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Antalya civarinda istilaci 6zellik gésteren bir salyangoz turtiniin molekiiler sistematik agidan incelenmesi galismanin
amacidir. Calismada, filogenetik karsilastirmalar igin ¢ok kullanigh olan mtDNA’nin COI gen bdlgesi incelenmistir.
Filogenetik analizler, Neighbor-Joining (NJ) ve Unweighed Pair Group Method of Aritmetic Averages (UPGMA) mo-
deline gére MEGA 4 programinda gerceklestiriimis ve filogenetik agaclar olusturulmustur. Elimizdeki 6rnekler,
Xeropicta derbentina tiriine benziyor olmasina ragmen, olusturulan filogenetik agac incelendiginde, X.derbentina
turu ile farkh dallarda yer aldigi gorulmektedir. Bu bilgiler 1siginda Antalya bdlgesinden toplanan bu istilaci salyan-
goz turunun, morfolojik calismalar da yapildiktan sonra yeni bir tir olarak kabul edilebilecedi ortaya koyulmustur.

Anahtar Kelimeler: Gastropoda, Xeropicta, COIl, Antalya, Filogeni

Molecular Phylogeny of an Invasive Snail Species in Antalya Region
ABSTRACT

The aim of this study is molecular investigation of an invasive snail species in Antalya region. COl gene sequences
in mtDNA was used in our research. COI gene is useful parameter for phylogenetic comparisons. Phylogenetic
analysis was achieved by MEGA4 programme with Neighbor-Joining (NJ) and Unweighed Pair Group Method of
Aritmetic Averages (UPGMA) models. Although our samples resemble Xeropicta derbentina, it seems to be a diffe-
rent species in phylogenetic tree. According to these results this invasive snail species may approve as a new spe-
cies after morphological studies.
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GIRIiS rindanbacaklilar) sinifi Giyeleri kabuklu ve kabuksuz sal-

yangozlari kapsayan asimetrik yapili yumusakgalardir.
Gastropodlar yumusakgalar icinde en ylksek ekolojik Genelde sarmal kabuklari vardir. Eklembacaklilardan
ve morfolojik cesitliligi gésteren siniftir (Kurabayashi sonra en kalabalik ikinci omurgasiz hayvan subesi olan
and Ueshima, 2000). Halk arasinda simuklibocek Mollusca’nin (Yumusakgalar) 80.000 turd bu sinifa ait
veya salyangoz olarak isimlendirilen Gastropoda (ka- olup, bunlardan 31.643 deniz, 8.735 tatlisu ve 24.503
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kara olmak Uzere 65.000 tirin sistematikteki yeri be-
lirlenmistir (Kebapgi, 2007).

Taksonomi, taksonlar arasindaki benzerlik ve farklilik-
larin ifade edilmesi, taksonlarin tanimlanmasi, yeni
taksonlarin isimlendiriimesi ve uygun bir siniflandirma
sistemi igerisinde verilmesi konularini kapsar. Turler
arasindaki taksonomik iligkileri incelemek, tirlerin
morfolojik, fizyolojik, ekolojik ve cografik yayilis alan-
larinin da incelenmesini gerektiren ¢ok yonli komp-
leks bir istir. Biyolojik ¢esitliligin ortaya c¢ikartiimasinin
yani sira, tirlerin evrimsel surecleri de ortaya cikartilir
(Henning, 1965; Sereno, 2005; Godfray et al., 2007).

Molekdiler biyoloji ve bu alanda kullanilan tekniklerin
son yillarda gelisimi ile birlikte canlilar arasinda mole-
kiler diizeydeki farkliliklar da net olarak ifade edilme-
ye baslanmis, tlrler ve populasyonlar arasindaki ¢e-
sitliligin belirlenmesinde genetik teknikler yogun bir
sekilde kullaniimistir (Dikel, 2010; Patwardhan et al.,
2014). mtDNA'ya ait gen bolgeleri filogenetik ve evrim
¢alismalarinda yaygin olarak kullaniimaktadir. mtDNA
verileri tir seviyesindeki belirlemelerde ¢ok etkili ola-
bilir (Patwardhan et al., 2014). Mitokondrial genom
icerisinde sistematik galismalarda en yaygin kullani-
lan gen bolgelerinden biri sitokrom oksidaz 1 (COIl)
genidir (Remigio and Hebert, 2003; Liu et al., 2003) .
mtDNA'nin COI ve COIl gen boélgesi filogenetik ca-
lismalar igin ¢ok kullanighdir. Hem tlrler arasi, hem
de cins ve familya diuzeyindeki tanimlamalarda kulla-
nilabilirler. COI, yaklasik 894 bp lik bir gen bolgesidir.
Diger protein kodlayan mitokondrial gen bélgelerine
gore daha yavas evrimlesir (Patwardhan et al., 2014).

