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Türkiye’de Yayılış Gösteren Bazı İxodid Kene Türlerinin 16S rDNA 
Filogenisi Temelli Moleküler Karakterizasyonu
Molecular Characterization Based on 16S rDNA Phylogeny of Some Ixodid Ticks in Turkey

ÖZ

Amaç: Türkiye’deki kene türlerine ait genetik veriler kısıtlıdır ve belirli bir kaç kene türüne veya grubuna aittir. Bundan dolayı bu çalışmada Türkiye’de 
yayılış gösteren bazı ixodid kene türlerinin 16S rDNA filogeni temelli moleküler karakterizasyonunun yapılması amaçlanmıştır. 
Yöntemler: Bu çalışmada, Türkiye’de yerleşik doğal kolonileri bulunan 17 ixodid kene türüne ait birer izolatın parsiyel 16S rDNA bölgelerinin moleküler 
karakterizasyonları yapılmış ve ilgili gen bölgesine göre filogenetik ilişkileri belirlenmiştir. 
Bulgular: Çalışma ile 16S rDNA gen bölgesi karakterizasyonu yapılan kene türlerine ait izolatların Dünya’daki homolog izolatlarla filogenetik ilişkileri 
ortaya konmuştur. Ixodes laguri türünün ilk defa 16S rDNA verisi elde edilmiş ve filogenetik yerleşimi gösterilmiştir. Ayrıca, genetik olarak hakkında 
sınırlı veri bulunan Haemahysalis inermis, Ha. parva ve Ha. sulcata türlerine ait orijinal veriler elde edilmiş ve kayıt altına alınmıştır. Bunların yanında, 
Türkiye’de günümüze kadar üzerine moleküler karakterizasyon verisi bulunmayan Dermacentor marginatus, D. reticulatus, Hyalomma anatolicum, H. 
detritum, Ha. inermis, Ha. parva, Ha. punctata, Ha. sulcata ve I. laguri türlerine ait genetik veriler bu araştırma ile ilk defa kayıt altına alınmıştır. 
Sonuç: Bu çalışma ile Türkiye’de yayılış gösteren 17 ixodid kene türüne ait nesillerin 16S rDNA gen bölgesine göre moleküler filogenetik karakterizas-
yonu yapılmış olup elde edilen çıktılar dünyada ilgili kene türleri üzerine mevcut genetik bilgiye önemli katkıda bulunmuştur.  
Anahtar Sözcükler: Kene, 16S rDNA, moleküler karakterizasyon, Ixodidae, Türkiye
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ABSTRACT

Objective: The genetic data related to Turkish ticks is limited. Therefore, this study was aimed to perform of the molecular characterization based on 
16S rDNA gene region of some ixodid tick species in Turkey.
Methods: The molecular characterizations of partial 16S rDNA gene region belonging to 17 individual ixodid tick species in Turkey have been made 
and their phylogenetic relationships based on the relevant gene region have been analysed.
Results: The 16S rDNA phylogenetic relationships between the isolates obtained from this study and the homolog isolates have been revealed. The 
16S rDNA data belonging to Ixodes laguri has been obtained for the first time and its phylogenetic location has been demonstrated. Original genetic 
data related to Haemaphysalis inermis, Ha. parva and Ha. sulcata, which have a limited number of genetic information, has been obtained. Besides, 
the new genetic data belonging to Dermacentor marginatus, D. reticulatus, Hyalomma anatolicum, H. detritum, Ha. inermis, Ha. parva, Ha. punctata, 
Ha. sulcata and I. laguri has been recorded for the first time from Turkey.
Conclusion: The molecular phylogenetic characterization based on 16S rDNA gene region of 17 ixodid tick species in Turkey has been performed. The 
obtained data has made a significant contribution to the genetic knowledge of the mentioned ticks species.
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GİRİŞ

Omurgalıların ektoparaziti olan keneler, zorunlu kan emici 
artropodlardır. Keneler dünyanın bütün karasal bölgelerinde 
yaşamlarını sürdürürler ve bu bölgedeki hayvan ve insanlar-
dan kan emerek beslenirler (1, 2). Keneler konaklarından kan 
emerek direkt olarak zarar verdiği gibi aynı zamanda birçok 
bakteriyel, viral ve protozoon etkenin naklinde de rol oyna-
yarak insan ve hayvanlara indirekt olarak zarar verirler (1, 3). 
Kene-kaynaklı hastalıklar bir yandan önemli bir halk sağlığı 

tehdidi oluştururken, diğer yandan da özellikle çiftlik hayvan-
larında hastalığa ve hatta ölümlere sebep olarak ciddi eko-
nomik kayıplara yol açmaktadırlar (4, 5). Keneler dünyadaki 
hayvan sağlığı bakımından en önemli hastalık vektörü ve halk 
sağlığında ise sivrisineklerden sonra 2. önemli vektör olarak 
tanımlanırlar (3). 

Kene-kaynaklı hastalıkların önemi dolaysıyla kenelerin önemi 
tüm dünyada giderek artmaktadır (6). Bu hastalıklardan ba-
zıları ülkemizde de yaygın olarak görülmektedir (7). Keneler 
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hastalık yapan mikroorganizmaların naklinde sadece vektörlük 
rolü üstlenmezler, aynı zamanda da rezervuardırlar. Bundan dolayı 
kene kaynaklı hastalıkların dağılımı vektör keneler tarafından be-
lirlenmektedir. Dolayısıyla kenelerle ilgili ayrıntılı epidemiyolojik, 
ekolojik, biyolojik ve moleküler genetik çalışmalara gereksinim 
duyulmaktadır. Son yıllarda giderek artan kene-kaynaklı salgınlar 
bu durumun ne kadar önemli olduğunun göstergesidir (6, 8). Bu 
salgınlara en iyi örneklerden bir tanesi de 2002 yılında Türkiye’nin 
kuzeyinde başlayan Kırım-Kongo Kanamalı Ateşi epidemisidir. Bu 
yıldan sonra hastalık diğer bölgelere yayılmış ve insan vakaları 
da giderek artmıştır (9, 10). Halen de bölgedeki kenelerde virüs 
tespit edilmekte (11) ve maalesef her yıl insan vakaları ve ölümler 
devam etmektedir (12). Benzer bir durum ülkemizdeki hayvan-
larda hastalık meydana getiren ve özellikle çiftlik hayvanlarında 
mortaliteye ve ekonomik kayıplara sebep olan theiloriosis, ba-
besiosis ve anaplasmosis gibi kene-kaynaklı hastalıklarda da söz 
konusudur (7). Bu açıdan Türkiye için de bir hayli öneme sahip 
olan keneler üzerine detaylı çalışmalara ihtiyaç duyulmaktadır.  

