çalıĢmada ise mtDNA COI, Cytb, 16S rRNA ve nuDNA ITS2 genleri kullanılarak 

9 türün (S. c. campbelli, S. c. gracilis, S. hellenica, S. natoliae, S. ornata, S. pedo, 

S. rammei, S. cappadocica ve S. ephippigera) filogenetik analizi yapılmıĢtır 

(Kolics vd., 2012).  

Bu çalıĢmada yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubu ġirin vd. (2019) 

tarafından morfoloji ve biyoakustik verilere dayanılarak önerilmiĢtir. Morfolojiye 

dayalı değerlendirmeler temel düzeyde önemli olsa da, genetik, ekolojik ve 

evrimsel değerlendirmeler, tür kavramının geliĢmesine katkı sağlamıĢ ve 20.yy 

sonlarından itibaren çok sayıda tür kavramının oluĢmasını beraberinde getirmiĢtir 

(De Queiroz, 1998; Harrison, 1998; Templeton, 1998; Hey, 2001). Bu bağlamda, 

bu tez çalıĢmasında Saga cinsi Ephippigera tür grubunun (ġirin vd., 2019), 

moleküler bir belirteç gen olan mitokondriyal 16S rDNA kullanılarak, 

filogenisinin ortaya çıkarılması, tür hipotezlerinin moleküler belirteçler 

kullanılarak sınanması, tür grubundaki taksonların taksonomik durumlarının 

netleĢtirilmesinin, bu alandaki tartıĢmalara ve bilgi birikimine katkı sunacağı 

öngörülmektedir.  
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

ÇalıĢmanın materyal ve yöntem bölümü, (i) ÇalıĢma Materyali ve Arazi 

ÇalıĢmaları ve (ii) Moleküler ÇalıĢmalar ve Analizler, olmak üzere 2 alt baĢlık 

altında ele alınmıĢtır. 

3.1. ÇalıĢma Materyali ve Arazi ÇalıĢmaları 

ÇalıĢma materyalini, Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait bireyler 

oluĢturmaktadır. ġirin vd. (2019) biyoakustik değerlendirmelerinde ülkemizde 

yayılıĢ gösteren Saga cinsine ait türleri, biyoakustik veriler temelinde 3 tür 

grubuna ayırmıĢlardır. Bu tür gruplarından biri olan Ephippigera tür grubu, S. 

ephippigera, S. syriaca ve S. hakkarica türlerinden oluĢmakta olup (ġekil 3.2., 

ġekil 3.3. ve ġekil 3.4.) güncel sistematikleri Çizelge 3.1.’de verilmiĢtir.  

ÇalıĢma kapsamında 2020 yılı Haziran ve Temmuz aylarında Ephippigera 

tür grubunda yer alan 3 türe ait 5’er birey, cinse uygun habitat alanlarında (ġekil 

3.5.), gündüz saatlerinde, atrap yardımıyla toplanmıĢ ve moleküler çalıĢmalar 

yapmak üzere %96’lık etil alkol içeren falkon tüpler içerisine konarak, Hakkari 

Üniversitesi, BiyoçeĢitlilik AraĢtırma Merkezi, Zooloji Müzesi (HAKBĠYOM-

ZM) ve Tekirdağ Namık Kemal Üniversitesi, Biyoloji Bölümü, Entomoloji 

Müzesi’nde (NKUEM) -20 
o
C’de muhafaza edilmiĢtir. Toplanan örneklerin 

teĢhisi, Leica DFC295 marka stereo mikroskop kullanılarak, ilgili literatürler 

yardımıyla yapılmıĢtır (Kaltenbach, 1964, 1967; Harz, 1969; Kaltenbach, 1970, 

1974; ġirin vd., 2019).   
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Çizelge 3.1. Ephippigera tür grubun güncel sistematiği (Cigliano vd., 2020) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Regnum Animalia 

Phylum Arthropoda 

Superclassis Hexapoda  

Classis Insecta  

Subclassis Pterygota  

Infraclassis Neoptera  

Cohort Polyneoptera  

Superordo Orthopterida 

Ordo Orthoptera  

Subordo Ensifera  

Infraorder Tettigoniidea 

Superfamily Tettigonioidea Krauss, 1902 

Family Tettigoniidae Krauss, 1902 

Subfamily Saginae Brunner von Wattenwyl, 1878 

Tribe Sagini Brunner von Wattenwyl, 1878 

Genus  Saga Charpentier, 1825 

Species group Ephippigera  (ġirin vd., 2019) 

Species  Saga ephippigera Fischer von Waldheim, 1846 

Species  S. syriaca Lucas, 1864 

Species  S. hakkarica ġirin & Taylan, 2019 

http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1132213
http://orthoptera.speciesfile.org/Common/basic/Taxa.aspx?TaxonNameID=1141581
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      ġekil 3.1. Tez çalıĢmasında yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait bireylerin toplandığı lokalitelerin Türkiye haritası üzerindeki 

gösterimi (Kaynak: Google Earth Pro, Data SIO, NOAA, U.S. Navy, NGA, GEBCO, 2020 Basarsoft, Image Landsat 

/Copernicus (Daire: Saga hakkarica, Üçgen: Saga ephippigera, EĢkenar dörtgen: Saga syriaca). 
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     Çizelge 3.2. Tez çalıĢmasında incelenen Saga cinsi Ephippigera tür grubu ve dıĢ grubun; populasyon, lokalite, haplotip kodları ve GenBank 

katılım (Accessions numbers) numaralarına ait bilgiler   

*Data Genbank’tan alınmıĢtır. 

 

 

Tür Populasyon Lokalite Haplotip kodu 
GenBank  katılım 

numarası 

DıĢ grup (Outgroup) 

*Kawanaphila nartee    Hap_1          AF514497* 

Ġç grup (Ingroup) 

Saga ephippigera Erzincan, 

Kemaliye 

 

 

Türkiye, Erzincan, Kemaliye, Ocak Köyü, N 39°08.732, E 

38°35.296, 1485 m., 11.VII.2020, 2♂, 2♀,  leg.:  D. ġirin 

& M.S. Taylan 

 

Hap_7,Hap_8, 

Hap_9,Hap_10 

 

 

 

MW134714- 

MW134718 

 

 

Saga hakkarica 

 

 

 

Saga syriaca 

Hakkari, 

Bayköy 

 

 

ġanlıurfa 

Bozova 

Türkiye, Hakkari, Bayköy, Batı yamacı, 2035 m, N: 

37°32.89 E: 43°42.70, 13.VII.2018, 2♂, 3♀, leg.: M.S. 

Taylan 

 

Türkiye, ġanlıurfa, Bozova, Gülbiten Mezrası,  N: 37° 23’ 

163, E: 38° 31’ 779,  649 m, 06.VI.2020, 3♂, 2♀, leg.: D. 

