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TÜRKİYE’DE YETİŞEN SIDERITIS L. (LAMIACEAE) CİNSİNİN 

HESIODIA VE BURGSDORFIA SEKSİYONLARININ ITS nrDNA İLE trnL-F 

VE ndhF cpDNA DİZİLERİYLE MOLEKÜLER SİSTEMATİK ANALİZİ 
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Yüksek Lisans Tezi / Tez Danışmanı: Yrd. Doç. Dr. Fatih COŞKUN 
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Türkiye Sideritis L. türlerinin sistematik revizyonu Duman ve ArkadaĢları tarafından 

2005’te yapılmıĢ olup, bu çalıĢmaya göre Türkiye’de Sideritis L. (Lamiaceae) cinsine ait 44 

türe ait 55 takson belirlenmiĢtir.  Hesiodia ve Burgsdorfia seksiyonlarında 5 takson 

bulunmaktadır.  Hesiodia ve Burgsdorfia seksiyonlarına ait taksonlar tek yıllıktır.  Sideritis 

lanata, Sideritis romana subsp.romana, Sideritis curvidens Burgsdorfia seksiyonunda ; 

Sideritis montana subsp.montana, Sideritis montana subsp.remota Hesiodia seksiyonunda 

yer almaktadır. 

 

Tek yıllık Sideritis L. türleri ile birçok araĢtırma yapılmıĢtır ama moleküler genetik 

verilerine dayalı filogenetik iliĢkileri daha önceki çalıĢmalarda yapılmamıĢtır.  Bu çalıĢma 

ile; Türkiye’de yayılıĢ gösteren Sideritis cinsinin tek yıllık taksonlarının ITS nrDNA ile 

trnL-F ve ndhF cpDNA bölgelerinin çoğaltılması amaçlanmıĢtır.  Bu bölgeler DNA 

dizilemeyle incelenerek, Türkiye’deki tek yıllık Sideritis taksonlarının filogenetik iliĢkileri 

ve taksonomik pozisyonları netleĢtirilmiĢtir.  Bu sonuçlar PAUP 4.0 programı yardımıyla 

filogenetik ağaç oluĢturmada kullanılmıĢtır. 

 

ÇalıĢılan bitki örneklerinin her birinin ITS, trnL-F ve ndhF bölgelerine ait DNA 

dizileri Maksimum Parsimoni (MP) kriteri altında Dallandır-Bağla-Analizi (Branch-and-

Bound) ile yapılmıĢtır. Sonrasında mutlak uyumluluk ağaçları oluĢturularak Bootstrap 

analizi yapılmıĢtır.  Genetik uzaklık ağaçları ise UPGMA ve NJ analizleriyle elde edilmiĢtir.  

ITS bölgesine göre oluĢturulan ağaçların ndhF ve trnL-F bölgelerine göre oluĢturulan 

ağaçlardan sistematik açıdan morfolojik verilerle karĢılaĢtırınca daha kullanıĢlı olduğu ortaya 

çıkmıĢtır.  Sonuç olarak, tek yıllık Sideritis türleri monofiletik olup, Sideritis romana ve 

Sideritis curvidens ise ayrı türler olarak desteklenmektedir. 

 

ANAHTAR SÖZCÜKLER:  Sideritis, Hesiodia, Burgsdorfia, nrDNA, cpDNA, 

ITS, trnL-F, ndhF, Filogenetik Analiz, PAUP. 
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ABSTRACT 

 

 MOLECULAR SYSTEMATIC ANALYSIS  OF THE SECTIONS HESIODIA 

AND BURGSDORFIA OF THE GENUS SIDERITIS L. (LAMIACEAE) 

DISTRIBUTED IN TURKEY USING ITS nrDNA, trnL-F cpDNA, AND ndhF cpDNA 

SEQUENCES 
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(Msc. Thesis / Supervisor: Assist. Prof. Dr. Fatih CoĢkun) 

 

Balıkesir-Turkey, 2011 

 

 Sideritis L. species native to Turkey were revised by Duman et al. in 2005 and the 

members of this genus have been delimited with 44 species in total of 55 taxa.  There are 5 

taxa in Hesiodia and Burgsdorfia sections.  Taxa belonging to the sections Hesiodia and 

Burgsdorfia are annual.  Sideritis lanata, Sideritis romana subsp.romana, and Sideritis 

curvidens are in the section Burgsdorfia; Sideritis montana subsp. montana and Sideritis 

montana subsp.remota are in the section Hesiodia.   

 

 A lot of investigations have been done with the annual Sideritis species; however, 

phylogenetic relationships based on the molecular genetic data have not been done yet.  For 

this study; it was  aimed to study the annual Sideritis taxa distributing in Turkey  via 

employing the amplification of ITS nrDNA, trnL-F, and ndhF cpDNA regions.  These 

regions were investigated by DNA sequencing and analyzing techniques and the annual taxa 

belonging to the genus Sideritis were determined the phylogenetic relationships and 

taxanomic positions of the taxa were clarified.  The obtained data by DNA sequencing and 

editing were used to construct phylogenetic trees via the pylogenetic software named as 

PAUP* 4.0. 

 

 ITS, trnL-F and ndhF DNA sequences of each plant sample studied were analyzed 

under parsimony criterion using Branch-and-Bound algortihm. Then the strict consensus 

trees were obtained and the Bootstrap analysis was performed under Maksimum Parsimony 

(MP) criterion.  Genetic distance trees were obtained via UPGMA and NJ search strategies.  

Phylogenetic trees based on ITS region were found to be more useful than phylogenetic trees 

based on trnL-F and ndhF regions.  In conclusion, Annual Sideritis taxa were found to be 

monophyletic, Sideritis romana and Sideritis curvidens were supported to be as distinct 

species. 

 

 

KEYWORDS: Sideritis, Hesiodia, Burgsdorfia, nrDNA, cpDNA, ITS, trnL-F, 

ndhF, phylogenetic analysis, PAUP. 
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  1.  GİRİŞ 

 

Sideritis L. cinsi, bitkiler aleminin zengin familyalarından biri olan 

Lamiaceae familyasına aittir.  Lamiaceae familyası bitkileri hemen herçeĢit habitatta 

ve yükseltide yayılıĢ göstermekle birlikte asıl yayılıĢ alanı Akdeniz havzasıdır [2].  

Dünyada tek yıllık ve çok yıllık yaklaĢık 150 tür ile [3], ülkemizde 41’i endemik 54 

tür ve tür altı seviyede takson ile temsil edilmektedir [3,4].  Sideritis türleri halk 

arasında adaçayı, dağçayı, yaylaçayı adları ile tanınmakta ve çay Ģeklinde 

kullanılabilmektedir.  Halk tıbbında sinir sistemi uyarıcısı, antiinflamatuar, analjezik, 

soğuk algınlıklarında öksürük kesici ve gastrointestinal hastalıkların tedavisinde 

kullanılmaktadır [5].  Son yıllarda Sideritis’in antistres [6], antioksidan [7], ve 

antibakteriyal [8] etkileri belirlenmiĢtir. 

 

 Bitki türleri tanımlanırken son yıllarda morfolojik karakterlerin yanı sıra 

moleküler karakterlerde kullanılmaya baĢlanmıĢtır [9].  Bunun için genomik DNA 

(gDNA), kloroplast DNA (cp DNA) ve mitokondriyal DNA’da (mtDNA) yer alan 

birçok bölgeden bitkilerin sınıflandırılması amacıyla yararlanılmaktadır.  Morfolojik 

karakterler filogenetik bilgi açısından yetersiz olduğu zamanlarda moleküler dizi 

analizleri filogenetik analizler açısından verimli olmaktadır [10].  Sistematik 

araĢtırmacılar dizilerin filogesinin organizmaların filogenisine yakın olduğunu 

farzetmektedir [11].  Bu amaçla çekirdek DNA’sı (nr DNA) üzerinde bulunan iç 

transkribe olan boĢluklar (ITS), cpDNA üzerinde bulunan genler arası boĢluklar 

(trnL-F) ve protein kodlayan (ndhF) bölgeleri tür içi çeĢitliliğin belirlenmesinde 

kullanılan bölgelerdendir.  Bu tür çalıĢmalarda gDNA ITS, cpDNA trnL-F ve ndhF 

bölgeleri çoğaltılıp baz polimorfizmine bakılarak taksonlar arasındaki akrabalıklar 

belirlenebilmektedir. 

 

 Bu çalıĢmanın amacı Türkiye’de yayılıĢ gösteren Sideritis cinsinin Hesiodia 

ve Burgsdorfia seksiyonlarına ait taksonların ITS, trnL-F ve ndhF bölgelerindeki 

nükleotid baz dizisini PCR yöntemi kullanılarak belirlemek ve böylece Sideritis 
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cinsine ait taksonların akrabalık iliĢkilerini ortaya çıkararak taksonomik problemlerin 

çözümüne katkıda bulunmaktır. 

 

 

 1.1 Türkiye’de Labiatae (Lamiaceae) Familyası 

 

 1.1.1 Genel Özellikleri 

 

Otlar veya çalılar, genellikle glandular ve aromatik, gövdeler 4 köĢeli veya 

değil.  Yapraklar stipulasız, basit, bazen pennat, daima opposit, ovat, eliptik, 

rotundat.  Temel çiçek durumu brakte veya floral yaprakların koltuğunda taĢınan 

vertisillastrum Ģeklindedir.  Ayrıca vertisillastrumlar spikai baĢ, rasemus veya simoz 

durumlar Ģeklinde düzenlenmiĢ olabilir.  Çiçekler hermafrodit veya erkek sterildir.  

Brakteler yapraklara benzer veya belirgin Ģekilde farklılaĢmıĢtır. Brakteoller mevcut 

veya eksiktir.  Kaliks genellikle 5 loplu, üst lop 3, alt lop 2 diĢlidir.  Nadiren loplar 

veya diĢler 1-1 veya 1-4 Ģeklindedir ya da kaliks aktinomoftur.  Damarlar 5-20’dir.  