Keneler hakkında yapılan ilk çalışmalardan bu yana taksonomi-
sinde uzun yıllar sadece morfolojik özellikler kullanılmıştır. Ancak 
son yıllarda gelişen moleküler yöntemlerin sayesinde birçok kene 
türü moleküler olarak karakterize edilmiş ve bazı türlerin taksono-
misindeki muğlak noktalar aydınlatılmıştır (13). Kenelerin molekü-
ler genetik özellikleri Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PZR) keşfi 
ve sekans analizlerinin yaygınlaşmasından sonra ortaya çıkmış ve 
ilk moleküler filogenetik veriler elde edilmeye başlanmıştır (14). 
Bu tip çalışmalar ilerleyen yıllarda giderek artmış ve kene takso-
nomisine, genetiğine, moleküler biyolojisine ve epidemiyolojisi-
ne önemli katkılar sağlamıştır (15). Bu sayede yeni kene türlerinin 
varlığı ortaya çıkmış ve hatta soy bazında değişiklikler olmuştur. 
Örneğin, önceleri morfolojik olarak soy şeklinde tanımlanan Bo-
ophilus soyu yapılan filogenetik analizler sonucunda ayrı bir soy 

olmadığı anlaşılmış ve Rhipicephalus soyunun içerisine dahil edil-
miştir (16). Diğer yandan günümüzde yeni kene türü tanımlama 
çalışmalarında morfolojik ve genetik verilerin bir arada kullanıl-
masıyla yapılmaktadır (17). Ayrıca ülkeler bazındaki kene türleri-
ne ait ilk bildirimler de her iki metot kullanılarak yapılmaktadır 
(18). Bu durum kene taksonomisinde sağlam temelli verilerin yer 
alması ve doğru epidemiyolojik verilerin elde edilmesini sağla-
maktadır.

Türkiye’de bugüne kadar var olan kene türlerinin moleküler karak-
terizasyonu üzerine çok az veri bulunmaktadır. Yapılan çalışmalar 
incelendiğinde Ixodes ricinus (19), I. arboricola (20), I. kaiseri (18), 
Dermacentor marginatus (21) ve soy/genogrup/kompleks bazın-
da Haemaphysalis erinacei (22), Rhipicephalus sanguineus sensu 
lato ve Rh. bursa (23), Hyalomma soyundaki bazı türler (H. aegyp-
tium, H. asiaticum, H. excavatum, H. marginatum) ve I. ricinus (24) 
nesillerine ait parsiyel gen bölgeleri üzerine verilerin bulunduğu 
görülmektedir. Bu çalışmada ise, Türkiye’nin bazı bölgelerinde 
yerleşik doğal kolonileri bulunan 17 ixodid kene türüne ait birer 
neslin parsiyel 16S rDNA gen bölgesine göre filogenetik karakte-
rizasyonu yapılmıştır. 

YÖNTEMLER

Morfolojik Analizler
Bu çalışmada, farklı zaman dilimlerinde Ankara, Bolu ve Kırşehir 
yörelerinden toplanmış ve moleküler analizler açısından uygun 
koşullarda (%70 alkol içerisinde -20°C’de) muhafaza edilmiş ixo-
did kene örneklerinden 17 türe ait birer nesil materyal olarak 
kullanılmıştır. İncelenen kene nesillerine ait bilgiler Tablo 1’de 
sunulmuştur. Öncelikle Zeiss (Stemi 2000-C, Zeiss, Almanya) 
marka stereo mikroskop (üzerine montajlanmış AxioCam dijital 
kamera ve ZEN yazılımı ile birlikte) altında kenelerin morfolojik 
tür tayinleri yapılmıştır. Tür tayinleri morfolojik kriterlere göre ya-

Tablo 1. Çalışmada incelenen kene örneklerine ait bilgiler

Kene türü Gelişim evresi/cinsiyet Kaynak/konak Lokasyon

Hyalomma marginatum Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Çubuk/Ankara

Hyalomma excavatum Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Polatlı/Ankara

Hyalomma aegyptium Erişkin/Dişi Aç (Konak arayan) Mucur/Kırşehir

Hyalomma detritum  Erişkin/Erkek Sığır Kızılcahamam/Ankara

Hyalomma anatolicum Erişkin/Erkek Sığır Kalecik/Ankara

Dermacentor marginatus Erişkin/Dişi Aç (Konak arayan) Kızılcahamam/Ankara

Dermacentor reticulatus Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Kızılcahamam/Ankara

Haemaphysalis parva Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Ayaş/Ankara

Haemaphysalis punctata Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Kızılcahamam/Ankara

Haemaphysalis sulcata Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Akyurt/Ankara

Haemaphysalis erinacei Erişkin/Dişi Kirpi Çubuk/Ankara

Haemaphysalis inermis Erişkin/Dişi Aç (Konak arayan) Gerede/Bolu

Rhipicephalus sanguineus Erişkin/Erkek Köpek Merkez/Ankara

Rhipicephalus turanicus Erişkin/Erkek Aç (Konak arayan) Kızılcahamam/Ankara

Rhipicephalus bursa Erişkin/Dişi Aç (Konak arayan) Nallıhan/Ankara

Ixodes ricinus Erişkin/Dişi Aç (Konak arayan) Mengen/Bolu

Ixodes laguri Erişkin/Dişi Anadolu Yer Sincabı Mucur/Kırşehir
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pılmış ve Hoogstraal, 1956 (25), Arthur, 1965 (26), Filippova, 1977 
(27), Filippova, 1997 (28), Walker ve ark., 2000 (29), Apanaskevich, 
2003 (30), Estrada-Pena ve ark., 2004 (31), Apanaskevich ve Ho-
rak, 2005 (32) ve Apanaskevich ve Horak, 2008 (33)’de belirtilen 
teşhis anahtarlarından yararlanılmıştır. Morfolojik olarak identifiye 
edilen kene türlerinden birer örnek seçilerek moleküler işlemler 
yapılıncaya kadar -20°C’de saklanmıştır. 