ġirin & M.S. Taylan 

Hap_2,Hap_3, 

Hap_4, 

 

 

 

Hap_5,Hap_6, 

 

MW134709- 

MW134713 

 

 

MW134704- 

MW134708 
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ġekil 3.2. Saga hakkarica ġirin&Taylan, 2019 (A: Erkek 

birey, B: DiĢi birey) 

A

B
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ġekil 3.3. Saga ephippigera Fischer von Waldheim, 1846 (A: Erkek 

birey, B: DiĢi birey) 

 

 

 

 

 

 

 

B

A
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 ġekil 3.4. Saga syriaca Lucas, 1864 (A: Erkek birey, B: DiĢi birey) 

 

 

 

 

 

B

A
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  ġekil 3.5. Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait bireylerin 

toplandığı habitat alanları (A: Saga hakkarica; 

Hakkari, Merkez, Bayköy, B: Saga ephippigera; 

Erzincan, Kemaliye, Ocak köyü, C: Saga syriaca; 

Urfa Bozova, Gülbiten Mezrası) 

B

C

A
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3.2. Moleküler ÇalıĢmalar ve Filogenetik Analizler 

Tez çalıĢması kapsamında yürütülen moleküler çalıĢmalar ve filogenetik 

analizler 6 aĢamada gerçekleĢtirildi. Bu aĢamalardan (i) DNA izolasyonu, (ii) 16S 

rDNA geni amplifikasyonu (PCR) ve (iii) mitokondriyal 16S rDNA geni dizi 

analizi hizmet alım yoluyla yapıldı (NABĠLTEM-Namık Kemal Üniversitesi). 

Daha sonra (iv) mitokondriyal 16S rDNA geni dizilerinin hizalanması 

(alignmentları), (v) mitokondriyal 16S rDNA geni dizilerinin filogenetik analizleri 

ve (vi) kladogenetik olayların tarihlenmesi (moleküler saat uygulaması) yapılarak 

moleküler çalıĢmalar ve filogenetik analizler gerçekleĢtirildi. 

3.2.1. Total DNA Ġzolasyonu 

Araziden toplanan (ġekil 3.4.) ve % 96’lık etil alkol içerisinde -20 
o
C’de 

muhafaza edilen, Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait bireylerin arka 

femurlarından, total DNA izolasyonu gerçekleĢtirildi. Total DNA izolasyonu tuz-

ekstraksiyon yöntemi izlenerek yapıldı (Aljanabi ve Martinez, 1997). Total DNA 

izolasyonu tuz-ekstraksiyon yönteminde ilk olarak, lam üzerinde bistüri 

yardımıyla arka femurun kitin tabaka içerisindeki bir miktar kas kütlesi 

parçalanarak homojenize hale getirildi. Sonrasında homojenat 2 ml’lik ependorf 

tüpüne konularak üzerine 560 μl ayrıĢtırma tamponu (10 mM Tris-HCI, 2 mM 

EDTA, % 10’luk SDS 17 μl ve proteinaz K 42 μl, RNAaz 25 μl) konuldu ve 1-1,5 

saat 65 
o
C’deki sıcak su banyosunda bekletildi. Daha sonra su banyosundan 

çıkarılan tüpe 180 μl doymuĢ NaCl eklenerek oda sıcaklığında 10000 rpm’de 15 

dakika santrifüj edildi ve santrifüj sonunda süpernatant baĢka bir tüpe aktarılıp 

DNA’yı çöktürmek amacıyla, üzerine 730 μl izopropanol ilave edildi.  Sonra, -20 

o
C'de 1 gece bekletilen tüp, 13 000 rpm’de santrifüj edildi ve süpernatantı 

uzaklaĢtırıldı. Devamında çöktürülen DNA, 300 μl  %70 etanol ile yıkanıp 4 

o
C’de 12 000 rpm’de santrifüj yapıldıktan sonra, pelet Ģeklinde çöktürüldü ve 

sonrasında süpernatanttan uzaklaĢtırılan DNA kurumaya bırakıldı. Elde edilen 

genomik DNA, 40 μl steril dH2O ile çözülerek, sonraki aĢamalarda kullanılma 

üzere, 4 
o
C’de muhafaza edildi. DNA’nın miktar ve saflık tayini spektrofotometre 

aracılığıyla belirlenerek, %1’lik agaroz jelde DNA’nın bütünlüğünü koruyup 

korumadığı kontrol edildi (ġekil 3. 6). 

 



18 
 

3.2.2. 16S rDNA Geni Amplifikasyonu (PCR) 

 

Mitokondriyal 16S rDNA geni amplifikasyonu için, 16Sa ve 16Sb 

(Çizelge 3.3.) spesifik primerleri (Palumbi vd., 1996) kullanıldı. PCR reaksiyonu 

için, 25 µl toplam hacimde, 0.5–1  μl genomik DNA (50-70 ng), 2.5 μl 10X 

buffer, 0.75 μl 50 mM MgCl2, her bir primerden 1 μl (10 pmol/μl), 0.5 μl 10 mM 

dNTP mix, 0.2 μl Taq polimeraz ve geri kalan hacim 25 μl olacak Ģekilde dH2O 

kullanıldı. PCR reaksiyonlarında 37 döngülük bir protokol kullanıldı. 16S rDNA 

geni amplifikasyonunda; baĢlangıç (initial) 95 
o
C’de 5 dakika, ayrılma 

(denaturation) 94 
o
C’de 30 saniye, birleĢme (annealing) 50 

o
C’de 45 saniye, 

uzama (elongation) 72 
o
C’de 150 saniye ve son uzama (final extension) 72 

o
C’de 

5 dakika protokolü izlendi.  

Elde edilen PCR ürünleri belirteç (marker) DNA kullanılarak jel (%2’lik 

agaroz jel) elektoroforezinde yürütülerek, varlıkları UV transillüminatörde kontrol 

edildi (ġekil 3.7.) ve jel ekstraksiyon kiti kullanılarak jelden izole edildi.   