Korolla gamopetal, zigomorfik ve bilabiat, tüpsü, genellikle üst dudak belirsiz 2 

loplu, dik ya da çok az konkav, alt dudak 3 loplu, nadiren alt dudak indirgenmiĢ ve 

alt dudak 5 loplu, ya da üstte 1 ve altta 4 loplu, ya da korolla aktinomorfiktir.  

Stamenler korolla yüzeyine yapıĢık, 4 ve didinam ya da 2, üstteki çift genellikle 

alttaki çiftten daha kısa, anter tekaları 2 ya da 1 gözlü, parale ya da divergent, 

nadiren (Salvia’ da ) konnektiflerin uzamasıyla birbirinden ayrılmıĢtır.  Ovaryum üst 

durumlu, 2 karpelli ve 4 ovüllü, 4 loplu.  Stilus ginobazik, nadiren değil, tepede bifid.  

Meyve 4 (nadiren az) kuru (nadiren etli) [12,13]. 

 

 

 1.2 Türkiye’de Yetişen Sideritis Cinsinin Hesiodia ve Burgsdorfia 

Seksiyonlarına Ait Taksonlar 

 

 1.2.1 Sideritis lanata L. 

  

 Sideritis cinsinin Burgsdorfia seksiyonunda yer alır.  Tek yıllık.  Gövde (5-

)10-30(-60) cm, dallanma genellikle tabanda nadiren gövdede veya basit, sık uzun 
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beyaz ince yumuĢak tüylü ve kısa salgılı tüylü.  Yaprak ovat-eliptik, obtus, krenat 

veya krenat-serrat; petiol 3-20(-30) mm, uzun beyaz ince yumuĢak tüylü ve kısa 

salgılı tüylü; aya 5-40 x 5-20 mm, seyrek uzun yumuĢak ince tüylü ve sapsız salgılı 

tüylü.  Vertisillaster 2-6 çiçekli; vertisillaster aralığı alt kısımlarda belirgin, 1-2 cm 

uzunluğunda, üst kısımlarda belirgin değil ve sıkıĢık.  Brakteler (floral yaprak) 

yaprağa benzer, ovat-arbicular, ± sapsız, krenat veya krenat-serrat.  Kaliks 5-10 mm 

sık uzun yumuĢak ince tüylü, ± 2 dudaklı; diĢler lanseolat, acüminat, hafifçe geriye 

kıvrık, üst diĢler 2.5-4 mm, alt diĢler 1.5-3 mm.  Pedisel 0.2-1 mm, dik yada 

meyvelenmede geriye kıvrık.  Korolla krem, lobların ucu morumsu-siyah, 6.8 mm, ± 

kalikse eĢit, seyrek tüylü.  Fındıkçık ovat, açık kahverengi, ± 2 mm [12]. 

 

Çiçeklenme Zamanı: Nisan- Haziran. 

Habitat ve YetiĢme Yüksekliği: Kültür alanları, kayalık alanlar, step, makilik, Ģistli 

topraklar ve Quercus coccifera açıklıkları, 0-1650 m. 

Türkiye YayılıĢı: Marmara, Ege, Akdeniz ve Ġç Anadolu. 

Dünya YayılıĢı: Balkanlar ve Türkiye 

Fitocoğrafik Bölgesi: Doğu Akdeniz Elementi. 

Endemizm Oranı: Endemik değil [14]. 

 

 

 1.2.2 Sideritis romana L. 

 

Bir yıllık.  Gövde (3-)10-35(-50) cm, sürünücü veya yükselici, basit yada 

tabanda dallı, villoz-lanat ve seyrek salgılı tüylü.  Yapraklar ovat, oblong, 

oblanseolat, eliptik, obtuz veya ± akut mucronat, krenat-serrat veya bazen düz 

kenarlı, seyrek veya sık villoz-lanat; aya 8-20(-30) x 2-10(-15) mm, alt yapraklar 

petiollü, petiol (1-)2-5(-10) mm.  Vertisillasterler (2-)4-6 çiçekli, belirgin aralıklı, 

vertisillaster aralığı 1-4.5 cm.  Brakteler (floral yapraklar) gövde yapraklarına benzer 

fakat genellikle kısa saplı veya sapsız, küçük.  Brakteol var veya yok var ise kılçıksı.  

Pedisel 0.5-2 mm, dik.  Kaliks 5-10(-12) mm, tabanda belirgin sakkat veya değil, iki 

dudaklı, belirgin damarlı yada değil, villoz-lanat ve seyrek küçük salgılı tüylü; diĢler 

genellikle dik, üst diĢ geniĢçe ovat, 3-6 mm, içte 3 belirgin damarlı; 4 alt diĢ 

triangular-lanseolat, geriye kıvrık veya dik, 2-3 mm, diĢler 1-2 mm dikensi kılçıklı.  
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Korolla beyaz, 6-10 mm, kalikse eĢit, seyrek tüylü.  Fındıkçık ovat, açık kahverengi, 

hafifçe rugoz, ± 1.5 mm [12]. 

 

 

 1.2.2.1 Sideritis romana L. subsp. romana L. 

 

Çiçeklenme Zamanı: Nisan-Haziran. 

Habitat ve YetiĢme Yüksekliği: Kültür alanları, yol kenarları, taĢlık alanlar, 5-100 m. 

Türkiye YayılıĢı: Marmara, Akdeniz. 

Dünya YayılıĢı: Akdeniz havzası. 

Fitocoğrafik Bölgesi: Akdeniz elementi. 

Endemizm Durumu: Endemik değil [14]. 

 

 

 1.2.3 Sideritis curvidens (Stapf) 

 

Çiçeklenme Zamanı: Nisan-Haziran. 

Habitat ve YetiĢme Yüksekliği: Kültür alanları, Yol kenarları, taĢlık alanlar, maki, 

kalker kayalık, frigana, Ģistli serpantin, 0-915 m. 

Türkiye yayılıĢı: Akdeniz, Ege. 

Dünya YayılıĢı: Türkiye, Yunanistan, Kıbrıs, Lübnan. 

Fitocoğrafik Bölgesi: Doğu Akdeniz elementi. 

Endemizm Durumu: Endemik değil [14]. 

 

 

 1.2.4 Sideritis montana L. 

 

 Hesiodia seksiyonunda yer alır. Tek yıllık.  Gövde 10-40 cm, genellikle 

yükselici, tabanda veya gövdenin orta kısmından dallı, yeĢil veya morumsu-

kırmızımsı, villoz-lanat, tüyler 1-6 mm boyunda, salgı tüyü yok.  Yapraklar 

oblanseolat, lanseolat, oblong, linear veya eliptik, akut-mucronat veya obtuz, 

dentikulat-serrat veya bazen düz kenarlı, seyrek veya sık villoz-lanat; aya (5-)15-30(-

42) x 2-10 mm, alt yapraklar petiollü, petiol 2-15 mm.  Vertisillasterler çok sayıda, 



 

5 

 

(3-)4-6 çiçekli, vertisillasterler bölgesi yoğun veya seyrek beyaz villoz-lanat, belirgin 

aralıklı veya üst kısımda sıkıĢık, vertisillaster aralığı 0.5-3.5 cm.  Brakteler gövde 

yapraklarına benzer fakat genellikle kısa saplı veya sapsız, küçük, uç kısmındaki 

brakteler sarı veya mor.  Pedisel yok veya 0.5-1.5(-2) mm.  Kaliks 6-10 mm, ± 

aktinomorf, genellikle yeĢil veya morumsu kırmızı, villoz-lanat; diĢler ± eĢit, 

tringular-ovat, oblong, 2-3.5 mm, kılçık 0.5-1 mm.  Korolla sarı kuruyunca syahımsı-

kahverengine döner, 5-7 mm tüylü.  Fındıkçık obovat, 1.5-2 x 1-1.5 mm, kahverengi 

[12]. 

 

 

 1.2.4.1 Sideritis montana L. subsp. montana L. 

 

Çiçeklenme Zamanı: Mayıs-Ağustos. 

Habitat ve YetiĢme Yüksekliği: Kültür alanları, yol kenarları, step, taĢlık alanlar, 

tuzlu step kumu, silisli yamaçlar, kayalık yerler, serpantin kayalıklar, volkanik tüf 

yamaçlar, 0-2000 m. 

Türkiye YayılıĢı: Genel yayılıĢlı. 

Dünya YayılıĢı: Türkiye, Avrupa, Güney Batı Asya, Kuzey Afrika. 

Fitocoğrafik Bölgesi: Akdeniz Elementi. 

Endemizm Durumu: Endemik değil [14].  

 

 

 1.2.4.2 Sideritis montana L. subsp.  remota (d’Urv) P.W.Ball ex Heywood 

 

Çiçeklenme Zamanı: Nisan-Temmuz. 

Habitat ve YetiĢme Yüksekliği: Kültür alanları, yol kenarları, maki, marnlı alanlar, 

kalker kayalık, 5-2100 m. 

Türkiye YayılıĢı: Marmara, Batı Karadeniz, Ġç Anadolu, Akdeniz, Ege. 

Dünya YayılıĢı: Türkiye, Yunanistan, Ege adaları. 

Fitocoğrafik Bölgesi: Doğu Akdeniz elementi. 

Endemizm Durumu: Endemik değil [14]. 
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 1.3 Sideritis L. Cinsinin Hesiodia ve Burgsdorfia Seksiyonlarına Ait 

Taksonların Kimyasal Özellikleri 

 

 Türkiye’de yetiĢen Sideritis türlerinin Hesiodia ve Burgsdorfia seksiyonlarına 

ait taksonların uçucu yağ ve ana bileĢenleri aĢağıda tabloda verilmiĢtir.  Tabloda yer 

almayan 2 adet tek yıllık tür bulunmaktadır.  Birincisi Sideritis romana L. subsp. 

romana’dır.  %0.05 uçucu yağ taĢımakta, ancak yağın ana bileĢiği fenolik bir 

monoterpen olan timol (%25) dür [15].  Bu türle daha önce yapılan bir araĢtırmada 

fenolik bir monoterpen olan karvakrol (%20) ün anabileĢik olduğu bildirilmiĢtir [16].  