DNA Ekstraksiyonu ve PZR
Her bir kene örneğinden bireysel olarak DNA ekstraksiyonu 
yapılmıştır. Bunun için ilk önce örnekler %70’lik etil alkolde yı-
kanmış, steril su ile kurulanmış ve steril filtre kağıdının üzerinde 
kurutulmuştur. DNA ekstraksiyonundan önce keneler SpeedMill 
PLUS (Analytikjena, Jena, Almanya) soğutmalı homojenizatörde 
homojenize edilmiştir. Sonraki basamakta DNA ekstraksiyonu 
için her bir tüpteki süpernatant alınmış ve yeni bir mikrosantri-
füj tüpüne aktarılmıştır. Süpernatantlardan blackPREP Tick DNA/
RNA (Analytikjena) kiti kullanılarak üretici firmanın protokolüne 
göre DNA’lar izole edilmiştir. Elde edilen DNA’lar PZR yapılana 
kadar -20°C’de saklanmıştır.

Genetik analiz için 16S+1 (5’-CTGCTCAATGATTTTTTAAATTG-
CTGTGG-3’) ve 16S-1 (5’-CCGGTCTGAACTCAGATCAAGT-3’) 
primerleri kullanılarak ixodid kenelerin 16S ribozomal DNA (16S 
rDNA) bölgesinin yaklaşık 460 baz çifti (basepair = bp) uzunlu-
ğunda fragmentini amplifiye eden PZR protokolü uygulanmıştır 
(14). PZR toplam 30 µl’lik hacimde yapılmıştır. Her reaksiyonda 
3 µl genomik DNA, 0.2 mM dNTP, her bir primerden 0.2 mM, 3 

mM MgCl2, son konsantrasyonda 1X olacak şeklide PCR buffer 
ve 1 ünite Platinum Taq DNA Polymerase (Invitrogen, Sao Paulo, 
Brezilya) kullanılmıştır. Termal profil; 94°C’de 2 dk. enzim aktivas-
yon basamağı ve takiben 40 siklus 94°C’de 30 sn., 60°C’de 30 sn., 
72°C’de 45 sn. olarak ayarlanmıştır. Son ekstensiyon basamağı 
ise 72°C’de 10 dk. olarak belirlenmiştir. PZR reaksiyonu TProfessi-
onal Termal cyclerde (Biometra, Analytikjena) gerçekleştirilmiştir. 
Her bir reaksiyonda DNase-RNase içermeyen saf su negatif kont-
rol olarak kullanılmıştır. PZR ürünlerinden 10 µl alınarak %1,5’lik 
agoroz jelde yürütülmüş UV altında uygun büyüklükteki spesifik 
bantların varlığı kontrol edilmiştir.

Sekans ve Filogenetik Analiz
PZR ürünleri QIAquick® Extraction Kit (Qiagen, Hilden, Almanya) 
kullanarak agaroz jelden pürifiye edilmiştir. Sekans analizleri PZR 
primerleri kullanılarak çift yönlü olarak yapılmıştır. Sekans ABI 
PRISM® BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems, Foster City, California) ile üretici firmanın protoko-
lü doğrultusunda gerçekleştirilmiştir. Sekansı yapılan ürünler ise 
DyeEx 2.0 Nucleospin nucleotide removal kit (Qiagen) kullanıla-
rak temizlenmiştir. Otomatize floresan sekansı ABI PRISM 3100 
Genetic Analyzer (Applied Biosystems) ile yapılmıştır.

Sekans kromatogramları BioEdit yazılımı (34) kullanılarak kontrol 
edilmiş ve düzenlenmiştir. İzolatlara ait son konsensüs dizilimler 
GenBank veri tabanında “nucleotide BLAST” (National Center 
for Biotechnology Information, www.ncbi.nlmn.nih.gov/BLAST) 
analizine tabii tutulmuş ve farklı ülkelerden rapor edilmiş izolat-

Tablo 2. Sekanslanan kene örneklerine ait GenBank’taki nükleotid benzerlikleri

Sekanslanan  Sekanslanan Nükleotid Eşleşen kene türü GenBank aksesyon 
kene türüa gen bölgesi benzerliği (%)b (aksesyon numarası)c  numarasıd

Hyalomma marginatum 16S rDNA 99.7 H. marginatum isolate Hymr1 (KT391060) KR870973

Hyalomma excavatum 16S rDNA 99.7 H. excavatum isolate TRY17 (MG418672) KR870972

Hyalomma aegyptium 16S rDNA 100 H. aegyptium isolate Haegy2 (KU130408) KR870970

Hyalomma detritum 16S rDNA 98.6 H. detritum isolate XJ142 (KC203346) KR870974

Hyalomma anatolicum 16S rDNA 99.7 H. anatolicum isolate Izatnagar LHa (HM176656) KR870971

Dermacentor marginatus 16S rDNA 100 D. marginatus isolate WQ-DM12 (KX555654) KR870968

Dermacentor reticulatus 16S rDNA 99.7 D. reticulatus isolate Z0015 (JF928493) KR870969

Haemaphysalis parva 16S rDNA 92.2e Ha. sulcata (KX576650) KR870977

Haemaphysalis punctata 16S rDNA 100 Ha. punctata isolate Xinjiang-CBCE2 (MF002566) KR870978

Haemaphysalis sulcata 16S rDNA 99.5 Ha. creticaf (L34308) KR870979

Haemaphysalis erinacei 16S rDNA 99.7 Ha. erinacei  isolate Tokat (KX901845) KR870975

Haemaphysalis inermis 16S rDNA 99.3 Ha. inermis (U95872) KR870976

Rhipicephalus sanguineus 16S rDNA 99.5 Rh. sanguineus isolate Alexandria-2 (KY945493) KR870984

Rhipicephalus turanicus 16S rDNA 99.3 Rh. turanicus isolate Tivat (KX793721) KR870985