 

Çizelge 3.3. PCR reaksiyonlarında kullanılan primerlere ait bilgiler 

Gen  Primer  Dizi 5'-3'  Referans  

    

16S rDNA 16Sa CGCCTGTTTATCAAAAACAT Palumbi vd. (1996) 

16S rDNA 16Sb CTCCGGTTTGAACTCAGATCA Palumbi vd. (1996) 
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ġekil 3.6. ÇalıĢma kapsamındaki Ephippigera tür grubuna ait 15 bireyden izole 

elde edilen Genomik DNA’ların UV ıĢığı altındaki jel görüntüsü 

(%1’lik agaroz jel) 

 

 

 
ġekil 3.7. ÇalıĢma kapsamındaki Ephippigera tür grubundaki 15 bireyden izole 

edilen genomik DNA’ların 16S rDNA geni amplifikasyonu sonucu elde 

edilen PCR ürünlerinin UV ıĢığı altındaki jel görüntüsü 
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3.2.3. Mitokondriyal 16S rDNA Geni Dizi Analizi 

 

Elde edilen PZR ürünleri %2'lik agoroz jelde yürütülüp varlıkları UV 

transillüminatörde kontrol edildikten sonra, DNA dizileme reaksiyonu 

NABĠLTEM tarafından yapıldı. Dizi ürünleri dizi cihazında yürütülerek her bir 

örnek için mitokondriyal 16S rDNA geni iki yönde okutuldu. 16S rDNA geni dizi 

dizilerinin  numt (çekirdekte bulunabilen mitokondriye ait gen kopyalarına verilen 

ad) olup olmadığı DNAsp v5 programı ile test edildi. Daha sonra, GenomeLab 

GeXP Genetic Analysis System Version 10.2 DNA dizi analizi programı ile 

dizilerin ön değerlendirmesi yapıldı. Dizilerin her biri Gen Bankası’ndan veri 

tabanına (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov) aktarılarak “nucleotide blast” uygulanıp, 

elde edilen dizilerin Saga cinsine ve mitokondriyal 16S rDNA genine ait olup 

olmadığı ve herhangi bir kontaminasyon olup olmadığı kontrol edildi (ġekil 3.8.). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 3.8. 16S rDNA geni dizilerinin BLAST iĢlemi ve kontaminasyon kontrolü 

(GenBank- https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) 
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3.2.4. Mitokondriyal 16S rDNA Geni Dizilerinin Hizalanması (Alignmentları) 

Çift taraflı okutulan her bir gen dizisi, Geneious 9.1.5 ve BioEdit 

(Biological Sequence Alignment Editor) (v5.0.9) programı ile eĢleĢtirilerek, her 

bir örnek için tekli dizi haline dönüĢtürüldü (dizileme) ve FASTA formatında 

kaydedildi. Mitokondriyal 16S rDNA geni dizilerinin hizalama iĢlemi için, tüm 

diziler eĢit boyda olacak Ģekilde kesildikten sonra BioEdit Sequence Aligment 

Editor (v5.0.9) adlı programa aktarıldı ve çoklu hizalama (multiple-çoklu 

alignment) BioEdit programındaki bir alt program olan Clustal W Multiple 

Aligment programı kullanılarak elde edildi (ġekil 3.9.). Aligment iĢlemi 

“baĢlangıç aralığı (opening gap)=10 ve uzama aralığı (extending gap)=0.10” 

parametreleri kullanılarak yapıldı.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 3.9. Tez çalıĢması kapsamında elde edilen 16S rDNA geni dizilerinin 

BioEdit, Clustal W Multiple Aligment programı ile yapılan çoklu 

hizalama (multiple alignment) iĢlemi 
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3.2.5.  Mitokondriyal 16S rDNA Geni Dizilerinin Filogenetik Analizleri 

Tez çalıĢması kapsamında, filogenetik analizler için Max mum L kel hood 

(ML) En Yüksek Ġht mal Metodu ve Bayes Metodu kullanıldı. Belirtilen bu 

metodlar MEGAX (Kumar vd., 2018), PAUP* sürüm 4.0b10 (Swofford, 2003) ve 

MrBayes 3.1.2 (Huelsenbeck ve Ronquist, 2001; Ronquist ve Huelsenbeck, 2003) 

programları kullanılarak uygulandı. Maksximum Likelihood (ML) En Yüksek 

Ġht mal Anal z , heuristic araĢtırma algoritması kullanılarak yapıldı. Programda 

bootstrap değeri heuristic araĢtırma algoritması kullanılarak, 1000 bootstrap 

tekrarı ve 10 rastgele tekrarla oluĢturuldu. Bootstrap değeri Branch-swapping 

algoritması, tree-bisection-reconnection (TBR) araĢtırma algoritması kullanılarak 

10 rastgele tekrar ve 1000 bootstrap tekrarı ile hesaplandı.  

Bayesiyan Tabanlı Analizler olarak, Bayesiyan çıkarsamalı ve Markov 

Chain Monte Carlo (MCMC) temelli filogenetik analizler gerçekleĢtirildi. 

Analizler 16S rDNA geni için, haplotiplerin nükleotid dizileri, populasyonlarda 

bulunup bulunmaması (alan analizi) ve son olarak da alan analizi açısından her iki 

verinin birleĢtirildiği total analiz olmak üzere toplamda beĢ farklı analiz 

uygulanarak gerçekleĢtirildi. Dizi verilerine dayalı analizlerde ML analizinde 

model olarak kullanılan baz değiĢim modeli kullanıldı. Bayesiyan posterior 

olasılıkları, son 750 örneklenen ağaç arasından (Örneklemelerin %25 yani 250 

örneklem ön deneme (burn-in) olarak uzaklaĢtırıldı) Çoğunluk- Kuralı Konsensüs 

Ağacı (Majority-Rule Consensus Tree) oluĢturularak tahmin edildi. Analizler 

sonucunda elde edilen ağaçlar FigTree v1.3.1 (Rambaut, 2009) programı 

kullanılarak çizildi. 

Tez çalıĢmasında elde edilen 16S rDNA geni dizileri özelinde, filogenetik 

analizlerde kullanılacak, uygun model parametrelerinin belirlenmesinde, Geneious 

9.1.5 programında oluĢturulan indel (insersiyon ve delesyon) bölgeleri çıkarıldı 

DNA veri matrisi önce dıĢ grup dâhil edilmeden sonra da dâhil edilerek 

Jmodeltest sürüm, 2.1.4. (Darriba vd., 2012) ve MEGAX (Kumar vd., 2018) adlı 

programlarda analiz edildi. Veriler, Matris Akaike Information Criterion (AIC) 

(Akaike, 1974) ve Bayesiyan Information Criterion (BIC) parametreleri ile test 
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edildi ve en yüksek bootstrap ve posterior probability değerlerini öneren model 

seçim taslağı baz değiĢim modeli olarak belirlendi.  

Filogenetik analizlerde kullanılmak üzere dıĢ grup olarak, Mugleston vd. 

(2018)’nin Tettigoniidae familyası filogenisi üzerine yaptıkları detaylı çalıĢmada, 

Saginae alt familyasına en yakın alt familya olan Zaprochilinae alt familyasında 

yer alan Kawanaphila nartee türü kullanıldı (Mugleston vd., 2018). 