Diğer tür ise Sideritis lanata’dır ve %0.03 uçucu yağ taĢımaktadır.  AnabileĢiği bir 

yağ asidi olan hekzadekanoik asit (%11)dir.  Ayrıca spatulenol (%10) adlı 

seskiterpen bulunmaktadır [15]. 

 

Çizelge 1 Türkiye’de YetiĢen Tek Yıllık Sideritis Türlerinin Kimyasal BileĢenleri 

[17]. 

Sideritis Türleri Uçucu Yağ Miktarı % Ana Bileşik % 

S. curvidens 0.02 Bisiklogermakren,21 

S. montana subsp. 

montana 

0.05 Bisiklogermakren 11, 

Germakren D,25 

S. montana subsp. remota 0.03 Bisiklogermakren 14, 

Germakren D,10 

 

 

 1.4 Moleküler Sistematik 

 

Filogeni; organizmaların evrimsel tarihidir.  Filogenetik analiz farklı türler 

arasındaki iliĢkiyi ortaya koymak amacıyla yapılır.  Moleküler sistematik 

çalıĢmalarında organizmaların evrimsel tarihini açıklamak için DNA ve proteinler 

kullanılır.  Moleküler sistematik çalıĢmaları DNA ve proteinde oluĢan değiĢikliklerin 

hızını ve karakterini saptamaya yöneliktir. 

 

Moleküler sistematik incelemelerinde canlılar arasındaki akrabalık derecesini 

gösterirken elde edilen veriler çeĢitli istatistiksel analizlerle filogenetik ağaca 

dönüĢtürülür [18]. 
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Filogenetik ağaç hangi taksonların uzak yada yakın akraba olduklarını, 

türleĢme sırasını kaydeder.  Ağaç baĢlıca bir düğüm (node) ve dallardan oluĢur.  

Dallar terminal taksonu bağlayan hattır.  Düğümler atasal türü ya da türleri temsil 

ederler [19].  Filogenetik analiz yapıldıktan sonra köklü ya da köksüz ağaçlar 

oluĢturulabilir.  Kök ağaçlarda ortak bir atayı temsil eder ve ağacın herhangi bir 

yerinde olabilir.  Köksüz ağaçlarda ise ortak ata gösterilmez.  Burada sadece türler 

arasındaki iliĢki ön plandadır [20]. 

 

Moleküler sistematik 4 basamakta gerçekleĢtirilir: 

- Hizalama. 

- Substitusyonların saptanması. 

- Filogenetik ağaç oluĢturma. 

- OluĢturulan ağacın değerlendirilmesi. 

 

 

 1.4.1 Moleküler Sistematikte Kullanılan DNA Çeşitleri 

 

 1.4.1.1 Çekirdek DNA’sının Genel Özellikleri ve Sistematikte Kullanımı 

 

Çekirdeğin genom büyüklüğü canlılar arasında farklılık gösterir.  Bitki 

çekirdek genomu çok büyük çeĢitliliğe sahip bir yapıdır.  Bu çeĢitliliğin kaynağı ise 

genlerde meydana gelen; duplikasyon, delesyon, poliploidi ve mutasyonlardır.  

Genetik sürüklenmede çeĢitliliğe sebep olan diğer faktörlerdendir. 

 

Kromozom sayısı ve karyotipteki varyasyonlar bitkilerin incelenmesi 

açısından oldukça önemlidir [21].  Angiospermler çok sayıda kromozom içerirler.  

Diğer bitki türleri az sayıda kromozoma sahip olsalar da genomları büyüktür [22].  

Çiçekli bitkilerde genom büyüklüğü kromozom büyüklüğü ile ilgili değildir. 

 

Bitki moleküler sistematik çalıĢmalarında genomik DNA üzerinde bulunan 

rRNA’ları kodlayan çekirdek rDNA genleri kullanılmaktadır.   



 

8 

 

 

 

Şekil 1 Bitki Çekirdek Genomunun BileĢenleri [23]. 

 

Ökaryotik ribozomal RNA genleri (ribozomal DNA veya rDNA) birbiri 

ardına gelen dizilerin bir parçası olan tekrarlı üniteler NOR (Nucleolar organizer 

regions) olarak bilinen kromozom bölgelerinde bulunur.  Her tekrarlı ünite transkribe 

olan ve 18S, 5.8S ve 26S rRNA genlerini içeren bir bölge ve dıĢ transkribe olan 

boĢluk adı verilen ve ETS-1, ETS-2 ve transkribe olmayan bölge non-transcribed 

spacer (NTS) adı verilen dıĢ transkribe olan bölgeye sahiptir [24, 25]. 

 

 

 1.4.1.1.1 İç Transkribe Olan Boşluklar (Internal Transcribed Spacers, 

ITS) 

 

Ġç transkribe olan boĢluk (ITS) sistematik çalıĢmalarda cins ve tür seviyesinde 

çok sık kullanılan moleküler markırlardandır.  ITS-1 ve ITS-2 adı verilen boĢluklar 

18S, 5.8S ve 26S korunmuĢ bölgelerinin arasında bulunmaktadır.  ITS-1 ve ITS-2 

bölgeleri 300 baz uzunluğunda, 5.8S geni ise 163-164 baz uzunluğundadır.  Böylece 

ITS bölgesinin uzunluğu yaklaĢık 700 baz kadardır [26]. 

 

ITS-1 ve ITS-2 bölgelerinin filogenetik açıdan sundukları veriler farklıdır.  

ITS-1 verileri ITS-2’ye nazaran daha fazla çözüm sunmaktadır ve ITS-2’ye nazaran 

nükleotid içeriği %29 daha değiĢkendir [27].  
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Şekil 2 Çekirdek Ribozomal DNA’sının Tekrarlı Üniteleri [28]. 

 

 ITS; filogenetik çalıĢmalarda yeterli veri sunabilecek kadar uzunluğa sahip 

olması, PCR ile kolaylıkla çoğaltılabilir olması, rDNA bölgelerine göre nükleotid 

değiĢim hızının yüksek olması, cins ve tür seviyelerindeki filogenetik çalıĢmalarda 

açıklayıcı olması, yüksek kopya sayısına sahip olması gibi özellikle sahip olması 

bakımından filogenetik çalıĢmalarda oldukça kullanılmaktadır. 

 

 

 1.4.1.2 Mitokondriyal DNA’nın Genel Özellikleri ve Sistematikte 

Kullanımı 

 

Oksijenli solunum yapan ökaryotik hücrelerde bulunurlar.  Memelilerin 

alyuvarlarında ve prokaryotlarda bulunmazlar.  DıĢ ve iç zar olmak üzere iki zar ile 

çevrelenmiĢtir.  DıĢ zarın yapısının düzgün olmasının yanında iç zar kıvrımlı bir 

yapıya sahiptir.  Mitokondrinin matriksinde çeĢitli enzimler, ribozomlar, RNA ve 

DNA bulunur bu da mitokondriyi bazı organellerden ayırır [29]. 

 

Mitokondri içerisinde lokalize olmuĢ olan mitokondriyal DNA (mt DNA), 

halkasal DNA molekülüdür [30].  Mitokondri günümüzden 1.5-2 milyar yıl önce 

ortaya çıkmıĢtır ve genlerinin büyük bir kısmını hücrenin çekirdeğine aktarmıĢtır 

[31].   

 

Mitokondri yüzlerce protein içermektedir [32].  mtDNA12S ve 16S 

ribozomal RNAlar ile 22 adet tRNA ve 13 adet polipeptit kodlar ve bunların hepsi 

oksidatif fosforilasyonun mitokondriyal enerji üreten enzimleri içindedir [33-35]. 
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Bitki mtDNAlarının diğer organizmaların mitokondrilerinden farklı olmasının 

baĢlıca sebepleri: 

a) Bitki mtDNAları diğer organizmaların mitokondrilerinden çok daha büyük ve 

çeĢitlidir. 

b) Çok sayıda yabancı DNA dizileri bitki mitokondrilerinde bulunmaktadır. 

c) Kararsız ekstra kromozomal plastidler genellikle bitki mtDNA’sında bulunur. 

d) Nükleotid değiĢim hızı yavaĢtır. 

e) Kısa serpilmiĢ tekrar dizileri bulunur [36]. 

 

 

Şekil 3 Arabidopsis thaliana’nın Mitokondri Genomunun Yapısı [37]. 

 

 

 1.4.1.3 Kloroplast DNA’sının Genel Özellikleri ve Sistematikte Kullanımı 

 

Bitki filogenetik çalıĢmalarında kloroplast DNA’sı da kullanılmaktadır [38].  

Kloroplast fotosentezin gerçekleĢtirildiği organeldir.  Çift zarla çevrilidir.  Ġç tabaka 

fotosentez pigmentleri enzimleriyle klorofil içeren yassı keseciklere dönüĢmüĢtür.  

Kloroplastlarda “stroma” adı verilen ve içinde RNA, DNA, ribozomlar ve fotosentez 

için gerekli olan enzimleri içeren sıvı bulunur.  Kloroplastlar sahip oldukları bu DNA 

ve ribozomlarla hem kendilerini çoğaltır, hem de bazı proteinlerin üretimini 

gerçekleĢtirir [39].   
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Kloroplast genomu fonksiyonel olarak 3 gruba ayrılır. 

a) Kodlama yapmayan bölgeler 

b) Protein kodlayan bölgeler 

c) Ġntronlar [40]. 

 

Protein kodlayan bölgelerde iki gruba ayrılır.  Birincisi kloroplastın kendi 

iĢleyiĢindeki genler ikincisi ise bioenerjitik ve fotosentetik iĢlerde görevli genler 

[41]. 

 

Bitki filogenetik çalıĢmalarında kloroplastın kullanılmasının sebeplerini ise Ģu 

Ģekilde sıralayabiliriz: cpDNA’sının yapısal kararlılığı, haploid (n) olması, genelde 

uniperantal aktarılması, rekombinant olmamasıdır [38].  Kodlanmayan bölgeleri çok 

fazla içermediği için çekirdek genomuna göre daha yavaĢ bir değiĢim göstermektedir 

[42,43]. 