Bu calismada Antalya ili civarinda istilaci bir 6zellik
gOsteren ve morfolojik benzerligi yizinden Xeropicta
derbentina oldugu dusunilen bir salyangoz tirinin
molekuller sistematik agidan incelenmesi amaglan-
mistir. Xeropicta derbentina’nin adaptasyon yetenegi
ve yayllmaci potansiyeli, bu salyangozlarin istilaci
potansiyellerinin yiiksek olmasi sonucunu agiga ¢ika-
rir (Aubry et al., 2005).

Xeropicta derbentina‘nin siniflandirmasi asagidaki
sekildedir (Krynicki, 1836);

Phylum :Mollusca

Classis :Gastropoda
Subclassis :Orthogastropoda
Ordo :Pulmonata
Superfamilya ‘Helicoidea
Familya :Hygromiidae
Genus :Xeropicta

Scientific name :Xeropicta derbentina
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MATERYAL VE METOT

Calismada kullanilan salyangozlar Antalya ili Akdeniz
Universitesi kampus alanindan toplanmistir. Toplama
islemi nemli yerlerde bulunan taslarin Gzerinden elle top-
lama yoluyla gerceklestiriimistir. Ornekler %80’lik alkol
iceren siselerde -21 °C de derin dondurucu iginde muha-
faza edilmistir.

DNA izolasyonu, PCR ve DNA Dizi Analizi

DNA'nin izole edilmesinde kullanilan CTAB prosedird,
Wilke’ ye (2006) gore yapilmistir. Tirler arasi genetik
farklihdin belirlenmesi ve sistematik adaclarinin olustu-
rulmasi igin mitokondrial DNA COI ( sitokrom oksidaz | )
gen bdlgesi kullaniimigtir. PCR icin termal parametreler
asagida gosterildigi gibidir. PCR islemi icin SIGMA Taq
Ready Mix kullaniimistir. Primerler Folmer vd tarafindan
dizayn edilen (1994) ve omurgasizlar i¢in universal pri-
merler olan LCO1490 ve HC02198'dir. PCR analizi, 94
°C da 15 saniye, 52 °C da 45 saniye, 72 °C da 60 saniye
ve 25 ddéngi olarak gercgeklestiriimistir. DNA dizi analizi,
iontek (istanbul) firmasindan hizmet alimi seklinde ger-
ceklestirilmistir.

BULGULAR

DNA sekans analizi sonucu elde edilen 3 6rnege ait COI
gen bolgesi dizilimi Gzerinde BioEdit programi ile kesme ve
hizalama iglemleri yapilmistir. 700 b¢ uzunlugundaki frag-
mentlerin baglangi¢ ve bitis kisimlari kesilerek gikariimigtir.
Duzeltme iglemleri sonrasinda her 6rnek icin mtDNA COI
geninin 523 bazlik kismi degerlendiriimeye alinmistir. Or-
neklerin mtDNA COI geni sekans sonuglari ClustalW prog-
rami ile karsilastirlimigtir. Clustal W programiyla yapilan
karsilastirma sonucu elde edilen sekanslarin kendi aralarin-
da ve dis grup olan diger tirlerle olan mtDNA COI gen dizi-
limi benzerlik oranlari Tablo 1’de gosterilmistir.

Elde bulunan érneklerin ve dis gruplarin mtDNA COI ge-
nine ait sekans sonuglari incelendiginde turlerin degisen
oranlarda polimorfizme sahip olduklari goérulmektedir.
Sonuglarin benzerlik oranlari en sagda yuzde (%) olarak
ve karsilastirimal sekilde verilmistir. Bu cizelgeye gore
elimizde bulunan érnek tirler en fazla Xeropicta derben-
tina turGyle yiksek benzerlik orani gostermistir.
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Tablo 1. Clustal W programiyla yapilan karsilastiriima sonucu elde edilen sekanslarin kendi aralarinda ve dis grup
olan diger turlerle olan mtDNA COI gen dizilimi benzerlik oranlari