 

3.2.6. Kladogenetik Olayların Tarihlendirilmesi (Moleküler Saat 

Uygulaması) 

Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait populasyonlarda genetik çeĢitlenme 

ve farklılaĢma zamanlarını tahmin etmek ve tarihsel süreçlerle iliĢkilendirmek 

amacıyla, Bayesiyan çıkarsamalı ve MCMC yaklaĢımlı BEAST version 1.6.1 

(Drummond ve Rambaut, 2007) programı kullanıldı. FarklılaĢma zamanları 

relaxed moleküler saat uygulaması ve devamında “uncorrelated relaxed lognormal 

saat”  uygulamaları ile BEAST (v.1.6.1, Drummond ve Rambaut, 2007) programı 

kullanılarak bulundu. Durağanlık yakınsaması ve ESS model parametreleri 

TRACER 1.5 (Rambaut ve Drummond, 2007) program kullanılarak hesaplandı. 

Kladogenetik analizlerde farklılaĢma hızı olarak, yakın zamanda 

böceklerde mitokondri genomundan elde edilen veri setleri için belirlenen, 16S 

rDNA geni dizisi için milyon yılda, soy baĢına % 0,7 farklılaĢma hızı 

kalibrasyonu kullanıldı  (Brower, 1994). 
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4. BULGULAR 

Tez çalıĢması kapsamında elde edilen bulgular (i) Dizi varyasyonu ve 

genetik veri analizlerine ait bulgular, (ii) Filogenetik analizlere ait bulgular ve (iii) 

Kladogenetik olayların tarihlendirilmesine (moleküler saat uygulaması) ait 

bulgular olmak üzere 3 kısımda sunulmuĢtur. 

4.1. Dizi Varyasyonu ve Genetik Veri Analizlerine Ait Bulgular 

Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 16S rDNA geni dizilerinin tümü,  

GenBank veri tabanına birer birer aktarılarak “nucleotide blast” uygulandı. 

Yapılan incelemede, elde edilen dizilerin tümünün Saga cinsine ve mitokondriyal 

16S rDNA genine ait olduğu ve dolayısıyla herhangi bir kontaminasyon olmadığı 

tespit edildi. Ayrıca DNASp V5 programı ile yapılan kontrol neticesinde de elde 

edilen dizilerin numt (nükleusta bulunabilen kopya genler) içermediği tespit 

edildi. 

Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait Saga ephippigera, S. hakkarica ve 

S. syriaca türlerinden birer populasyon olmak üzere, toplamda 15 bireyden elde 

edilen 16S rDNA geni dizileri düzenlenerek dizileme iĢleminden sonra, gaplar ve 

eksik (missing) bazlar çıkarıldığında,  470 bç’lik kısım filogenetik analizlerde 

kullanıldı (ġekil 3.10.). Yapılan haplotip dağılımı analizinde toplamda 15 iç grup 

(in-group) ve 1 dıĢ grup (out-group) dizisine ait,  10 farklı haplotip (h:10) olduğu 

tespit edildi (Çizelge 4.1.). S. ephippigera türüne ait 4, S. hakkarica türüne ait 3 ve 

S. syriaca türüne ait ise 2 farklı haplotip olduğu görüldü (Çizelge 3.2, Çizelge 

4.1.). Haplotip çeĢitliliği değeri (hd) 0.9167 olarak bulundu. Yapılan genetik veri 

analizlerinde,  Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 16S rDNA geni baz 

frekansları freqT(U)=0.3582, freqC=0.1049, freqA=0.3113, freqG=0.2256 ve 

A+T= 0.6695 iken G+C=0.3305 olarak saptanmıĢtır. Diğer taraftan nükleotid 

kompozisyonları; özdeĢ baz çiftleri (identical pairs=ii) = 451, transisyonel baz 

çiftleri (transitional pairs=si) = 16, transversiyonel baz çiftleri (transversional 

pairs=sv) = 3 ve R (si/sv) değeri= 5,4 olarak bulunmuĢtur. Ayrıca elde edilen 

dizilere ait genetik veri analizlerinde, değiĢken bölge (variable sites= V)= 42, 

korunan bölge (conserved sites)= 428, parsimonik informatif bölge (PIS) = 37 ve 

parsimonik uninformatif bölge (PUS)=5 olarak bulunmuĢtur (Çizelge 4.2.).  

Genetik veri analizleri çalıĢmada elde edilen 16S rDNA geni dizilerinde 3 
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korunan bölge olduğunu göstermiĢtir (Çizelge 4.3.). Bu bölgeler, dizilerin (i) 172-

202, (ii) 335-384 ve (iii) 409-439 numaralı bazlar arasında yer almaktadır. 

Tez çalıĢmasında yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 3 

populasyonun, populasyon içi ortalama (average) TIM3+I genetik uzaklık 

değerleri sırasıyla; S. syriaca (ġanlıurfa, Bozova populasyonu) % 0.09, S. 

hakkarica (Hakkari, Bayköy populasyonu) % 0.21 ve S. ephippigera (Erzincan, 

Kemaliye populasyonu) %0.57 olarak bulunmuĢtur (Çizelge 4.4.). Diğer taraftan, 

tez çalıĢması kapsamında yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 3 türün 

populasyonlar arası ortalama (average) TIM3+I genetik uzaklık değerleri ise, S. 

syriaca (ġanlıurfa, Bozova populasyonu) ile S. hakkarica (Hakkari, Bayköy 

populasyonu) arasında % 5.67; S. syriaca (ġanlıurfa, Bozova populasyonu) ile S. 

ephippigera (Erzincan, Kemaliye populasyonu) arasında %6.53 ve S. hakkarica 

(Hakkari, Bayköy populasyonu) ile S. ephippigera (Erzincan, Kemaliye 

populasyonu) arasında % 5.31 olarak tespit edilmiĢtir (Çizelge 5.5). 

 

Çizelge 4.1. ÇalıĢma kapsamında Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 15 

bireyden elde edilen 16S rDNA geni dizilerinin haplotip dağılımı ve 

çeĢitliliğine ait veriler 

 

 Haplotip sayısı, h: 10 

 Haplotip çeĢitliliği, Hd: 0,9167 

    Hap_1: 1  [Kawanaphila nartee] 

    Hap_2: 1  [S. hakkarica5] 

    Hap_3: 1  [S. hakkarica4] 

    Hap_4: 3  [S. hakkarica1, S. hakkarica2, S. hakkarica3] 

    Hap_5: 4  [S. syriaca2, S. syriaca3, S. syriaca4, S. syriaca5] 

    Hap_6: 1  [S.syriaca1] 

    Hap_7: 2  [S.ephippigera1, S.ephippigera5] 

    Hap_8: 1  [S.ephippigera4] 

    Hap_9: 1  [S.ephippigera3] 

    Hap_10: 1  [S.ephippigera2] 
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Çizelge 4.2. Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 15 bireyden elde edilen 16S rDNA geni dizileri ve varyasyonel diziler 

 

 

 



27 
 

Çizelge 4.3. ÇalıĢma kapsamında Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 15 

bireyden elde edilen 16S rDNA geni dizilerine ait korunan bölgeler (C= 

Conserved regions) 

Korunan bölgeler (Conserved Regions) 