 

cpDNA’sında bitki filogenetik çalıĢmalarında; ribuloz bifosfatkarboksilaz / 

oksijenaz (RUBISCO) genini büyük fragmenti rbcL, kloroplast genomunda small 

single copy (SSC) ve inverted repeat (IR) bölgelerinin arasında yer alan ndhF ve 

genler arası boĢluk (intergenic spacer) trnL-F bölgeleri kullanılabilmektedir. 

 

 

 1.4.1.3.1 Genler Arası Boşluk ( trnL-trnF ) 

 

Genler arası boĢluk trnL (UAA) 3’ ekzonu ve trnF (GAA) geni arasında yer 

alır.  Kloroplast genomunun kodlama yapmayan bölgelerindendir ve filogenetik 

çalıĢmalarda oldukça yaygın bir Ģekilde kullanılmaktadır [44-46].  Bu bölgenin 

rbcL’e göre evrimleĢme hızı 3 kat daha fazladır.  Genler arası boĢluk çok kolay bir 

Ģekilde çoğaltılıp, dizilenebilmektedir [44].  Monokotil ve dikotillerde trnL-trnF 

boĢluğunun nükleotid sayısı 120-350bp arasındadır. 
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Şekil 4 tRNA Genleri ve Kodlama Yapmayan Bölgenin ġematik Gösterimi [44]. 

 

 

 1.4.1.3.2 ndhF Geni 

 

ndhF geni small single copy (SSC) ile inverted repeat (IR) arasında yer 

almaktadır.  Tütün üzerinde yapılan çalıĢmalarda ndhF geni 2,233 bp uzunluğunda 

bu yüzden rbcL’den yaklaĢık 1.5 kat daha uzun.  ndhF geni kloroplastın alt ünitesi 

olan NADH dehidrogenaz proteinini kodlar [47,48].  Pirinç ve tütündeki ndhF genini 

rbcL geni ile karĢılaĢtırdığımızda ndhF genindeki nükleotid değiĢim oranının 

yaklaĢık 2 kat daha fazla olduğunu görüyoruz [48]. 

 

Yapılan çalıĢmalarda ndhF 2 tane farklı bölge içermektedir [47].  Genin 5’ 

bölgesi (1,380 bp) rbcL’e benzer ve aynı oranda substitusyon içerir.  Fakat buna zıt 

olarak ndhF’in 3’ bölgesi (855 bp) A+T oranıyla daha zengin, sinonim olmayan baz 

değiĢimleri daha çok ve bütün kodonda transversiyon sapmalarını çok güzel 

göstermektedir [47]. 

 

ndhF geninin akrabalık derecesini çözümlemede bazı angiosperm 

familyalarında faydalı olduğu kanıtlanmıĢtır örneğin Acanthaceae [49], Solanaceae 

[50], Scrophulariaceae [48], Asteraceae [47], Orchidaceae [51] ve Poaceae [52].  Bu 

familyalar için ndhF’e dayalı oluĢturulan ağaçlar rbcL’e göre oluĢturulan ağaçlara 

göre daha bilgi verici daha çözümleyicidir [47]. 
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Şekil 5 Tütündeki Kloroplast DNA’sında Bulunan ndhF Bölgesinin Haritası [48]. 

 

 

Şekil 6 Angiospermlerde Kloroplast, Mitokondri ve Çekirdek DNA Bölgelerinin 

ÇeĢitli Taksonomik Seviyelerdeki Kullanımı [47]. 

 

 

 1.4.2 Moleküler Sistematikte Kullanılan Yöntemler 

 

 1.4.2.1 RFLP ( Restriction Fragment Length Polymorphism) 

 

Hibridizasyona dayalı moleküler belirteçlerdendir.  RFLP, ilk DNA 

belirteçlerindendir [53].  Dokulardan izole edilen gDNA’nın nükleik asit diziliĢlerini 

ndhF 
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tanıyan restriksiyon enzimlerince kesilmesi esasına dayanır.  DNA parçalarının 

büyüklük esasına göre agaroz ya da poliakrilamid jel elektroforezinde ayrılır.  DNA 

parçaları elektroforezde ayrıldıktan sonra jelde uygun bir boyama tekniğiyle görünür 

hale gelir.  Daha sonra naylon ya da nitroselüloz membrana transfer edilerek DNA 

problarıyla etiketlenir.  Parçalarla probun hibridizasyonu otoradyografi yöntemi ile 

açığa çıkartılır [54,55]. 

 

RFLP yönteminin avantajları: 

a) Güvenilirdir. 

b) Kodominant özellik gösterirler bu yüzden heterozigotların belirlenmesinde 

kullanılabilir. 

c) Polimorfizm oranı orta düzeydedir. 

d) Bir türde RFLP belirteci bir kez haritalandığında akraba pek çok tür için o 

haritalama bölgesinde potansiyel bir belirteç belirlenmiĢ olur [56]. 

 

RFLP yönteminin dezavantajları: 

a) Analizler pahalı ve zaman alıcıdır. 

b) Yüksek iĢ gücü gerektirmektedir. 

c) Fazla miktarda ve yüksek kalitede DNA’ya ihtiyaç vardır [57]. 

 

 

 1.4.2.2 RADP (Randomly Amplified Polimorphic DNA) 

 

RAPD ilk defa 1990’da rastgele seçilmiĢ primerlerin kullanıldığı ve 

Polimeraz Zincir Reaksiyonunu (PCR) temel alan bir teknik olarak ortaya çıkmıĢtır 

[58].  RAPD amplifikasyonu PCR temelli bir reaksiyondur.  Kullanılan DNA ise 

gDNA’dır.  RAPD yönteminin temel prensibi ilgili olan türe ait gDNA üzerinde 

rastgele seçilmiĢ, tek bir 9-10 bp oligonükleotidin, düĢük bağlanma sıcaklığında 

tesadüfi olarak bağlanarak PCR ile çoğaltma yapmasıdır.  Tekniğin devamında elde 

edilen çoğaltma ürünü radyoaktif olmayan standart jel elektroforezinde yürütülür ve 

çoğaltma ürünleri bantlar halinde gözlemlenerek incelenir.  Bantların varlığı veya 

yokluğuyla sonuçlar değerlendirilmektedir [58,59].   
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RAPD tekniğinin avantajı: 

a) Ġlgilenilen lokusun genleriyle ilgili herhangi bit ön bilgi gerekmektedir 

[58-61]. 

b) Çoğaltmada tüm organizmalar için aynı oligonükleotid primer seti 

kullanılabilmektedir ve bu oligonükleotidler özgün bölgelere rastgele 

bağlanarak çoğaltma yapmaktadır [58, 59, 60, 62]. 

c) Zaman ve maliyet yönünden uygun [63,64]. 

d) Az miktarda kalıp DNA gerektirir [63, 65, 66]. 

e) Kullanılan primer sayısı arttıkça elde edilen bant sayısı da artacağından, 

yakın türleri ayırma konusunda duyarlı bir yöntemdir. 

f) Polimorfizm derecesi yüksektir [65, 67]. 

 

Tekniğin avantajlarıyla birlikte metodun sınırlılıkları da vardır.  RADP 

kullanım açısından kolay olmasına karĢılık, belirteçleri dominanttır ve 

heterozigotların teĢhisi zordur [68].  ÇalıĢmalar sonunda verilerin tekrarlanabilirliği, 

reaksiyona giren tüm değiĢkenlere bağlı olduğundan düĢüktür.  Bu yüzden 

analizlerden önce yöntem optimize edilmesi gerekir [69, 70].   

 

 

 1.4.2.3 AFLP ( Amplified Fragment Length Polymorphism) 

 

AFLP tekniği, RFLP tekniğinin güvenilirliğinin PCR tekniğinin katılmasıyla 

oluĢturulan bir yöntemdir.  AFLP tekniği, DNA’nın restriksiyon enzimleriyle 

kesilmesi ve biotinle iĢaretlenmiĢ 2 adaptör kullanılarak restriksiyon fragmentlerinin 

uygun bir DNA ligaz ile birleĢtirilmesi, restriksiyon fragmanlarına adaptörlerin 

bağlanmasıyla oluĢan uygun dizilere primerlerin bağlanması ve restriksiyon 

fragmanlarının seçici amplifikasyonu basamaklarından oluĢur [71].  AFLP tekniği 

bitkilerde genetik haritalama ve DNA parmak izi çalıĢmalarında kullanılmaktadır 

[54]. 

 

AFLP yönteminin avantajları: 

a) Polimorfizm oranı yüksektir. 
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b) Çok sayıda ve aynı anda tarama yapılabilir bu yüzden parmak izi 

analizlerine uygundur. 

c) RFLP’den hızlı, RADP’den yavaĢtır. 

d) DNA’da ilgilenilen bölgeyle ilgili ön bilgiye ihtiyaç yoktur [72]. 

 

AFLP yönteminin dezavantajları: 

a) Çoğunlukla dominant markır verirler. 

b) Pahalı bir tekniktir. 

c) Fazla miktarda ve saf DNA’ya gereksinim duyar [72]. 

 

 

 1.4.2.4 SSR (Simple Sequence Repeats) 

 

Yüksek organizmalar görevleri henüz tam olarak bilinmeyen ancak 

düzenleyici oldukları düĢünülen 2-6 nükleotid gruplarından oluĢan bölgelerdir.  Basit 

dizi tekrarları (SSR) mikrosatellit olarak da bilinmektedir. 

 

SSR’ın avantajları: polimorfizm oranı yüksektir, hızlı bir Ģekilde teknik 

gerçekleĢtirilebilir [73].  SSR’ın dezavantajları ise pahalı olması, uzmanlık 

gerektirmesi ve zaman alıcı olmasıdır [74].   

 

 

 1.4.2.5 VNTR ( Variable Number Tandem Repeat) 

 

VNTR’ler minisatellit olarak da adlandırılırlar ve 9-100 baz çiftinden oluĢur 

[75].  VNTR bölgeleri birçok yüksek ökaryotik canlıların genomlarında mevcutturlar 

ve çok fazla değiĢkenlik gösterirler [76].  VNTR polimorfizminde; insersiyon, 

inversiyon, delesyon ve duplikasyon gibi bir çok genetik mekanizma rol oynar.  

Replikasyon kayması veya polimorfizm kayması denilen replikasyon hataları da 

polimorfizmde rol oynar [77,78].   