Rhipicephalus bursa 16S rDNA 99.5 Rh. bursa (KX553962) KR870983

Ixodes ricinus 16S rDNA 99.7 I. ricinus (L34292) KR870982

Ixodes laguri 16S rDNA 94.1g I. ricinus (L34292) KR870981
aMorfolojik olarak identifiye edilen kene türleri. bElde edilen kene sekans verileri ile GenBank’ta kayıtlı sekansların BLAST analizi sonucu 
nükleotid benzerlikleri. cBLAST analizi sonucu eşleşen en benzer sekansa ait veriler. dBu çalışmada elde edilen nükleotid sekanslarına ait 
GenBank aksesyon numaraları. eBLAST analizi sonucunda GenBank’ta kayıtlı herhangi bir kene türü ile anlamlı bir benzerlik tespit edilememiştir. 
fHaemaphysalis cretica ismi Haemaphysalis sulcata’nın sinonimidir (Guglielmone ve ark., 2014). gBu kene türüne ait GenBank’ta 16S rDNA kaydı 
bulunmamaktadır.
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MG418672	Hyalomma	excavatum	isolate	TRY17-Türkiye	
MG418670	Hyalomma	excavatum	isolate	TRY15-Türkiye	
KP210044	Hyalomma	excavatum	isolate	Z3-Hindistan	
JX392003	Hyalomma	anatolicum	isolate	Churu-Hindistan	
HM176656	Hyalomma	anatolicum	isolate	Izatnagar-LHa-Hindistan	
HM176657	Hyalomma	anatolicum	isolate	Izatnagar-PFHa-Hindistan	
KR870971	Hyalomma	anatolicum	isolate	Orkun-HAN321-Türkiye	

KR870972	Hyalomma	excavatum	isolate	Orkun-HEX205-Türkiye	
KT391060	Hyalomma	marginatum	isolate	Hymr1-İsrail	
KR870973	Hyalomma	marginatum	isolate	Orkun-HMA127-Türkiye	
L34307	Hyalomma	marginatum	
KU130447	Hyalomma	marginatum	isolate	Hmarg2-Portekiz	
MG418660	Hyalomma	marginatum	isolate	TRY5-Türkiye	

KR870970	Hyalomma	aegyptium	isolate	Orkun-HAG300-Türkiye	
KU130408	Hyalomma	aegyptium	isolate	Haegy2-İsrail	
MG418679	Hyalomma	aegyptium	isolate	TRY24-Türkiye	

L34306	Hyalomma	dromedarii	
KU130469	Hyalomma	scupense	isolate	Hscup2-Pakistan	

KR870974	Hyalomma	detritum	isolate	Orkun-HSCe142-Türkiye	
KC203346	Hyalomma	detritum	isolate	XJ142-Çin	
KC203349	Hyalomma	detritum	isolate	XJ150-Çin	
KU880553	Hyalomma	detritum	isolate	ABL14-Çin	
KF527442	Hyalomma	asiaticum	isolate	Hasigyn1-Çin	
KR870968	Dermacentor	marginatus	isolate	Orkun-DM168-Türkiye	
KX555654	Dermacentor	marginatus	isolate	WQ-DM12-Çin	
JX051097	Dermacentor	marginatus	isolate	XJ059-Çin	

JX051114	Dermacentor	nuttalli	isolate	XJ088-Çin	

JF928493	Dermacentor	reticulatus	isolate	Z0015-Almanya	
KR870969	Dermacentor	reticulatus	isolate	Orkun-DR17-Türkiye	

KX881100	Dermacentor	reticulatus	haplotype	1-Avrupa	
L34299	Dermacentor	andersoni	

KR870983	Rhipicephalus	bursa	isolate	Orkun-RBYK7-Türkiye	
KU664351	Rhipicephalus	bursa	isolate	TRY17-Türkiye	

KX553962	Rhipicephalus	bursa-Korsika	
KJ613642	Rhipicephalus	evertsi	isolate	130SA-Güney	Afrika	
KJ613641	Rhipicephalus	simus	isolate	22SA-Güney	Afrika	
AJ002957	Rhipicephalus	pusillus-İber	Yarımadası	

KY945493	Rhipicephalus	sanguineus	isolate	Alexandria2-Mısır	
L34302	Rhipicephalus	sanguineus	
KR870984	Rhipicephalus	sanguineus	isolate	Orkun-RS314-Türkiye	
KX793721	Rhipicephalus	turanicus	isolate	Tivat-Karadağ	
KR870985	Rhipicephalus	turanicus	isolate	Orkun-RT46-Türkiye	
KY583068	Rhipicephalus	turanicus	isolate	19X-Arnavutluk	

KR870976	Haemaphysalis	inermis	isolate	Orkun-HAI319-Türkiye	
U95872	Haemaphysalis	inermis-Slovakya	
JX573136	Haemaphysalis	parva-Romanya	

MF002566	Haemaphysalis	punctata	isolate	Xinjiang-CBCE2-Çin	
Z97880	Haemaphysalis	punctata	
KR870978	Haemaphysalis	punctata	isolate	Orkun-HAPU21-Türkiye	

AB819173	Haemaphysalis	concinna	isolate	Hcon-C-Japonya	
KU885987	Haemaphysalis	erinacei-Romanya	
KX901845	Haemaphysalis	erinacei	isolate	Tokat-Türkiye	
KR870975	Haemaphysalis	erinacei	isolate	Orkun-HAE254-Türkiye	
KX901846	Haemaphysalis	erinacei	isolate	Sivas-Türkiye	
HM068961	Haemaphysalis	elliptica	isolate	Shingwedzi2-Güney	Afrika	
KR870977	Haemaphysalis	parva	isolate	Orkun-HAPA328-Türkiye	
KX576650	Haemaphysalis	sulcata-Korsika	
KR870979	Haemaphysalis	sulcata	isolate	Orkun-HAS174-Türkiye	
L34308	Haemaphysalis	cretica	(Ha.	sulcata)	

KP769862	Ixodes	frontalis	isolate	Z1-Portekiz	
KP713676	Ixodes	arboricola	isolate	A129-Slovakya	