[Bölge: BaĢlama-BitiĢ    Koruma     Homozigotluk derecesi                           P-değeri] 

 Bölge_1: 172-202        1,000      1,000       0,0500 

 ATGTAGAGGACGAGAAGACCCTATAGAGCTT 

 

 Bölge_2: 335-384        1,000      1,000       0,0071 

 TATTGATTATTAGATGAAGTTACCTTAGGGATAACAGCGTAATTTTTTTT 

 

 Bölge_3: 404-439        1,000      1,000       0,0369 

 AAAGGATTGCGACCTCGAATGTTGGATTAAGATAAT 

   

 

Çizelge 4.4. Tez çalıĢmasında yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubunda, 

populasyon içi ortalama (average) TIM3+I genetik uzaklık (distance) 

değerleri  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tür 
Saga syriaca            S. hakkarica                 S. ephippigera      

  

Populasyon  

  ġanlıurfa 

 (Bozova) 

    Hakkari  

   (Bayköy) 

                  Erzincan  

                 (Kemaliye)        

     

  

HKY genetik 

uzaklık 

    0.0009      0.0021    

       

0.0057 
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Çizelge 4.5. Tez çalıĢmasında yer alan Saga cinsi Ephippigera tür grubunda, 

populasyonlar arası ortalama (average) TIM3+I genetik uzaklık (distance) 

değerleri 

 

4.2. Filogenetik Analizlere Ait Bulgular 

Filogenetik analizlerde daha doğru sonuca ulaĢabilmek için dizi veri 

setlerine uygun modeli bulmak üzere, Akaike Information Criterion  (AIC) baz 

alınarak Jmodeltest uygulaması yapılmıĢtır. Yapılan analiz neticesinde,  çalıĢma 

kapsamında elde edilen 16S rDNA geni dizileri için en uygun model olarak 

TIM3+I modeli belirlenmiĢtir (Çizelge 4.6.) 

 

Çizelge 4.6. Jmodeltest uygulama verileri (Akaike Information Criterion)  

                               AKAIKE INFORMATION CRITERION (AIC)          

   Model selected:     Model = TIM3+I 

   partition = 012032 

   -lnL = 1130.1415 

   K = 37 

   freqA = 0.3113  

   freqC = 0.1049  

   freqG = 0.2256  

   freqT = 0.3582  

   R(a) [AC] =  0.0005 

   R(b) [AG] =  11.8083 

   R(c) [AT] =  1.0000 

   R(d) [CG] =  0.0005 

   R(e) [CT] =  2.1300 

   R(f) [GT] =  1.0000 

   p-inv = 0.6390 

Tür 
Saga syriaca         S. hakkarica           S. ephippigera      

  

Populasyon  

  ġanlıurfa 

 (Bozova) 

 Hakkari  

(Bayköy) 

             Erzincan  

           (Kemaliye)        

     

  

ġanlıurfa 

(Bozova) 

        0   0.0567            0.0653 

       

   

 

Hakkari  

(Bayköy) 

  

    0.0567 

 

      

    0 

              

              0.0531 

 

   

   

Erzincan  

(Kemaliye) 

 

  

    0.0653 

    

 

   0.0531 

 

   

        0 
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Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 3 tür ve 15 bireyin moleküler 

filogenisinin ortaya çıkarılması için, mitokondriyal 16S rDNA geni dizileri 

kullanılarak Bayesiyan (ġekil 4.1.) ve Maksimum Likelihood (ġekil 4.2.) 

analizleri yapılmıĢtır. Her iki analizde de 3 farklı klad belirlenmiĢ (ġekil 4.1., 

ġekil 4.2.) ve Ephippigera tür grubuna ait 3 türün de (S. syriaca,  S. hakkarica ve 

S. ephippigera) monofilisi desteklenmiĢtir. Ancak türlerin kendi aralarındaki 

filogenetik iliĢkiler baz alındığında, Bayesiyan ve Maksimum Likelihood 

analizlerinin farklı topolojiler gösterdiği tespit edilmiĢtir (ġekil 4.1., ġekil 4.2.).  

Filogenetik analizlerin her ikisinde de yüksek oranda destelenen; Klad 1, 

S. ephippigera türünü, Klad 2, S. hakkarica türünü ve Klad 3, S. syriaca türünü 

içermektedir.  

Filogenetik analizlerden elde edilen bulgulara göre türler arasındaki 

iliĢkiler aĢağıdaki gibidir: 

Bayesiyan analizi: (Kawanaphila nartee + (S. ephippigera) + (S. hakkarica 

+ S. syriaca)).  

Maksimum Likelihood Analizi: (Kawanaphila nartee + (S. syriaca + (S. 

ephippigera + (S. hakkarica )))). 
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ġekil 4.1. Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerinin 16S rDNA geni dizileri kullanılarak yapılan ve Bayesiyan analizi sonucu 

ortaya çıkan filogenetik akrabalıkları (Skala, her bir bölgedeki substusyon sayısını  (number of substitution per site),  

düğümlerdeki (node) değerler ise majority-rule bootstrap değerlerini göstermektedir). 
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ġekil 4.2. Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerinin 16S rDNA geni 

dizileri kullanılarak yapılan ve Maksimum Likelihood analizi sonucu 

ortaya çıkan filogenetik akrabalıkları (Skala, her bir bölgedeki 

substusyon sayısını  (number of substitution per site),  dallanmalardaki 

değerler ise TIM3+I modeli ile yapılan 1000 tekrarlı bootstrap 

değerlerini ifade etmektedir). 
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4.3. Kladogenetik Olayların Tarihlendirilmesine (Moleküler Saat 

Uygulaması) Ait Bulgular  

Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerinin 16S rDNA dizileri 

kullanılarak, kladogenetik olayların tarihlerinin tahmini için yapılan ESS 

(Effective Sample Size), TRACE ve moleküler saat uygulanması sonucunda, tür 

grubuna ait soy hatlarının yaklaĢık 0.4 milyon yıl önce evrimleĢme sürecine 

girdiği ve farklılaĢmaya baĢladığı belirlenmiĢtir (ġekil 4.3., 4.4. ve 4.5.).  