 

 

 



 

17 

 

 

 

 

 2.  MATERYAL VE YÖNTEM 

 

 2.1 Materyal 

 

 2.1.1 Çalışmada Kullanılan Bitki Örnekleri 

 

ÇalıĢmada kullanılan bitki örneklerinin çoğunluğu Prof. Dr. Hayri Duman 

tarafından çeĢitli lokalitelerden toplanmıĢ, bazıları da Prof. Dr. Gülendam Tümen, 

Yrd. Doç. Dr. Fatih CoĢkun ve Yrd. Doç. Dr. Ekrem Akçiçek tarafından toplanmıĢtır.  

Taze bitki materyalleri araziden toplandıktan sonra silika jel içerisinde saklama 

poĢetlerinde saklanmıĢtır.  Toplanan 5 taksonun isimleri aĢağıda verilmiĢtir.  

Toplanan bitki örneklerinin lokaliteleri bulgular kısmında çizelge 9’da verilmiĢtir. 

 

- Sideritis lanata L. 

- Sideritis romana L.  subsp.  romana 

- Sideritis curvidens 

- Sideritis montana subsp.  montana 

- Sideritis montana subsp.  remota  

- Stachys ssp. 

- Marrubium ssp. 

 

 

 2.1.2 Çalışmada Kullanılan Kimyasallar 

 

ÇalıĢmada kullanılan tüm kimyasallar Merck ve Sıgma Aldrich’ten temin 

edilmiĢtir.  Moleküler biyoloji materyalleri Applichem, Biolabs, Stratagene ve 

Fermentas firmalarından yerli kuruluĢlar aracılığıyla temin edilmiĢtir. 
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 2.1.2.1 Genomik DNA İzolasyonunda Kullanılan Kimyasallar 

 

 2.1.2.1.1 Fenol/Kloroform/İzoamilalkol İle Yapılan DNA İzolasyonu 

Kimyasalları 

 

Bu çalıĢmada kullanılan bitki materyallerinin gDNA’sı Dellaporta ve 

arkadaĢları [79] tarafından geliĢtirilen ve modifiye edilen yöntemle izole edilmiĢtir.  

Ġzolasyon için kullanılan tüm kimyasallar aĢağıda gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 2 Fenol/Kloroform/Ġzoamil Alkol MetoduylaYapılan DNA Ġzolasyonunda 

Kullanılan Kimyasallar. 

Çözelti Kompozisyonu 

Ekstraksiyon Tamponu (1L) 33,6 gr Üre 

0,5 M EDTA (pH: 8) 

1 M Tris-HCl (pH:8) 

5 M NaCl 

%10 SDS 

Fenol/Kloroform/Ġzoamil Alkol 25 : 24 : 1 

NaAc 3 M pH : 5,2 

Ġzopropil Alkol %100 

TE (Tris-EDTA) 10 mM 

RNaz A 10 mg / mL 

Etanol (EtOH) % 70’lik ve % 100 lük 

 

 

 

 2.1.2.1.2 SIGMA Kiti İle yapılan İzolasyonda Kullanılan Kimyasallar 

 

Bitki örneklerimizin genomik DNA’sı SIGMA G2N70 Plant Genomic DNA 

Miniprep Kit ile izole edilmiĢtir. Kit ile birlikte gelen hazır solusyonlar ise Ģunlardır: 

Lysis Solution Part A, Lysis Solution Part B, Precipitation Solution, Binding 

Solution, Column Preparation Solution, Wash Solution Concentrate, Elution Solution 

(10 mM Tris, 1 mM EDTA, pH approx. 8.0). 
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 2.1.2.1.3 PZR’de (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Kullanılan Kimyasallar 

 

PZR’de kullanılan primerler Integrated DNA Technologies (IDT A.B.D.) 

firmasından temin edildi.  ÇalıĢmada kullanılan primerlerin DNA dizileri, erime 

sıcaklıkları (Tm) Çizelge 3’te verilmiĢtir.  PZR’de kullanılan kimyasallar ve 

miktarları Çizelge 4’te verilmiĢtir.  

 

Çizelge 3 PZR’de Kullanılan Primerler ve Özellikleri. 

Primer Nükleotid Dizisi Tm Değeri 

ITS-4 CCTTATCATTTAGAGGAAGGAG 52.1 
o
C 

ITS-5A TCCTCCGCTTATTGATATGC 49.9 
o
C 

ndhF2110R CCCCCTA(CT)ATATTTGATACCTTCTCC 55.2 o
C 

ndhF1318F GGATTAAC(CT)GCATTTTATATGTTTCG 52.2
 o
C 

trnLf ATTTGAACTGGTGACACGAG 52.8
 o
C 

trnLe GGTTCAAGTCCCTCTATCCC 54.4 o
C 

 

 

Çizelge 4 PZR’de Kullanılan Kimyasallar. 

Kimyasalın Adı Miktarı Konsantrasyon 

dH2O 

Tampon 

DMSO 

ITS4/ trnLe/ ndhF2110R 

ITS5/ trnLf/ ndhF1318F 

MgCl2 

dNTP 

Taq DNA Polimeraz 

gDNA 

10.8 μl 

2.5 μl 

2.5 μl 

2.5 μl 

2.5 μl 

1.5 μl 

0.4 μl 

0.3 μl 

2 μl 

_ 

10X 

_ 

pmol/ml 

pmol/ml 

25 mM 

10 mM 

5 ünite 

 

Toplam 25μl  

 

 

 2.1.2.1.4 Agaroz Jel Elektroforez Tamponları 

  

 Agaroz jel elektroforezinde 0.5’lik TBE kullanılır. Bunun için hazırlanan stok 

solüsyon olan 5X’lik TBE seyreltilir.  5X TBE için kullanılan kimyasallar Çizelge 

5’te verilmiĢtir. 
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Çizelge 5 5X TBE Tamponunda Kullanılan Kimyasallar. 

Kimyasalın Adı Miktarı  

Tris -Base 54 g 

Borik asit 27.5 g 

0.5M pH:8 EDTA 20 ml 

Saf Su Üzeri 1 L’ye tamamlanır 

 

 

 2.2 Yöntem 

 

 2.2.1 Genomik DNA İzolasyon Yöntemi 

 

 2.2.1.1 Fenol/Kloroform/İzoamilalkol Protokolü 

 

 Silika jel içerisindeki taze bitki örneklerinden 100mg tartılarak havana alınır. 

Havana sıvı azot ilave edilir ve yapraklar toz haline getirilene kadar dövülür.  Toz 

haline getirilen bitkiler eppendorf tüplerine alınır.  600 µl ekstraksiyon(izolasyon) 

tamponu eklenerek çözülür. Vortex yapılır.  Üzerine 500µl fenol-kloroform-

izoamilalkol eklenir(dipten alınacak). 5dk alt-üst edilir.  12000 rpm’de 5 dk santrifüj 

yapılır. Proteinler dibe çöker, DNA üstte kalır.  OluĢan süpernatant(500µl) temiz bir 

tüpe aktarılır.  Üstteki süpernatant hacminin %10’u kadar (50 µl) 3M NaAc( pH=5.2) 

eklenir.  Alt-üst edilir.  Süpernatant hacmi kadar (500 µl) izopropanol eklenir. Bu 

aĢamada DNA çıplak gözle görülür.  2 dk 12000 rpm’de santrifüj yapılarak 

çöktürülür. Dipte pellet oluĢur ve üstteki çözelti atık ĢiĢeye konulur.  OluĢan pellete 

500 µl TE (10mM, pH=8) eklenir.  Pellete dokunmadan pipetajla çözülmesi sağlanır.  

5 µl RNaz A (10mg/ml) eklenir ve alt-üst edilir. Pipetaj yapılır yağsı tabaka homejen 

hale getirilir. 30 dk 37 ˚C’de inkübe edilerek RNA nın uzaklaĢtırılır.  50 µl NaAc 

(3M) eklenir ve alt-üst edilir.  1 ml %90’ lık ETOH eklenip alt-üst edilir.  -80 ˚C’ de 

10 dk bekletilir.  10 dk 13000 rpm’de santrifüj edilerek DNAnın çökmesi sağlanır.  

Etanol boĢaltılır. Üstteki süpernatant çöpe atılır, altta pellet kalır.  Kalan çökelti 

%70’lik ETOH ile pipetaj yapılarak yıkanır.  2 dk 12000 rpm’de santrifüj yapılır.  

OluĢan çökeltiden etanol dikkatlice uzaklaĢtırıldıktan sonra 20-30sn 12000rpm’de 

santrifüj yapılır. Ependorf tüpler kağıt üzerine yan yatırılır etanol kalıntılıraının 
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uçması beklenir.  OluĢan genomik DNA çökeltisi, 50 µl TE veya 200 µl saf su 

eklenerek pellet kayboluncaya kadar çözülür ve DNA kullanıma hazır hale gelir. 

 

 

 2.2.1.2 SIGMA Kiti ile Yapılan DNA İzolasyon Protokolü 

 

 Bitki materyallerinden 100mg alınır ve havanda sıvı azotla toz haline getirilir.  

350µl Lysis Solution (Part A) ve 50µl Lysis Solution (Part B) eklenir. Vortex yapılır.  

4µl RNaz pipetaj yapılarak eklenir. 65˚C’de 10dk su banyosunda bekletilir.  130µl 

Precipitation Solution eklenir. 5dk buzda bekletilir 5dk maksimum hızda (16000g) 

santrifüj yapılır. Sıvı kısım alınır ve mavi filtreli tüpe aktarılır. Çökelti atılır.  1dk 

maksimum hızda santrifüj edilir. Kolon atılır, collection tüp kalır.  700µl Binding 

Solution eklenir. Toplam sıvı 1000µl civarındadır.  Binding kolonu hazırlama: 

Kırmızı kolonlu tüpler alınır. Her birine 500µl Column Preparation Solution eklenir. 

1dk 12000g’de santrifüj yapılır. Sıvı atılır ve böylece kolonumuz hazır hale gelir.  

7.basamaktaki karıĢımın bir kısmı kırmızı kolonlu tüpe aktarılır (örn: 700µl) .  