KM455966	Ixodes	vespertilionis	genotype	A-Macaristan	
AF001400	Ixodes	hexagonus-Polonya	
KR870981	Ixodes	laguri	isolate	Orkun-IXL315-Türkiye	
L34295	Ixodes	persulcatus	

L34292	Ixodes	ricinus	
KR870982	Ixodes	ricinus	isolate	Orkun-IXR15-Türkiye	
KJ414457	Ixodes	ricinus	clone	ITGlriccl2-Belçika	

EF120989	Otobius	megnini-Arjantin	

Şekil 1. Filogenetik ağaç 69 kenenin mitokondrial 16S rDNA parsiyel gen sekansları kullanılarak meydana getirilmiştir. Maximum 
likelihood temelli filogentik ağaç GTR+I+G substitution model kullanılarak oluşturulmuştur. Sekansların GenBank aksesyon numaraları 
kenelerin türü isimlerinden önce ve lokasyonları sonra verilmiştir. Bu çalışmada elde edilen izolatların isimleri kalın fontta belirtilmiştir
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larla benzerlik oranları kıyaslanmıştır. 16S rDNA filogenetik analiz 
veri seti toplam 69 izolata ait nükleotid sekanslarından oluşturul-
muştur. O. megnini “dış grup” olarak kullanılmıştır. Filogenetik 
analiz için 384 bp.’lik bir kısımdan yararlanmıştır. 16S rDNA veri 
setine en uygun evrimsel analiz modelini belirlemek için jModel-
test versiyon 0.0.1 (35) yazılımı kullanılmıştır. Akaike Information 
Criterion (AIC) kullanılarak en uygun model olan general-time 
reversible modeli (GTR+I+G) seçilmiştir. Filogenetik analizler ve 
ağaç oluşturulması MEGA 7.0 (36) yazılımında “maximum like-
lihood” metodu kullanılarak 1000 tekrarlı bootstrap ile yapılmış-
tır. Çalışmada elde edilen nükleotid sekansları GenBank’a ilgili 
aksesyon numaraları (Tablo 2 ve Şekil 1) altında depolanmıştır.

BULGULAR

Morfolojik identifikasyonla D. marginatus, D. reticulatus, H. ae-
gyptium, H. anatolicum, H. detritum, H. excavatum, H. margina-
tum, Ha. erinacei, Ha. inermis, Ha. parva, Ha. punctata, Ha. sul-
cata, I. laguri, I. ricinus, Rh. bursa, Rh. sanguineus ve Rh. turanicus 
olarak identifiye edilen toplamda 17 kene türünden birer nesle 
ait genomik DNA izolatlarının parsiyel 16S rDNA gen bölgesi 
PCR analizleri başarılı bir şekilde gerçekleştirilmiş ve tüm PCR 
ürünleri sekanslanmıştır.

Bu çalışmada morfolojik olarak identifiye edilen Türkiye’nin kene 
türlerine ait 16S rDNA nükleotid sekanslarının GenBank veri taba-
nında yapılan BLAST analizleri sonucunda; D. marginatus türünün 
Çin’in Xinjiang bölgesindeki bir koyundan elde edilmiş D. margi-
natus isolate WQ-DM12 (aksesyon nu. KX555654) ile %100 identik 
olduğu; D. reticulatus türünün Almanya’daki laboratuvar kolonisin-
de bulunan D. reticulatus isolate Z0015 (aksesyon nu. JF928493) 
ile %97,7 oranında nükleotid benzerliği gösterdiği; H. aegyptium 
türünün İsrail’deki bir H. aegyptium isolate Haegy2 (aksesyon nu. 
KU130408) ile %100 identik olduğu; H. anatolicum türünün Hin-
distan’daki laboratuvar kolonisinde bulunan H. anatolicum iso-
late IzatnagarLHa (aksesyon nu. HM176656) ile %99,7 oranında 
benzerlik gösterdiği; H. detritum türünün Çin’in Xinjiang bölge-
sindeki bir H. detritum isolate XJ142 (aksesyon nu. KC203346) ile 
%98,6 oranında benzerlik gösterdiği; H. excavatum türünün Türki-
ye’den elde edilmiş bir H. excavatum isolate TRY17 (aksesyon nu. 
MG418672) ile %99,7 oranında benzerlik gösterdiği; H. margina-
tum türünün İsrail’deki bir H. marginatum isolate Hymr1 (aksesyon 
nu. KT391060) ile %99,7 oranında benzerlik gösterdiği; Ha. erinacei 
türünün Türkiye’de insandan toplanmış bir Ha. erinacei isolate To-
kat (KX901845) ile %99,7 oranında benzerlik gösterdiği; Ha. iner-
mis türünün Slovakya’daki bir Ha. inermis (aksesyon nu. U95872) ile 
%99,3 oranında benzerlik gösterdiği; Ha. parva türünün GenBank 
veri tabanında herhangi bir kene sekansı ile anlamlı (tür bazında) 
benzerliği bulunmadığı ve en yakın olarak bir Ha. sulcata (akses-
yon nu. KX576650) ile %92,2 oranında nükleotid benzerliğine sahip 
olduğu; Ha. punctata türünün Çin’deki bir koyundan elde edilmiş 
Ha. punctata isolate Xinjiang-CBCE2 (aksesyon nu. MF002566) ile 
%100 identik olduğu; Ha. sulcata türünün GenBank veri tabanın-
daki bir Ha. cretica (bu isim Ha. sulcata’nın sinonimidir) (aksesyon 
nu. L34308) ile %99,5 oranında benzerlik gösterdiği; I. laguri türü-
nün GenBank veri tabanında herhangi bir kene sekansı ile anlamlı 
(tür bazında) benzerliği bulunmadığı ve en yakın olarak bir I. rici-
nus (aksesyon nu. JN248424) ile %94,1 oranında nükleotid benzer-
liğine sahip olduğu; I. ricinus türünün GenBank’daki bir I. ricinus 

(aksesyon nu. L34292) ile %99,7 oranında benzerlik gösterdiği; Rh. 
bursa türünün Korsika’daki bir Rh. bursa (aksesyon nu. KX553962) 
ile %99,5 oranında benzerlik gösterdiği; Rh. sanguineus türünün 
Mısır’daki bir koyundan elde edilen bir Rh. sanguineus isolate 
Alexandria-2 (aksesyon nu. KY945493) ile %99,5 oranında benzerlik 
gösterdiği; Rh. turanicus türünün ise Karadağ’daki bir Rh. turanicus 
isolate Tivat (aksesyon nu. KX793721) ile %99,7 oranında nükleotid 
benzerliği gösterdiği tespit edilmiştir. 