Kladogenetik olaylarının tarihlendirmesine yönelik yapılan analizler 

neticesinde, Saga cinsi Ephippigera tür grubunun dıĢ grup olan Kawanaphila 

nartee türünden 0.84 milyon yıl önce ayrıldığı bulunmuĢtur. Saga cinsi 

Ephippigera tür grubuna dâhil türlerin farklılaĢma seyirleri ele alındığında, Saga 

ephippigera türünün yaklaĢık 0.38 milyon yıl önce, S. syriaca ve S. hakkarica 

ortak kladından ayrıldığı görülmektedir. Diğer taraftan moleküler saat uygulaması 

sonucu elde edilen filodendrogram incelendiğinde S. syriaca’nın, S. hakkarica soy 

hattından, 0.29 milyon yıl farklılaĢmaya baĢladığı bulunmuĢtur. 
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ġekil 4.3. BEAST analizi sonucu elde edilen, ESS (Effective Sample Size), 

tahmini posterior dağılım (estimated posterior distribution) 

parametreleri ve özet istatistik verileri 

 

 

 

 

  

 

 

 

ġekil 4.4. BEAST analizi sonucu elde edilen, TRACE (iz) uygulaması ile tahmini 

posterior dağılım (estimated posterior distribution) parametreleri  
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ġekil 4.5. Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerinin 16S rDNA geni dizileri kullanılarak yapılan, BEAST programı ile elde 

edilen moleküler saat uygulamasıyla, farklılaĢma zamanlarını gösteren dendrongram (0,09 = 0.09 milyon yıl). 
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5. TARTIġMA VE SONUÇ 

Saga (Orthoptera, Tettigoniidae, Saginae) cinsi Ephippigera tür grubunun 

16S rDNA filogenisi ve morfolojik tür hipotezlerinin moleküler verilerle 

sınanmasını içeren bu tez çalıĢması, 2018-2020 yılları arasında 

gerçekleĢtirilmiĢtir.  

5.1. Sistematik Değerlendirme 

Saga cinsi Ephippigera tür grubu, ġirin vd. (2019) tarafından bioakustik 

veri ve karakterlere dayanılarak belirlenmiĢtir. ġirin vd. (2019) yaptıkları 

çalıĢmada 3 tür grubu tanımlamıĢlardır. Bu tür grupları: (i) Ephippigera tür grubu; 

S. syriaca, S. ephippigera ve S. hakkarica, (ii) Natoliae tür grubu;  S. natoliae, S. 

beieri, S. longicaudata, S. puella ve (iii) S. cappadocica türüdür. Aynı çalıĢmada 

S. hakkarica türü tanımlanmıĢ ve S. ephippigera syriaca ve S. ephippigera 

ephippigera alttürleri, tür düzeyinde S. syriaca ve S. ephippigera olarak 

değerlendirilmiĢtir (ġirin vd., 2019).  

S. ephippigera türünün, dünya üzerinde, Anadolu, Ġsrail, Ürdün, 

Azerbeycan, Ermenistan, Kafkasya, Suriye ve Ġran olmak üzere geniĢ bir yayılıĢa 

sahip yayılıĢı olduğu (Kirby, 1906; Kaltenbach, 1964, 1967; Ramme, 1951; Bader 

ve Massa, 2001; ġirin vd., 2019), Anadolu’da ise özellikle Doğu Anadolu ve 

Güneydoğu Anadolu Bölgesinde yayılıĢ gösterdiği görülmektedir (Karabağ, 1958; 

Kaltenbach, 1967; Karabağ vd., 1971, 1980; Demirsoy, 1975; Salman, 1978; 

Sevgili ve Çıplak, 2000; Sevgili vd., 2012; Mol vd., 2016; ġirin vd., 2019). 

Ephippigera tür grubunun ikinci türü olan S. syriaca Lucas, 1864 türünün, dünya 

üzerinde, Anadolu, Suriye ve Irak’ta yayılıĢ gösterdiği (Kirby, 1906; Kaltenbach, 

1964, 1967; Mol vd., 2016; ġirin vd., 2019) ve Anadolu kayıtlarının özellikle 

Güneydoğu Anadolu’da olduğu bilinmektedir (Kaltenbach, 1967; Mol vd., 2016, 

ġirin vd., 2019). Görüldüğü üzere, S. ephippigera ve S. syriaca türlerinin Suriye 

ve Güneydoğu Anadolu’da çakıĢan kayıtları mevcuttur ve özellikle alttür 

düzeyinde verilmiĢ eski lokalite kayıtlarının tekrar kontrol edilmesi ve örneklerin 

detaylı incelenmesi gerekmektedir. Ephippigera tür grubunun üçüncü türü olan 

Saga hakkarica türünün ise yalnızca Hakkari’de yayılıĢ gösterdiği bildirilmiĢtir 

(ġirin vd., 2019). Tez çalıĢması kapsamında, Yapılan arazi çalıĢmaları sonucunda 
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Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait; Saga ephippigera türü Erzincan, 

Kemaliye, Ocak Köyü’nden, Saga syriaca türü, Urfa, Bozova, Gülbiten 

mezrasından ve Saga hakkarica türü ise Hakkari, Bayköy lokalitesinden 

toplanmıĢtır. Toplanan örnekler morfolojik ve biyoakustik yönden incelenmiĢ, tür 

teĢhisleri ilgili literatürler yardımıyla yapılmıĢtır (Kirby, 1906; Kaltenbach, 1964, 

1967; ġirin vd., 2019).  

 Tez çalıĢması kapsamında önceki bölümlerde, Saga cinsi Ephippigera tür 

grubuna ait türlerin morfotür hipotezlerinin moleküler olarak test edilmesi 

gerektiği vurgulanmıĢtır. Ancak Saga cinsine iliĢkin moleküler verilere dayalı 

değerlendirmelerin oldukça sınırlı olduğu görülmüĢtür. Bu kapsamda yalnızca iki 

çalıĢma mevcuttur (Giannoulis vd., 2011; Kolics vd., 2012). Giannoulis vd. 

(2011) 397 baz çiftlik COI geni dizilerini kullanarak, Avrupa’da yayılıĢ gösteren 6 

türü (S. campbelli, S. hellenica, S. natoliae, S. pedo, S. rammei ve S. rhodiensis) 

filogenetik açıdan değerlendirmiĢlerdir. Bu çalıĢmada Anadolu’dan örnekleme 

yapılmadığı görülmektedir. Kolics vd. (2012)’nin yaptıkları çalıĢmada ise 3 

mitokondriyal gen (COI, Cytb ve 16S rRNA) ve çekirdek DNA’sına ait bir gen 

(ITS2) kullanılarak 9 türün (S. c. campbelli, S. c. gracilis, S. hellenica, S. natoliae, 

S. ornata, S. pedo, S. rammei, S. cappadocica ve S. ephippigera) filogenetik 

analizi yapılmıĢtır. Kolics vd. (2012)’nin yaptıkları çalıĢmada Anadolu’dan birer 

lokaliteden aldıkları, S. cappadocica ve S. ephippigera türlerini dâhil etmiĢlerdir. 

Kolics vd. (2012)’nin yaptıkları çalıĢmada S. ephippigera ve S. ornata soy 

hatlarının Avrupa Saga türlerinin bazal kladında yer aldığı ve köken teĢkil ettiği 

belirtilmiĢtir.   