Maksimum hızda 1dk santrifüj yapılır. Sıvı atılır, collection tüp kalır.  Kırmızı kolon 

collection tüpe yeniden konur.  7.basamaktan geriye kalan karıĢım(örn:300µl) 

kolondan geçirilir.  Maksimum hızda 1dk santrifüj yapılır. Sıvı ve collection tüp 

atılır.  Kolon yeni bir collection tüpe yıkanması için konur.  500µl Wash Solution 

eklenir ve maksimum hızda 1dk santrifüj yapılır. Sıvı atılır, collection tüp kalır.  

500µl Wash Solution eklenir ve maksimum hızda 3dk santrifüj yapılır. Sıvı, kolona 

temas ettirilmeden atılır.  Yeni 2ml’lik collection tüp çıkarılır ve içine kolon 

yerleĢtirilir.  100µl Elution Solution (Kullanmadan önce 65˚C’de ısıtılır) eklenir.  

Max hızda 1dk santrifüj yapılır.  Kolon sıvıya temas etmeden çıkarılır. Böylelikle 1. 

Solüsyon hazır hale gelmiĢ olur.  Yeni 2ml’lik tüp hazırlanır. Kolon bu tüpe 

yerleĢtirilir.  100µl Elution Solution (kullanmadan önce 65˚C’de ısıtılır) eklenir.  

Max hızda 1dk santrifüj yapılır. Kolon sıvıya temas etmeden çıkarılır ve atılır. 2. 

Solüsyon da hazır hale gelir. 
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 2.2.2 DNA Saflık ve Miktar Tayini  

 

Ġzole edilen genomik DNA’larının 260 nm ve 280 nm dalga boyundaki 

absorbsiyon değerleri UV spektrometrede ölçülmüĢtür.  Ölçümler için kuvars 

küvetler kullanılmıĢtır.  gDNA örneklerinde fenol, protein gibi kontaminantlar ne 

kadar az olursa spektrometrik ölçüm okadar doğru olur.  Nükleik asitlerin maksimum 

absorbans değeri A260’dır.  Proteinlerin maksimum absorbans verdiği dalga boyu ise 

A280’dir.  Aromatik bileĢiklerin, fenolün ve karbonhidratların absorbans değeri ise 

A230’dur.  Nükleik asitlerin saflık değeri hesaplanırken OD260/OD280 oranı 

kullanılır.  Saf bir gDNA için bu oran 1.8-2 arasında olmalıdır. 

 

DNA Konsantrasyonu(ng/µl) = Absorbans değeri (A260) x Seyreltme 

Katsayısı x 50ng/µl 

 

 

 2.2.3 Kullanılan PZR Protokolü 

 

PZR toplam reaksiyon hacmi 25μl olacak Ģekilde hazırlandı.  PZR 

komplomentleri Çizelge 4’teki miktarlarda 200 μl’lik tüplere konulmuĢtur.  KarıĢıma 

en son enzim eklendi ve çalıĢma esnasında PZR komplomentleri buz üzerinde 

muhafaza edildi.   

 

 

Çizelge 6 ITS Primeri Ġçin Kullanılan PZR Programı. 

Basamak Sıcaklık Zaman Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94˚C 5dk 1 döngü 

Denatürasyon 94˚C 45sn 

35 döngü Annealing 53˚C 45sn 

Extension 72˚C 2dk 

Final Extension 72˚C 10dk 1 döngü 

Final Hold 4˚C 25sa  
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Çizelge 7 ndhF Primeri için Kullanılan PZR Programı. 

Basamak Sıcaklık Zaman Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94˚C 5dk 1 döngü 

Denatürasyon 94˚C 30sn 

35 döngü Annealing 49˚C 45sn 

Extension 72˚C 1dk 

Final Extension 72˚C 10dk 1 döngü 

Final Hold 4˚C 25sa  

 

 

Çizelge 8 trnL-F Primeri Ġçin Kullanılan PZR Programı. 

Basamak Sıcaklık Zaman Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94˚C 5dk 1 döngü 

Denatürasyon 94˚C 30sn 

35 döngü Annealing 52˚C 45sn 

Extension 72˚C 1dk 

Final Extension 72˚C 10dk 1 döngü 

Final Hold 4˚C 25sa  

 

 

 2.2.4 Agaroz Jel Elektroforezi 

 

PZR sonucu oluĢan bantları gözlemleyebilmek için %0.8’lik agaroz jel 

hazırlandı.  Bunun için 0.8 g agaroz tartıldı ve 100ml 0.5 X TBE tamponu içinde, 

mikrodalga fırında kaynatıldı.  KarıĢım soğutularak içerisine 1μl EtBr eklendi ve 

hazırlanan tampon tarakları önceden yerleĢtirilmiĢ jel kasedi içerisine dökülür ve 

polimerleĢmesi beklenir.  PolimerleĢtikten sonra tanka konulur üzeri biraz geçinceye 

kadar 0.5 X TBE eklenir ve jeldeki kuyucuklara 2 μl yükleme boyası (6X DNA 

loading dye), 2 μl PCR ürünü ve 2 μl saf su yüklendi.  PZR ürününün büyüklüğünü 

öğrenebilmek için 5 μl DNA markırı (1kb DNA ladder yüklenir.  Örnekler 100 voltta 



 

24 

 

45 dk yürütüldü.  Daha sonra jel görünteleme cihazında bir bilgisayar programı 

yardımıyla jelin fotoğrafı çekilip kaydedildi. 

 

 

 2.2.5 Dizi Analizi 

 

ÇeĢitli primerler kullanılarak çoğaltılan bölgelerin DNA dizilerini elde etmek 

için refgen ve ĠYTE’ye gönderildi.  Dizilerin iĢlenmesi için ücretli olan Sequencher 

4.10.1 bilgisayar programı kullanıldı.  DNA dizileri bu programda iĢlenerek 

consensus dizileri oluĢturuldu.  OluĢturulan consensus dizileri word’e kopyalandı 

fasta formatına getirilerek dizi hizalanması için hazır hale getirildi.  Dizi hizalanması 

için internet üzerinden ücretsiz olan kullanılabilen ClustalW programı kullanıldı.  

Word’e kopyalanan fasta formatındaki diziler ClustalW programında uygun yere 

yapıĢtırıldı ve uygun komutlar verilerek dizi hizalanması gerçekleĢtirildi. 

 

 

 2.2.6 Filogenetik Analiz 

  

Dizi hizalaması ClustalW programında yapıldıktan sonra hizalanan dizileri 

nexus formatına getirilir ve yaygın bir kullanıma sahip olan PAUP 4.0b10 

yazılımının uygun parametreleri kullanılarak filogenetik ağaçlar oluĢturuldu.  Ağaç 

oluĢturmada mesafe temelli yöntemlerden UPGMA ve NJ metodlarıyla fenetik 

analizler yapıldı ve karakter temelli yöntemlerden Maksimum Parsimonu metodu 

kullanılarak consensus ağaçları oluĢturuldu. 
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 3.  BULGULAR 

 

 3.1 Sideritis Cinsinin Hesiodia ve Burgsdorfia Seksiyonlarına Ait  

Taksonların Morfolojik Karakterlere Dayalı Taksonomi Anahtarı 

 

1-Bitki tek yıllık 

  2-Kaliks ±2 dudaklı, üst diĢ 4 alt diĢten daha büyük ve geniĢ 

                3-Bitki sık uzun beyaz villoz tüylü; üst kaliks diĢi dar lanseolat; korolla                                         

tüpü beyaz, loblar siyahımsı-mor……………………………………………..1.lanata 

                3-Bitki kısa ve seyrek tüylü ; üst kaliks diĢi ovat; korolla beyaz.. 2.romana 

              2-Kaliks ± aktinomorf; diĢler ± eĢit 

                   4-Yaprak ovat-eliptik, 5-25mm geniĢliğinde, krenat, korolla tüpü beyaz 

loblar siyahımsı-mor………………………………………………………….1.lanata 

                   4-Yaprak linear-lanseolat veya oblong, 2-10 mm geniĢliğinde, kenarı düz 

veya üstte dentikulat-serrat; korolla sarı kuruyunca kahverengiye döner…3.montana 

 

 

 3.2 Çalışmada Kullanılan Bitki Materyalleri ve Lokaliteleri 

 

Çizelge 9 ÇalıĢmada Kullanılan Bitki Örnekleri. 

 

Herbaryum 

numarası 

Türü Toplandığı 

Lokalite 

Toplandığı 

Yükseklik 

Toplayan Toplandığı Tarih 

 

HD 10176 

Sideritis montana 

L.subsp.  montana 

B6Sivas:DoğanĢar, 

DoğanĢarSivasyolu 

 

1200-1250 km. 

 

Hayri DUMAN 

 

05.06.2010 

 

HD 10174 

Sideritis 

montana L. 

subsp.  remota 

C3 Burdur: 

Burdur- Isparta 

yolu 2 km. 

marnlı step 

 

1030 m. 

 

Hayri DUMAN 

 

02.05.2010 

 

FC 0101 

 

Sideritis 

montana subsp.  

remota 

Erdek: 

Seyitgazi 

türbesi civarı 

kayalar 

üzerinde 

 

 

60 m. 

 

 

Fatih COġKUN 

 

08.07.2010 
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HD 9935 

Sideritis 

montana subsp.  

montana 

B4 Konya: Çumra-

Hadim yolu, 

Çiçekköy çevresi, 

meĢelik 

 

1150-1200 m. 

Hayri 

DUMAN 

 

16.5.2009 

HD 7108 Sideritis lanata Manisa Kula UĢak 

yolu 

106m. Hayri 

DUMAN 

 

 

HD 10188 

Sideritis lanata 

L. 

B2 UĢak: EĢme, 

KıĢladağı,metamorfik 

alan, maki, 

 

1000-1100m. 

Hayri 

DUMAN 

 

13.06.2010 

HD 7123 Sideritis 

curvidens 

Ġzmir Gümüldür  Hayri 

DUMAN 

 

 

HD 9901 

 

Sideritis 

curvidens 

C3 Antalya: KaĢ, 

Kekova. Çevreli-

Kapaklı arası, maki 

açıklığı 

 

120 m. 