Moleküler analize tabi tutulan kene türlerine ait nükleotid ben-
zerlik yüzdelerini, eşleşen kene türlerini ve GenBank aksesyon 
numaralarını içeren veriler Tablo 2’de özetlenmiştir. Ayrıca bu 
çalışmada elde edilen 16S rDNA nükleotid sekansları ile Gen-
Bank’ta kayıtlı sekansların bir araya getirilerek yapılan maximum 
likelihood temelli filogenetik analiz sonucunda elde edilen fi-
logenetik ağaç Şekil 1’de sunulmuştur.

TARTIŞMA

Bugüne kadar Türkiye’deki kene türlerine ait moleküler verilere 
bakıldığında kısıtlı olduğu görülmektedir. Bunlardan, İstanbul’da 
aç halde toplanan I. ricinus türünün parsiyel cytochrome oxidase 
I (coxI), cytochrome oxidase II (coxII), TROSPA ve defensin gen 
bölgeleri (19), Samsun’daki göçmen kuştan elde edilen I. arbori-
cola’nın parsiyel 12S rRNA bölgesi (20), Niğde’deki bir insandan 
D. marginatus’un parsiyel 16S rDNA bölgesi (21) ve Ankara’da bir 
tilkiden elde edilen I. kaiseri’nin parsiyel 16S rDNA bölgesi (18) 
sekanslanmış ve identifikasyonları yapılmıştır. Bunların yanında 
Tokat’ta insanlardan ve Sivas’ta kirpilerden toplanan Ha. erinacei 
örneklerinin parsiyel coxI ve 16S rDNA bölgeleri sekanlanmış ve 
diğer ülkelerden elde edilen Ha. erinacei örnekleri ile beraber 
filogenetik analizleri yapılmıştır (22). Ankara, Giresun, Muğla, Rize 
ve Tekirdağ illerindeki vejetasyondan ve evcil hayvanlardan top-
lanan Rh. sanguineus sensu lato, Rh. c.f. turanicus ve Rh. bursa 
türlerinin parsiyel 16S rDNA bölgesi sekanslanmış ve filogenetik 
ilişkilerine bakılmıştır (23). Son olarak, Türkiye’nin çeşitli yerlerin-
den toplanan H. asiaticum, H. aegyptium, H. excavatum ve H. 
marginatum türlerinin parsiyel 16S rDNA ve H. asiaticum, H. ex-
cavatum, H. marginatum ve I. ricinus türlerinin ise parsiyel 12S 
rDNA bölgeleri sekanslanmış ve filogenetik ilişkileri incelenmiştir 
(24). 

Yapılan bu çalışmada ise Ankara, Bolu ve Kırşehir illerinin çeşitli 
bölgelerdeki hayvanlardan ve doğadan aç halde (konak arayan) 
toplanan Dermacentor, Haemaphysalis, Hyalomma, Ixodes ve 
Rhipicephalus soylarındaki toplamda 17 kene türüne ait parsiyel 
16S rDNA gen bölgeleri sekanslanmış ve filogenetik ilişkilerine 
bakılmıştır. Bunlardan I laguri’nin bugüne kadar ilk kez 16S rDNA 
karaterizasyonu yapılmış ve bu türe ait GenBank veri tabanındaki 
toplamda ikinci kaydı olmuştur. Ayrıca GenBank’ta hakkında çok 
az veri bulunan Ha. inermis, Ha. parva ve Ha. sulcata türlerine 
ait elde edilen genetik veriler ile GenBank veri tabanına katkıda 
bulunulmuştur. Ek olarak bugüne kadar GenBank’ta Türkiye’den 
kaydı bulunmayan D. marginatus, D. reticulatus, H. anatolicum, 
H. detritum, Ha. inermis, Ha. parva, Ha. punctata, Ha. sulcata ve 
I. laguri türlerine ait genetik veriler ilk defa kayıt altına alınmıştır.

Yapılan filogenetik analiz sonucunda I. laguri’nin I. ricinus ile ya-
kın bir genetik ilişkiye sahip olduğu ve I. ricinus kompleksinin bir 
diğer üyesi olan I. persulcatus ile beraber aynı koldan geldiği 
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görülmüştür (Şekil 1). Bilindiği üzere parafiletik bir grup olan I. ri-
cinus kompleksi filogenetik olarak birbirine yakın genetiğe sahip 
yaklaşık 14 türden meydana gelmekte olup, özellikle Lyme hasta-
lığının vektörü olan türler bu kompleks içerisinde yer almaktadır 
(37). Ancak, 2017 yılına kadar GenBank’ta I laguri’ye ait genetik 
verinin bulunmamasından dolayı, bu türün filogenetik ilişkisi belli 
değildi. Bu çalışmadaki 16S rDNA filogenisi, I. laguri türünün I. 
ricinus kompleksindeki türler ile yakın genetik ilişkiye sahip ol-
duğunu ve bu kompleksin bir üyesi olabileceğini göstermiştir. 
Benzer şekilde, I. laguri’nin cox1 ve ITS2 filogenisi de, söz konusu 
kompleksteki türlerle olan bağlantısını göstermiştir (38). Ancak 
bu ilişkinin kesinleştirilebilmesi adına I. laguri’ye ait daha fazla 
sayıda örnek ile Ixodes soyuna ait detaylı filogenetik analizlerin 
yapılması gerekmektedir. 