Ancak çalıĢma sonucunda elde ettikleri filogenetik ağaçlar göz önüne 

alındığında, özellikle Anadolu’dan dâhil edilen türlerin bulunduğu kollarda tam 

bir çözümleme yapılmadığı ve S. ephippigera türünün S. ornata türü ile aynı 

kladda bulunduğu görülmektedir (Kolics vd., 2012). Bu durumun, Anadolu’dan 

yapılan örneklemenin yetersiz olmasından kaynaklanabileceği düĢünülmektedir.  
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5.2. Genetik Veri Analizlerinin Değerlendirilmesi 

Tez çalıĢması kapsamında yapılan genetik veri analizleri sonucunda, Saga 

cinsi Ephippigera tür grubuna ait Saga ephippigera, S. hakkarica ve S. syriaca 

türlerinden birer populasyon olmak üzere, yapılan DNA izolasyonu, PCR ve 

dizileme iĢlemlerinden sonra, mitokondriyal 16S rDNA genine ait 470 bç’lik dizi 

filogenetik analizlerde kullanılmıĢtır. Diğer taraftan Saga cinsinin moleküler 

filogenisi üzerine yapılmıĢ az sayıda çalıĢmadan, Kolicks vd. (2012) 16S rDNA 

genine ait 507-508 bç’lik dizi üzerinden analiz yapmıĢlardır. Bu farklılığın 

kullanılan primerlerin farklılığından kaynaklanabileceği düĢünülmektedir. Tez 

çalıĢması kapsamında, yapılan genetik veri analizleri sonucunda,  Saga cinsi 

Ephippigera tür grubuna ait 16S rDNA geni baz frekansları; freqT(U)=0.3582, 

freqC=0.1049, freqA=0.3113, freqG=0.2256 ve A+T= 0.6695 iken G+C=0.3305 

olarak belirlenmiĢtir. Diğer taraftan nükleotid kompozisyonları; özdeĢ baz 

çiftleri= 451, transisyonel baz çiftleri = 16, transversiyonel baz çiftleri = 3 olarak 

bulunmuĢtur. Ayrıca elde edilen dizilere ait genetik veri analizlerinde, değiĢken 

bölge = 42, korunan bölge = 428, parsimonik informatif bölge = 37 ve parsimonik 

uninformatif bölge =5 olarak bulunmuĢtur. Ancak bu değerler, Saga cinsine ait 

türlerin moleküler filogenisini içeren ve 16S rDNA geni kullanılarak yapılan tek 

çalıĢma olan Kolics vd. (2012)’nin yaptığı çalıĢmada belirtilmediği için, herhangi 

bir karĢılaĢtırma yapılamamaktadır.  Diğer taraftan Giannoulis vd. (2011)’nin 

mtDNA COI geninin 397 bç’lik kısmını kullanarak yaptıkları çalıĢmada, 103 

değiĢken ve 64 parsimonik informatif bölge buldukları bilinmektedir. Bu durumda 

Saga cinsine ait türler bazında mtDNA COI geninin, 16S rDNA genine göre daha 

hızlı evrimleĢtiği söylenebilir. 

Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait 3 türün, populasyon içi ve 

populasyonlar arası, ortalama (average) TIM3+I genetik uzaklık değerleri ele 

alındığında, 16S rDNA geni bakımından populasyon içi (her türe ait tek 

populasyon olduğu için tür içi de kabul edilebilir) genetik farklılık değerleri, S. 

syriaca (ġanlıurfa, Bozova populasyonu) % 0.09, S. hakkarica (Hakkari, Bayköy 

populasyonu) % 0.21 ve S. ephippigera (Erzincan, Kemaliye populasyonu) %0.57 

olarak bulunmuĢtur. Bu bağlamda, 16S rDNA geni bakımından en fazla genetik 

farklılığın S. ephippigera populasyonunda, en az farklılığın ise S. syriaca olduğu 
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görülmektedir. Bu durumun örnek sayısından kaynaklanabileceği gibi, Saga 

ephippigera soy hattının daha önce evrimleĢmesiyle de ilgili olabilir. Kolics vd. 

(2012)’nin yaptıkları çalıĢmada S. ephippigera türünün köken soy hattı olması da 

bu durumu desteklemektedir. 

Tez çalıĢması kapsamında, populasyonlar arası (her türe ait tek populasyon 

olduğu için, türler arası da kabul edilebilir) 16S rDNA geni bakımından, ortalama 

(average) TIM3+I genetik uzaklık değerleri ele alındığında, S. syriaca (ġanlıurfa, 

Bozova populasyonu) ile S. hakkarica (Hakkari, Bayköy populasyonu) arasında % 

5.67; S. syriaca (ġanlıurfa, Bozova populasyonu) ile S. ephippigera (Erzincan, 

Kemaliye populasyonu) arasında %6.53 ve S. hakkarica (Hakkari, Bayköy 

populasyonu) ile S. ephippigera (Erzincan, Kemaliye populasyonu) arasında % 

5.31 değerleri bulunmuĢtur. Bu sonuç 16S rDNA geni bakımından S. hakkarica ve 

S. ephippigera türünün daha yakın akraba olduğunu göstermektedir. 

ÇalıĢmadan elde edilen genetik uzaklık verileri, Kolics vd. (2012) 

çalıĢması ile karĢılaĢtırıldığında, çalıĢmada mtDNA COI, Cytb ve 16S rDNA 

genlerinin genetik farklılık değerlerinin birlikte verildiği, S. ephippigera türüne ait 

bir değerlendirilme yapılmadığı, ancak S. pedo, S. c. campbelli ve S. c. gracilis 

taksonlarının genetik farklılığının %1.42 ile % 2.75 arasında değiĢtiği 

görülmektedir. Bu değerler tez çalıĢması kapsamında incelenen S. ephippigera, S. 

syriaca ve S. hakkarica türlerinin 16S rDNA geni bakımından genetik 

farklılıklarından düĢük değerler olup, bu durumun bu tür grubunun 

evrimleĢmesinin, Avrupa türlerine göre daha eski olmasından kaynaklanabileceği 

düĢünülmektedir. Bu çıkarsama, Kolics vd. (2012)’nin yaptıkları filogenetik 

çalıĢma ile de desteklenmektedir. 

Tez çalıĢmasında, Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerin 

mitokondriyal 16S rDNA geni dizi verileri kullanılarak yapılan filogenetik 

değerlendirmeler için Bayesiyan ve Maksimum Likelihood analizleri 

kullanılmıĢtır. Her iki analiz sonucunda da S. ephippigera, S. syriaca ve S. 

hakkarica türlerinin monofilisi yüksek değerlerle desteklenmiĢtir. Sonuç olarak, 

bu 3 türün morfolojik tür hipotezleri, moleküler verilerle sınanmıĢ geçerlilikleri 

desteklenmiĢtir. Diğer taraftan ġirin vd. (2019)’nin yaptıkları çalıĢmada S. e. 

ephippigera ve S. e. syriaca alttürlerini tür düzeyinde değerlendirmeleri de 
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moleküler olarak desteklenmiĢtir. Ancak 16S rDNA geninin tek baĢına türler 

arasındaki filogenetik iliĢkiyi ortaya koymak için yeterli olmadığı görülmüĢtür. 