 

Hayri 

DUMAN 

 

28.4.2009 

 

 

FC 0100 

 

Sideritis  

curvidens 

Erdek: limanın 

batısındaki tepe, 

askeri kampın yanı, 

Seyitgazi türbesi 

civari kayaların arası 

 

 

50-60m. 

 

Fatih 

COġKUN 

 

 

08.07.2010 

 

 

FC 0103 

 

Sideritis 

romana subsp.  

romana 

A2: Ġstanbul : 

Beykoz ġahinkaya 

belediye otobüs 

garajı üstü güneybatı 

yamacı 

 

 

105 m. 

 

Fatih 

COġKUN 

 

 

12.07.2010 

 

HD 7251 

Sideritis 

romana subsp.  

romana 

  Hayri 

DUMAN 

 

 

FC02 

 

Marrubium ssp 

B6 Sivas: Zara-

Ġmranlı yolu kenarı, , 

13. km, mezarlık 

alanı, Ģistli alan 

  

Fatih 

COġKUN 

 

 

FC01 

Stachys ssp   Fatih 

COġKUN 

 

HD 10095 Sideritis 

albiflora 

C2 Antalya: KaĢ, KaĢ 

çevresi maki açıklığı 

100 m. Hayri 

DUMAN 

24.6.2009 

 

HD 10048 

 

Sideritis 

gulendamiae 

B3 EskiĢehir: 

Sivrihisar-

Afyonkarahisar yolu, 

AĢağıkepen köyü 

güneyi, marnlı step 

 

 

950-980 m. 

 

Hayri 

DUMAN 

 

 

19.7.2009 

 

EA5324 

Sideritis 

libanotica 

Labill. subsp.  

libanotica 

C6 Hatay: 

YAYLADAĞ 

Yeditepe köyü, 

orman alanı 

 

444m. 

 

Ekrem 

AKÇĠÇEK 

 

20.7.2009 

 

HD 10090 

 

Sideritis vuralii 

C4 Ġçel: Gülnar 

Ermenek yolu 30. 

km, Kalker kayalık, 

açık alanlar 

 

1320 m. 

 

Hayri 

DUMAN 

 

24.7.2009 

 

 

HD 10091 

 

Sideritis 

brevidens 

C4 Ġçel: Gülnar, 

Gülnar Mut yolu 

2.km, Pinus brutia 

açıklığı, kalker taĢlık 

alanlar, 

 

 

1040 m. 

 

Hayri 

DUMAN 

 

 

24.7.2009 

  

 

 

 

Çizelge 9’un Devamı 
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3.3 DNA İzolasyonu 

 

 Bitki örneklerinin genomik DNA’larının izolasyonu hem ticari kit olan 

SIGMA hem de Dellaporta ve arkadaĢlarının geliĢtirdiği Fenol/Kloroform 

protokolleri uygulanmıĢtır.  Jel görüntüleri ġekil 7’de gösterilmiĢtir.  

 

 

Şekil 7 Bazı Sideritis Türlerinin gDNA Ġzolasyonuna Ait Jel Fotoğrafı.  (M: Marker, 

1: Sideritis curvidens HD7123, 2: Sideritis curvidens FC0100, 3: Sideritis curvidens 

HD9901, 4: Sideritis romana subsp. romana HD7251, 5: Sideritis romana subsp. 

romana FC0103, 6: Sideritis montana subsp. montana HD9935, 7: Sideritis montana 

subsp. remota FC0101, 8: Sideritis montana subsp. montana HD10176, 9: Sideritis 

galatica HD10047, 10: Sideritis vuralii HD10090, 11: Sideritis libanotica subsp. 

libanotica EA5324, 12: Sideritis albiflora HD10095, 13: Marrubium ssp.) 

 

 

 3.4 PZR Amplifikasyonu 

 

PZR amplifikasyonuyla ITS, trnL-F ve ndhF bölgeleri çoğaltılmıĢ olup elde 

edilen bant profilleri Ģekillerle aĢağıda gösterilmiĢtir. 

 

 

 13   12     11     10     9        8      7       6       5       4       3       2      1    M                         
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Şekil 8 Bazı Sideritis Türlerinin ITS Bölgesine Ait Jel Görüntüsü.  ( M: Marker, 1: 

Sideritis lanata HD7108, 2: Sideritis lanata HD10188, 3: Sideritis curvidens 

HD10091, 4: Marrubium ssp., 5: Stachys ssp., 6: Sideritis galatica HD10047, 7: 

Sideritis vuralii HD10090, 8: Sideritis libanotica subsp. libanotica EA5324, 9: 

Sideritis gulendamiae HD10048). 

 

 

 

Şekil 9 Bazı Sideritis Türlerinin ITS Bölgesine Ait Bant Profilleri.  (M: Marker, 1: 

Sideritis curvidens HD7123, 2: Sideritis curvidens FC0100, 3: Sideritis curvidens 

HD9901, 4: Sideritis romana subsp. romana HD7251, 5: Sideritis romana subsp. 

romana FC0103, 6: Sideritis montana subsp. montana HD9935, 7: Sideritis montana 

subsp. remota FC0101, 8: Sideritis montana subsp. montana HD10176). 

 

 

 

 

   9    8    7    6   5   4   3   2    1   M     

M 

700bp 

  8      7      6       5      4      3      2       1     M 

700bp 
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Şekil 10 Bazı Sideritis Türlerinin ndhF Bölgesine Jel Görüntüsü.  (M: Marker, 1: 

Sideritis curvidens HD7123, 2: Sideritis curvidens FC0100, 3: Sideritis curvidens 

HD9901, 4: Sideritis romana subsp. romana HD7251, 5: Sideritis romana subsp. 

romana FC0103, 6: Sideritis montana subsp. montana HD9935). 

 

 

 

Şekil 11 Bazı Sideritis Türlerinin ndhF Bölgesine Ait jel Fotoğrafı.  (M: Marker, 1: 

Sideritis lanata HD7108, 2: Sideritis lanata HD10188, 3: Sideritis curvidens 

HD10091, 4: Marrubium ssp., 5: Stachys ssp., 6: Sideritis curvidens FC0100, 7: 

Sideritis romana subsp. romana) 

 

 

 

 

     6        5        4          3       2        1        M 

1000bp 

   7        6        5          4        3        2         1        M 

700bp 
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Şekil 12 Bazı Sideritis Taksonlarının trnL-F Bölgesine Ait Jel Fotoğrafı.  (M: 

Marker, 1: Sideritis lanata HD7108, 2: Sideritis lanata HD10188, 3: Sideritis 

curvidens HD10091, 4: Marrubium ssp., 5: Stachys ssp., 6: Sideritis curvidens 

HD7123, 7: Sideritis curvidens FC0100, 8: Sideritis curvidens HD9901, 9: Sideritis 

romana subsp. romana HD7251, 10: Sideritis romana subsp. romana FC0103, 11: 

Sideritis montana subsp. montana HD9935, 12: Sideritis montana subsp. remota 

FC0101). 

 

 

 3.5 Dizileme ve Dizi Analizi 

 

 3.5.1. Dizileme Reaksiyonu 

 

ÇalıĢmada kullanılan bitki materyallerine ait örnekler PZR reaksiyonuyla 

ITS, ndhF, trnL-F bölgeleri çoğaltıldı. Bu bölgelerin dizi analizi için çeĢitli Ģirketler 

seçildi ve direk PZR ürünü Ģeklinde dizi analizi Ģirketlerine gönderildi.  Her bir 

örneğin DNA dizisi hem forward hem de revers primerleriyle çift yönlü olarak 

okutuldu. 

 

Çizelge 10 Bitki Örneklerinin Gönderildikleri Dizi Analizi ġirketleri. 

Bitki Materyali 

herbaryum Numarası 

Bitki Türü Gönderildiği Dizi Analizi 

Şirketi 

FC01 Stachys Refgen 

FC02 Marrubium Refgen 

FC0100 Sideritis  curvidens ĠYTE 

FC0101 Sideritis montana subsp. 

remota 

ĠYTE 

FC0103 Sideritis romana ssp romana Refgen 

 

300bp 

12      11     10       9         8         7        6        5         4        3        2         

1        M 
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Çizelge 10’un Devamı 

HD7123 Sideritis curvidens Refgen 

HD7108 Sideritis lanata Refgen 

HD7251 Sideritis romana subsp. romana Refgen 

EA5324 Sideritis libanotica subsp. 

libanotica 

Refgen 

HD9901 Sideritis curvidens Refgen 

HD10090 Sideritis vuralii Refgen 

HD10095 Sideritis albiflora  Refgen 

HD10048 Sideritis gulendamiae Refgen 

HD10091 Sideritis curvidens Refgen 

HD10188 Sideritis lanata Refgen 

HD10176 Sideritis montana subsp. 

montana 

ĠYTE 

HD9935 Sideritis montana subsp. 

montana 

Refgen 

HD10047 Sideritis galatica  Refgen 

HD10174 Sideritis montana subsp. 

remota 

ĠYTE 

 

 

 3.5.2 Dizilerin İşlenmesi 

 

 Her bir türe ait olan ileri (forward) ve geri (reverse) primerlerine ait olan  

dizileri Sequencher 4.10.1 programı kullanılarak iĢlendi.  Dizileme reaksiyonlarında 

yanlıĢ okunmuĢ olan bazlar kromotogramdaki reverse ve forwarddaki sinyallerin 

temizliğine bakılarak Sequencher 4.10.1 programında elimizle düzeltildi ve kontigler 

oluĢturuldu böylelikle çalıĢılan bitki örneklerimizin ITS, ndhF ve trnL-F bölgelerine 

ait DNA dizilerimiz elde edilmiĢ oldu. 
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Şekil 13 Sequencher 4.10.1 Programındaki Kromatogramdan Bir Görüntü. 