Haemaphysalis soyunda yer alan türlerin filogenetik ağaçtaki 
yerlerine bakıldığında en çarpıcı sonucun Ha. parva türüne ait 
olduğu görülmektedir. Çünkü, GenBank’ta bu türe ait sadece 
8 kayıt vardır. Bunlardan da sadece 2’si 16S rDNA’yı içeren mi-
tokondriyon sekansıdır. Ancak, ilginç bir şekilde yapılan BLAST 
analizi sonucunda bu çalışmada elde edilen Ha. parva sekansı-
nın GenBank’ta kayıtlı olan 2 sekans (aksesyon nu. NC_020335 ve 
JX573136) ile uyuşmadığı ve en yakın olarak %92,2 ile Ha. sulcata 
ile benzerlik gösterdiği saptanmıştır. Uyuşmayan iki kaydın oldu-
ğu makale incelendiğinde, morfotürün nasıl identifiye edildiği ve 
kullanılan tanı anahtarlarının ne olduğu ile ilgili ayrıntılı bir bilgiye 
rastlanmamıştır. Yazarlar sadece bu türün Romanya’dan elde edil-
diğini belirtmişlerdir (39). Filogenetik analiz, adı geçen çalışmada 
elde edilen “Ha. parva’nın” Ha. inermis ile yakın bir genetiğe sa-
hip olduğunu göstermiştir (Şekil 1). Bu durum ilgili çalışmadaki 
kenenin morfolojik identifikasyonunun konfirme edilmesi gerek-
tiğini göstermektedir. GenBank’ta Ha. parva türüne ait başka 16S 
rDNA içeren sekans verisi olmadığından dolayı şu anda net bir 
kanaate varmak da zordur ve ancak GenBank veri tabanına bu 
türe ait yeni verilerin eklenmesi ile bu durum netleşecektir.

Bu çalışmada, Türkiye’deki Rhipicephalus soyuna ait türlerin ge-
netik ilişkilerine bakıldığında 3 türün de (Rh. bursa, Rh. sangui-
neus ve Rh. turanicus) filogenetik ağaçtaki yerleri net bir şekilde 
gösterilmiştir. Ancak, bunlardan Rh. sanguineus ve Rh. turanicus 
türlerine ait GenBank veri tabanında bir hayli sayıda sekans verisi 
yer alsa da bunların iç içe geçtiği görülmüştür. Bilindiği üzere Rh. 
sanguineus kompleks/grubu (Rhipicephalus sanguineus sensu 
lato) 12 türden oluşmaktadır. Bunlardan ikisi de Rh. sanguineus 
sensu stricto ve Rh. turanicus türleridir (40). Fakat bu iki türün 
ayrımında detaylı morfolojik identifikasyon gerekmektedir ki 
aksi halde kolaylıkla karıştırılabilmektedir. Bundan dolayı birçok 
epidemiyolojik araştırmalarda bu karışıklık söz konusu olmuştur. 
Ayrıca, özellikle bu iki tür için GenBank’taki kayıtlarda, morfolo-
jik identikasyondaki hatalardan dolayı, yanlışlıklar olabileceği de 
belirtilmektedir (41). Nitekim bu durum ile GenBank’taki sekans-
ların incelenmesi ve filogenetik analizlerinin yapılması sırasında 
karşılaşılmış ve ilgili nedenden dolayı bu çalışmadaki filogenetik 
analize belirli sayıda kayıtlı örnek dahil edilmiştir. Bu çalışmada-
ki 16S rDNA temelli filogenetik ağaçta her iki türün aynı koldan 
geldiği, türlerin kendi aralarında iki farklı clade oluşturdukları ve 
genetik olarak %3.5 oranında nükleotid farlılığına (15 nükleotid) 
sahip oldukları görülmüştür (Şekil 1). Esasen, morfolojik olarak bir 
takım farklıklara sahip olan bu iki tür (28, 29) ve Rh. sanguineus 

kompleksteki diğer türler ile ilgili sistematik olarak bugün bile 
tam aydınlatılamamış noktalar vardır (40). Bu yüzden komplekste-
ki türlere ait detaylı morfolojik ve çok sayıda gen bölgesine yöne-
lik filogenetik çalışmalara ihtiyaç duyulmaktadır.