ÇalıĢmada yer alan populasyonlar bazında, Bayesian ve Maksimum Likelihood 

analizleri sonucunda, Saga cinsi Ephippigera tür grubuna ait türlerin filogenetik 

akrabalık iliĢkilerinin farklı iki senaryo ile sonuçlanmıĢ olduğu görülmüĢtür. 

Bayesiyan analizinde, köken soyhattı politomik durumdan dolayı net ortaya 

çıkmazken, S. hakkarica türü, S. syriaca türüne filogenetik olarak daha yakın 

akraba çıkmıĢtır. Maksimum Likelihood analizinde ise S. syriaca türü 

Ephippigera tür grubunun köken soy hattı olarak ayrı bir kladda yer alırken, S. 

hakkarica ve S. ephipigera türü ile aynı kladda yer almıĢtır. Tez çalıĢması 

kapsamında elde edilen 16S rDNA genetik uzaklık verileri de bu Maksimum 

Likelihood analizi sonucunu desteklemektedir. Diğer taraftan, filogenetik 

analizlerin iki farklı sonuç göstermesi, örnek sayılarının ve moleküler belirteçlerin 

(marker) sayısının artırılması gerektiğine iĢaret etmektedir. 

5.3. Kladogenetik Olayların Tarihlendirilmesi ve Filocoğrafya 

Moleküler saat uygulaması sonucunda elde edilen filodendrogram 

incelendiğinde, S. ephippigera türü, Ephippigera tür grubunun köken soy hattı 

oluĢturturduğu ve yaklaĢık olarak 0.38 milyon yıl önce, tür grubunun diğer soy 

hatlarından ayrıldığını görülmektedir. Diğer taraftan moleküler saat verileri, S. 

syriaca ve S. hakkarica türlerinin de 0.29 milyon yıl önce ayrı iki soy hattına 

ayrıldığı görülmektedir. Bu tarihler paleocoğrafik olarak değerlendirildiğinde 

Kuaterner dönemi, Pleistosen periyodu, Orta Pleistosen (Mid-Pleistocene) alt 

döneminin, Ionian evresine denk gelmektedir (Lisiecki ve Raymo, 2007).  Bu 

dönemde Günz-Mindel buzullar arası dönemi, Mindel Buzul dönemi ve Mindel-

Riss buzullar arası dönemi yer almaktadır. Bu bağlamda Saga cinsi Ephippigera 

tür grubunun türleĢmesinde, Orta Pleistosen dönemi buzul ve buzullar arası 

devirlerindeki iklimsel değiĢimlerin önemli rol oynadığı düĢünülmektedir. Saga 

cinsine ait türlere iliĢkin Ģu ana kadar yapılmıĢ moleküler saat uygulaması 

olmadığından, elde edilen veriler, literatür verileri ile karĢılaĢtırılamamıĢtır. 

Ancak Chobanov vd. (2016)’nin Isophya (Orthoptera, Tettigoniidae) cinsinin 

Anadolu ve Balkan türlerinin moleküler filogenisini içeren çalıĢmalarında, 
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filocoğrafik tarihlendirme açısından tez çalıĢması sonucunu desteler nitelikte 

bulgular mevcuttur.   

5.4. Sonuç ve Öneriler 

Tez çalıĢmasında sonucunda, S. ephippigera, S. syriaca ve S. hakkarica 

türlerinin morfolojik tür hipotezleri, belirteç bir gen olan 16S rDNA geni dizi 

verileri ile moleküler açıdan test edilmiĢ ve tür hipotezleri desteklenmiĢtir. Bu 

bağlamda ġirin vd. (2019)’nin çalıĢmalarında tür düzeyine çıkarılan S. 

ephippigera ve S. syriaca türleri ve yine aynı çalıĢmada tanımlanan S. hakkarica 

türünün güncel taksomik statüleri korunmuĢ ve desteklenmiĢtir. Saga cinsi 

Ephippigera tür grubunun, köken soy hattında S. ephippigera türünün yer aldığı, 

tür grubunun soy hatlarının yaklaĢık 0.4 milyon yıl önce farklılaĢtığı ve tür 

grubunun evrimleĢmesinde Orta Pleistosen periyodunda yer alan buzul ve buzullar 

arası devirlerdeki iklimsel değiĢimlerin etkili olduğu ortaya çıkarılmıĢtır. 

16S rDNA geninin Saga cinsine ait türlerin filogenisinin ortaya 

çıkarılmasında yararlı bir gen olduğu ortaya çıkmıĢtır.  Ancak bu genin tek baĢına 

filogenetik akrabalıkların ortaya çıkarılmasında yeterli olmadığı görülmüĢtür. Tür 

baĢına populasyon sayısı ve örnek sayısının artırılmasıyla, cinsin diğer türlerinin 

de dâhil edildiği ve belirteç genler olarak,  16S rDNA geni yanında, diğer 

mitokondriyal genlerin (COI, Ctyb vb.) ve nüklear genlerin (ITS genleri vb) de 

analiz edildiği filogenetik bir çalıĢmanın oldukça yararlı olacağı öngörülmekte ve 

önerilmektedir.  

Diğer taraftan, Saga cinsi avcı/predatör çekirgeler içermektedir. Bu 

nedenle ekosistem için oldukça önemli ve dengeleyici bir özelliğe sahiptir. Cinse 

ait türlerin, tarıma zararlı böceklerle de beslenmesi nedeniyle, biyolojik 

mücadelede önemli rol oynayabileceği değerlendirilmektedir. Tür grubu bazında 

veya cinsin tüm elemanlarını, Anadolu’daki dağılımının detaylıca incelenmesi 

oldukça önemlidir.  Anadolu’da geçmiĢte olduğu gibi son yıllarda da çekirge 

istilalarından sıklıkla söz edilmiĢtir. Bu bağlamda ekosistemde avcı ve dengeleyici 

rol oynayan Saga cinsine ait türlerin, istilaya neden olan çekirgeler baĢta olmak 

üzere, tarım zararlısı diğer böcekler üzerinde baskılama oluĢturmaktadır. Bu 

nedenle Saga cinsine ait türlerin bulunduğu alanların korunması, tarım 

zararlılarıyla mücadele açısından oldukça önemlidir. Sonuç olarak, Saga cinsi 
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üzerine gelecekte yapılacak; filogenetik, filocoğrafik, koruma biyolojisi, üreme 

biyolojisi ve yayılıĢ tespiti çalıĢmalarının, ülkemizin tarım ve zirai stratejilerini 

yakından ilgilendiren değerli çalıĢmalar olacağı değerlendirilmiĢtir.   
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