SeqA | lsim Uzunluk

1 Ornek1 522 2
1 Ornek1 522 3
1 Ornek1 522 4
1 Ornek1 522 5
1 Ornek1 522 6
1 Ornek1 522 7
2 Ornek?2 522 3
2 Ornek?2 522 4
2 Ornek2 522 5
2 Ornek2 522 6
2 Ornek?2 522 7
3 Ornek3 522 4
3 Ornek3 522 5
3 Ornek3 522 6
3 Ornek3 522 7
4 Cernuella cespitum 522 5
4 Cernuella cespitum 522 6
4 Cernuella cespitum 522 7
5 Helicellaitala 522 6
5 Helicellaitala 522 7
6 Candidulaspadae 522 7

SeqB

isim Uzunluk | Skor
Ornek2 522 99.0
Ornek3 522 100.0
Cernuella cespitum 522 79.0
Helicellaitala 522 78.0
Candidulaspadae 522 77.0
Xeropicta derbentina 522 86.0
Ornek3 522 99.0
Cernuella cespitum 522 79.0
Helicellaitala 522 78.0
Candidulaspadae 522 77.0
Xeropicta derbentina 522 86.0
Cernuella cespitum 522 79.0
Helicellaitala 522 78.0
Candidulaspadae 522 77.0
Xeropicta derbentina 522 86.0
Helicellaitala 522 78.0
Candidulaspadae 522 82.0
Xeropicta derbentina 522 78.0
Candidulaspadae 522 77.0
Xeropicta derbentina 522 79.0
Xeropicta derbentina 522 80.0

Filogenetik Aga¢

DNA sekanslarinin karsilastiriimasiyla yapilan filogene-
tik analizler, turler arasi ve tir ici evrimsel iligkileri, can-
lllar arasindaki genom benzerlikleri ve farkliliklar hak-
kinda bilgi vermektedir. Elimizde bulunan sekans so-
nuglari BioEdit programiyla gerekli diizenlemeler yapil-
diktan sonra RedSeq programi kullanilarak gerekli for-
matlara gevrilmistir. Filogenetik analizler K2 parametre-
si kullanilarak, Neighbor-Joining (NJ) ve Unweighed
Pair Group Method of Aritmetic Averages (UPGMA)
modeline gére MEGA 4 programinda gercgeklestiriimis
ve filogenetik adaclar olusturulmustur (Sekil 1, 2 ve 3).
Karsilastirma yaptigimiz tim dis gruplarin sekans veri-
lerine Genbank’tan erisim numaralariyla erisilmistir.

Omek1
|Ornek3
|Ornek2
XeropictaDerbentina(Krynicki1836)
CemuellaCespitum
Candidulaspadae
Helicellaitala
A

Sekil 1. Orneklerin yakin ve uzak dis gruplar kullanila-
rak Neighbor Joining (NJ) testi ile elde edilen filogenetik
agaci.
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Agac incelendiginde, Xeropicta derbentina oldugunu
distndugumuz elimizdeki érneklerin X.derbentina tiru
ile farkli dallarda yer aldi§i1 gériimektedir.

Ornek1
|Omek3
|Ornek2
XeropictaDerbentina(Krynicki1836)
CernuellaCespitum
Candidulaspad

Helicellaitala

v } | } i ; y
12 10 8 6 4 2 0

Sekil 2. Orneklerin yakin ve uzak dig gruplar kullanila-
rak UPGMA testi ile olusturdugu filogenetik agag.

Bu analizde kullandigimiz UPGMA (Unwighted Pair
Group Method Using Arithmetic Averages) Tartmadan
ikili Grup Olusturma analizi bir takson igin uzaklik mat-
risini kontrol ederken aralarinda en klgik uzaklik mat-
risini baz alir. Neighbor Joining (NJ) analizide igerik
olarak UPGMA kimeleme analiziyle benzer sekilde
ancak bagka bir genetik uzaklik mantigina (alogaritma-
sina) dayalidir. Fakat bu metot agaclarin olusturulma-
sinda benzer verilere sahip taksonlarin komsu olmasi-
na ve diger taksonlardan ayrilmasina sonunda da kom-
sularin birbiriyle birlesmesi esasina dayanir (Dukel,
2010).
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Ornek1
| Ormek3

| Omek2
XeropictaDerbentina(Krynicki1836)

CermnuellaCespitum
Candidulaspadae
Helicellaitala
—

2

Sekil 3. Orneklerin yakin ve uzak dis gruplar kullanila-
rak Minimum Evolution testi ile olusturdugu filogenetik
agag.