Türkiye’deki Hyalomma soyunda yer alan türlerin genetik ilişki-
lerine bakıldığında; özellikle morfolojik olarak bariz farklılıklara 
sahip olan (32) H. anatolicum ve H. excavatum türleri arasında 
16S rDNA bazında çok yakın bir genetik benzerlik (%0,5 fark-2 
nükleotid farklı) olduğu ve iki türün de tek bir cladede yer aldığı 
görülmüştür (Şekil 1). Önceleri, morfolojik olarak her iki tür de H. 
anatolicum’un alt türleri olarak klasifiye edilmiş, ancak morfolojik 
ve biyolojik olarak önemli farklılıklara sahip olan bu iki türün ayrı 
türler olduğu gösterilmiş ve bu şekilde klasifiye edilmiştir (32). 
Buna karşın, adı geçen iki türe yönelik olarak yapılan sekansa da-
yalı moleküler çalışmalarda bazı gen bölgelerinde oldukça yük-
sek benzerlik ve filogenetik açıdan da bir hayli yakın genetik ilişki 
tespit edilmiştir. Örneğin; Hindistan’dan toplanan H. anatolicum 
ve H. excavatum türleri arasında parsiyel 16S rDNA bölgeleri 
arasında %1,68 nükleotid farklılığı olduğu bildirilmiştir. Ayrıca, H. 
anatolicum ve H. marginatum arasında ise %2,83 oranında nük-
leotid farklılığı rapor etmişlerdir. Oluşturulan 16S rDNA temelli 
filogenetik ağaçta ise H. anatolicum ve H. excavatum türlerinin 
tek bir cladede toplandığı gösterilmiştir (42). Bir diğer çalışmada, 
Türkiye’deki Hyalomma soyuna ait 4 türde genetik benzerlik araş-
tırılmış ve H. anatolicum ile H. excavatum türleri arasındaki bu 
yakın genetik ilişki parsiyel 16S rDNA ve 12S rDNA bölgeleri kul-
lanılarak oluşturulan filogenetik ağaçlarda gösterilmiştir (24). Ay-
rıca yazarlar ilgili gen bölgelinde H. anatolicum ve H. excavatum 
arasında genetik farklılık bulunmadığını ve H. marginatum ile de 
nükleotid farkının %3 olduğunu, bu durumun ilgili türlerin farklı 
türler olarak adlandırılması adına yeterli olmadığını belirtmişler-
dir (24). Bu çalışmada da, benzer bir şekilde, H. anatolicum ve H. 
marginatum arasında %3,1 (13 nükleotid) ve H. excavatum ve H. 
marginatum arasında ise %3,5 (15 nükleotid) oranında nükleotid 
farklılığına sahip olduğu tespit edilmiştir. Ancak, sadece belirli 
gen bölgeleri benzerliklerine bakarak türler arasında taksono-
mik olarak “tür statüsü” kazanıp kazanmadığı kanaatine varmak 
mümkün değildir. Çünkü bir kenenin tür statüsünü belirlemek için 
detaylı morfolojik, biyolojik ve moleküler verilerin bir araya geti-
rilmesi gerekmektedir. Bundan dolayı adı geçen türlerin molekü-
ler anlamda diğer gen bölgelerine bakılması ve hatta gerekirse 
“tüm genom” sekanslarının karşılaştırılması gerekmektedir. Çün-
kü, birçok ixodid kene türünde bazı gen bölgeleri (örneğin 18S 
rRNA) hayli korunmuştur (43) ve bariz bir şekilde farklı tür olarak 
tanımlanan bazı Hyalomma türlerinde ayırıcı yetisi bulunmamak-
tadır (yayınlanmamış veri). Ayrıca, Hyalomma soyundaki birçok 
türü içeren morfolojik ve filogenetik analizlerin yapıldığı bir ça-
lışmada; iki ayrı tür olan H. marginatum ve H. turanicum arasın-
da %0,44 nükleotid farklı tespit edilirken, H. truncatum’un farklı 
coğrafyalardaki bireyleri arasında %10,22 oranında nükleotid far-
kı olduğunu tespit edilmiştir (44). Bu durumun H. anatolicum ve 
H. excavatum türleri arasında da olması kuvvetle ihtimaldir. Bu 
sonuç, tek başına sadece kısıtlı gen bölgesi kıyaslamalarının bu 
türlerin “tür statülerini” kaybetmesi için yeterli olmadığını gös-
termektedir. Benzer bir durum H. detritum ve H. scupense türleri 
arasında söz konusudur. Uzun yıllar birbirleri ile yakın ilişkide olan 
H. detritum ve H. scupense 2 ayrı tür olarak klasifiye edilmiştir; 
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ancak, son yıllarda bazı taksonomistler tarafından yapılan morfo-
lojik analizler sonucunda H. detritum’un H. scupense’nin sinomi 
olduğu (45) ve sadece H. scupense isminin kullanılması gerekti-
ği öne sürmüşlerdir (2, 45). Ancak, halen bazı kene çalışmaların-
da H. detritum identifiye edilmekte ve bu isim kullanılmaktadır 
(46-51). Geçmişten beri bu iki kenenin ayrımında kullanılan en 
büyük dayanak, biyolojik olarak H. detritum’un iki konaklı ve H. 
scupense’nin ise tek konaklı bir gelişim göstermesidir (45). Bu iki 
kenedeki biyolojik ve ekolojik farklılıklar, Türkiye’deki keneler ile 
yapılan hem saha hem de laboratuvar çalışmalarında görülmüş 
ve biyolojik ve ekolojik olarak bariz farklılıkları olan ve coğrafik 
dağılım bazında da birbirlerine karışmayan bu iki kenenin ilk ta-
nımlamalarda olduğu gibi farklı iki tür olabileceği öne sürülmüş-
tür (52, Sırrı Kar - kişisel bildirim). Ayrıca, bazı genetik veriler bu iki 
kenenin birbirleri ile yakın ilişkiye sahip olduğunu, ancak yapılan 
filogenetik analizler iki farklı cladede toplandıklarını göstermiştir 
(yayınlanmamış veri). İlgili karmaşadan dolayı, olası bir karışıklı-
ğın önüne geçmek adına bu çalışmada eski taksonomiye uygun 
olarak H. detritum adı kullanılmıştır. H. detritum’a ait parsiyel 16S 
rDNA’sı sekanslanmış ve GenBank’ta kayıtlı Çin Halk Cumhuri-
yet’inden toplanmış H. detritum sekansları ile %98,4-99,7 arasın-
da nükleotid benzerliğine sahip olduğu ve bu örnekler ile tek bir 
clade de yer aldıkları tespit edilmiştir (Şekil 1). Ayrıca, bu çalışma-
daki H. detritum örneğinin Pakistan’dan toplanan H. scupense ile 
%98,2 oranında nükleotid benzerliğine sahip olduğu, ancak aynı 
koldan gelen farklı cladelerde yer aldıkları görülmüştür (Şekil 1). 
Öte yandan bu genetik veri ile söz konusu iki türün ayrı veya aynı 
tür olduğu sonucuna ulaşmak zordur. İlgili nedenlerden dolayı, 
her iki keneye ait detaylı moleküler, morfolojik ve biyolojik çalış-
malara ihtiyaç duyulmaktadır. Ayrıca, yapılan bazı çalışmalardan 
da anlaşılıyor ki Hyalomma soyunda taksonomik olarak bazı re-
vizyonların da yapılması gerekmektedir (44).

SONUÇ

Bu çalışma ile; Türkiye’de aktif olarak varlığını sürdüren 17 kene 
türünün 16S rDNA moleküler karakterizasyonları yapılmış ve il-
gili gen bölgesi temelli filogenetik ilişkileri ortaya konmuştur. 
Elde edilen genetik veriler GenBank veri tabanına kaydedilmiş-
tir. Ayrıca bazı kene türleri için ilk ve yeni veriler elde edilmiş ve 
filogenetik ilişkileri yorumlanmıştır. Bu bağlamda bu araştırma 
Türkiye’de şimdiye kadar yapılan tür bazında en geniş spektruma 
sahip moleküler çalışmadır. Böylece yapılan bu çalışma hem böl-
gesel hem de küresel anlamda adı geçen kene türlerinin genetik 
verilere önemli katkıda bulunmuştur. Ancak, halen Türkiye’de var 
olan diğer ixodid ve argasid kene türlerine ait genetik verilere 
ihtiyaç duyulmaktadır.
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