TARTISMA VE SONUG

Bir turiin yasadidi alanda bulunmasinin iki nedeni var-
dir. Bunlar evrimsel ve ekolojik nedenlerdir. Ekolojik
olarak tlr yasadigi habitatin kosullarinda yasamini sur-
direcek ve Ureyebilecek uyumlara sahiptir. Evrimsel
olarak ise; turln atasi orada yasamistir ve tir orada
olusmustur. Ya da tlr dnce baska yerde olusmus yani
atas| orada yasamamis sonra oraya tasinmistir. Akra-
balik dereceleri genetik metotlar kullanilarak analiz edi-
lebilir (Ergtden, 2007).

iki populasyonun ayri tiirler olarak degerlendirilebilme-
leri icin birbirinden ne kadar farkli olmalar gerektigi
konusunda kesin ifadeler bulunmaz. Turlesmeyi basla-
tan surecler hakkinda genel olarak kabul géren gorus,
cografi izolasyonun bu sirecte ¢ok énemli oldugudur.
Cografi izolasyon yoluyla, iki popllasyon zaman iceri-
sinde farkli selektif baskilara maruz kalacagindan farkli-
lagir. iki popilasyon arasinda baglanti saglansa bile
gen akisinin olamayacag! noktada, iki ayri tir olusmus-
tur (Keeton et al., 1999).

Bu calismada, Antalya ilinde bahar ve yaz aylarinda
sayilarini arttiran ve istilaci bir 6zellik gésteren salyan-
goz turinun, X.derbentina olup olmadid: ve diger dis
gruplara yakinh@inin molekiiler olarak incelenmesi ve
iligkilerinin tespit edilmesi amaglanmistir. Yapilan de-
gerlendirme sonucu, X.derbentina oldugu dusunilen
orneklerin X.derbentina tirinden genetik benzerlik agi-
sindan tir olarak kabul edilecek diizeyde uzak olduklari
belirlenmistir. Antalya’da istilaci 6zellik gdsteren sal-
yangozlardan topladigimiz érnekler, UPGMA ve NJ
testi analiz sonucu X.derbentina ile ayni dalda yer al-
mamistir. %86 gibi farkh tir olabilecek bir benzerlik
orani da yapilan test sonucu elde edilen bilgiler iginde-
dir (Tablo 1; Sekil 1, 2 ve 3) Zaten bu genetik farkhlik
orneklerin morfolojisine de etki etmektedir. Toplanan
Orneklerde dis kabukta koyu renk bantlasma bulunma-
masi (duz beyaz renkte) X.derbentina tiru ile filogene-
tik agacta ayni dalda yer almamasini destekler.
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X.derbentina tirt Fransa, Hirvatistan, Kuzey Yunanis-
tan, Bulgaristan, Romanya, Kafkaslar ve Turkiye’de
bulunan bir tirdir (Aubry et al., 2005). Tlrkiye'de Ispar-
ta-Egirdir, Burdur, Afyon-Acigél, Mersin ve Antalya’nin
kiyi kesimlerinde bulunmaktadir. Ulkemiz agisindan
yerli bir tir olmayip sonradan gelip yerlestigi distnul-
mektedir. Antalya’da istilaci 6zellik gdstermistir. incele-
digimiz salyangoz &rneklerinin atalarinin, ticaret yolla-
riyla, ulagim araglariyla, yani insan araciligiyla gelip
Tirkiye'ye yerlesmis X.derbentina tlriine ait olabilecegi
ve burada farkl selektif baskilarla evrimleserek tlrles-
mig olabilecegi ihtimali de sz konusudur.

istilaci kara salyangozlari, tarimsal ve ekonomik agidan
6neme sahip olmakla birlikte, diger tlrlerle iligkileri agi-
sindan da ekolojik olarak ayri bir 6neme sahiptir. Bu
etkiler hayvanin beslenme sekline gére degismekle
birlikte, istila ettikleri bolgelerdeki diger tlrlerin yok ol-
malarina sebep olmalari veya herbivor olanlarin tarim
arazilerini olumsuz etkilemeleri mumkinduar (Aubry et
al., 2005).

Bu bilgiler 1s1ginda Antalya bdlgesinden toplanan ve
c¢alisma materyali olan bu 6rnek tirin, morfolojik ¢a-
ismalar da yapildiktan sonra yeni bir tir olarak isim-
lendirilebilecegi dusunulmektedir. Bu tirin ekolojik ve
ekonomik etkileri Gzerine de ayrica galismalar yapilma-
sI gerekmektedir.
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