 

 

 3.5.3 Dizi Hizalaması 

 

 DNA dizilerinin hizalaması için  internette ücretsiz olarak kullanımı olan 

ClustalW adı verilen program kullanıldı.  Dizileme reaksiyonlarından gelen DNA 

dizilerimizi Sequencher 4.10.1 programında iĢlendikten sonra Microsoft Office Word 

programına aktarılır ve fasta formatına getirilir böylece dizilerimiz hizalanmaya hazır 

hale gelmiĢ bulunur.  ClustalW programında gerekli komutlar verildikten sonra 

dizilerimiz hizalanır.  3 farklı bölgeye ait olan hizalanan dizilerimiz Ekler’de 

verilmiĢtir. 

 

Şekil 14 ClustalW Programında Hizalanan Dizilerinden Bir Bölüm. 

 

 

 3. 6 Filogenetik Analiz 

 

 Filogenetik analiz yapılmadan önce hizalanan dizilerimiz #Nexus formatına 

getirilir.  Çünkü filogenetik analiz için kullanılan PAUP 4.0b 10 programı bu 

formatta çalıĢmaktadır.  Uygun formata getirilen diziler gerekli komutlar verilerek 

filogenetik ağaçlar oluĢturulmuĢtur.   
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 Filogenetik ağaç hem mesafe temelli yöntemler hem de karakter temelli 

yöntemler kullanılarak oluĢturulabilir.  Karakter temelli yöntemlerden Maksimum 

Parsimony kullanılarak Heuristik araĢtırma yapılarak ortak uyumluluk (consensus) 

ağaçları oluĢturulmuĢtur bunun yanında Bootstrap analizi yapılarak oluĢan ağacın 

dallarının ne kadar güvenilir olduğu tespit edilmiĢtir.  Mesafe temelli yöntemlerden 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Average ) ve NJ 

(Neighbour Joining ) analizleri yapılarak fenetik yöntemlerle ağaçlar 

oluĢturulmuĢtur.  Filogenetik ağaçlar ve yorumları sonuç ve tartıĢma bölümünde 

verilmiĢtir. 
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 4.  SONUÇLAR VE TARTIŞMA 

 

 4.1 ITS Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

 

 Son yıllarda rDNA’nın ITS bölgelerine dayalı filogenetik analizlerle 

taksonlar arasındaki akrabalık iliĢkileri ortaya çıkarılmaktadır.  ITS bölgesi; ITS1 

(200-250bp), 5,8rDNA (160bp) ve ITS2 (200-250bp) bölgelerinden oluĢmaktadır 

(ġekil 2).  Bunlardan 5,8rDNA bölgesi korunmuĢtur.  ITS1 ve ITS2 bölgeleri 

filogenetik açıdan korunmuĢ bölgelere göre fazla çözüm sunmaktadır.  ITS 

bölgesindeki polimorfizmler türler arası, tür içi ve populasyon düzeyinde bile 

oldukça çözümleyicidir.  Bir cinsin filogenisi belirlenirken tek bir gen ağacı yeterli 

veri sağlarken bu gen ağacına ek olarak polimorfizm düzeyi yüksek baĢka gen 

bölgeleri kullanılarak çalıĢılan taksonların filogenetik tarihleri daha doğru ve 

güvenilir bir biçimde ispatlanır 

 

 Filogenetik ağaçlar oluĢturulurken karakter temelli yöntemlerden parsimoni 

kriteri kullanılmıĢtır.  Parsimoni kriteri oldukça sık kullanılmaktadır.  Parsimoni 

metodu bütün ağaçları değerlendirir ve her bir ağaç için bir kriter ya da bir skor 

verme esasına dayanır.  Parsimonisi en yüksek ağaç, en tutumlu olan yani genetik 

iliĢkiyi en doğru Ģekilde yansıtan ağaçtır.  Parsimoni metodu evrimin en kısa yolu 

izlediği, yani doğanın tutucu bir biçimde tutumlu olduğu ve evrimsel süreçlerin 

ekonomik olduğu kabulünden hareketle çalıĢır [19]. 
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 Bootstrap analizi elde edilen ağaçların dallarının güvenilirlik derecesini 

istatiksel olarak test etmeye yarar.  Bootstrap değeri %0 ile %100 arasında 

değiĢkenlik gösterir.  Kress ve arkadaĢlarının (2002) karakterize ettiği bootstrap 

destek kriterlerine göre, >=%85 güçlü, %75-80 arası orta, %50-70 arası zayıf ve 

<%50 çok zayıf Ģeklinde tanımlanmıĢtır.  Eğer, belli bir dal için bootstrap desteği 

%50’nin altında ise; araĢtırmacı ağacın bu kısmındaki dallama modelini 

belirleyemediği sonucuna varacak ve ağaçta bu dalı tek düğümden çok çatallı 

(politomi) olarak verecektir [80]. 

 

 

Karakter temelli yöntemlerden Maksimum Parsimoni kriteri kullanılarak 

branch and bound analizi yapılmıĢtır. Bu araĢtırma  için oluĢturulacak maksimum 

ağaç sayısı 10000 olarak seçildi. Yapılacak aramada oluĢacak dalları değerlendirmek 

için kullanılan algoritma TBR(Tree-Bisection-Reconnection) olarak seçildi. Tüm 

karakter tipleri sırasız (unordered) ve eĢit ağırlıkta olacak Ģekilde ayarlandı.  Yapılan 

analizde 30432 ağaç oluĢtu.  Arama sonucunda oluĢan 30432 filogenetik ağaçtan 1 

StachysFC01

S.curvidens7123

S.rom.curvFC0100

S.curvidens9901

S.rom.rom.7251

S.rom.romFC0103

S.mont.mont9935

S.mon.rem.FC101

S.mont.mont10176

S.galatica10047

S.vurali10090

S.lib.lib.EA5324

S.albiflora10095

S.gulendam10048

S.curvidens10091

MarrubiumFC02

S.lanata7108

S.lanata10188

1

Şekil 15 ITS Bölgesinin Branch and Bound Ġle Elde Edilen 1 Numaralı Ağaç. 
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numaralı ağaç seçilmiĢtir.  Heuristik araĢtırma yaparken ortak uyumluluk 

(consensus) ağaçlarından strict consensus ağacı da ġekil 16’da gösterilmektedir. 

   

Yapılan parsimoni analizinde 769 karakter incelenmiĢtir.  Bu karakterlerden 

565 tanesi sabit ( constant ), 102 tanesi değiĢken ( variable ) parsimonik açıdan bilgi 

verici olan karakter sayısı (informative character) ise 102’dir.  Heuristic araĢtırma 

sonucunda 30432 ağaç topolojisi oluĢtu en iyi ağacın skoru 335 olarak bulunmuĢtur.  

ÇalıĢmamızda dıĢ grup olarak belirlenen Stachys ve Marrubium cinslerinden 

Sideritis cinsi taksonlarına en yakın Stachys, en uzak Marrubium cinsine ait olan tür 

belirlenmiĢtir.  Sideritis cinsine ait olan Empedoclia seksiyonuna ait türlerden 

Sideritis galatica, Sideritis brevidens, Sideritis gulendamiae, Sideritis vuralii, 

Sideritis albiflora, Sideritis libanotica subsp. libanotica beklendiği gibi tek yıllık 

türlerden ayrı bir Ģekilde grup oluĢturmuĢ ve çok yıllık bu türlerden Sideritis 

brevidens türü diğerlerine nazaran tek yıllık Sideritis türlerine daha fazla yakınlık 

göstermektedir.  Sideritis lanata türlerine ait olan 7108 ve 10188 numaralı türlerin 

birbirlerine yakın olduğu oluĢan ağaçta görülmektedir.  Sideritis montana ve Sideritis 

remota’nın alt türleri kendi içerisinde grup oluĢturmuĢtur ve Sideritis lanata’ya ; 

Sideritis’in çok yıllık türlerine göre ve dıĢ gruplara nazaran daha yakın akraba 

oldukları gözlenmiĢtir.  Sideritis romana’nın alt türlerine ait olan 7123, 0100 ve 9901 

numaralı Sideritis curvidens’e ait olup beklendiği gibi diğer Sideritis türlerinden 

daha yakın çıkmıĢtır Sideritis romana’nın diğer 7251 ve 0103 numaralı türleri 

Sideritis romana romana’da diğer taksonlara göre daha yakın çıkmıĢtır.  Sideritis 

montana’nın 9935, 0101 ve 10176 numaralı türlerinden 9935 numaralı olan takson 

10176 numaralı olan taksonla aynı isimlendirmeye sahip olmasına karĢın 10176 

numaralı olan takson 0101 numaralı olan taksonla daha yakın olduğu bu ağaçta 

gözlemlenmiĢtir.   
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Şekil 16 ITS Bölgesinin Parsimoni Ġle Elde Edilen 1 Numaralı Ağacın Strict 

Consensusu. 

 

Mutlak uyumluluk ( strict consensus ) ağacı, sadece bütün parsimonik 

ağaçlarda ortak olan monofiletik grupları hesaba katarak ağacı düzenler ve bu yüzden 

de en tutucu yöntemdir.  Literatürde en yaygın olarak kullanılan ağaç mutlak 

uyumluluk ağaçlarıdır [81]. 

S.curvidens7123

S.rom.curvFC0100

S.curvidens9901

S.rom.rom.7251

S.rom.romFC0103

S.mont.mont9935

S.mon.rem.FC101

S.mont.mont10176

S.galatica10047

S.vurali10090

S.gulendam10048

S.lib.lib.EA5324

S.albiflora10095

S.curvidens10091

S.lanata7108

S.lanata10188

StachysFC01

MarrubiumFC02

Strict
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Şekil 17 ITS Bölgesinin Bootstrap Analizi Sonucu OluĢan Ağacı. 

  

Bootstrap analizi oluĢan ağaç dallarının parsimoni kriteri kullanılarak 

istatistiksel yönden en güvenilir olan dalları belirlemede kullanılır [82]. Her bir dalın 

yüzdelik olarak ne oranda desteklendiğini gösterir.  Bootstrap değeri eğer %50’nin 

altında ise dallanma modeli belirlenemez ve ağaçta bu dal tek düğümden çok çatallı 

(politomi) olarak görülür.   
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OluĢturulan bootstrap ağacı, maksimum ağaç sayısı 10000 ve 100 tekrar 

yapılarak elde edilmiĢtir.  ġekilde de görüldüğü gibi bootstrap desteği %50’nin 

altında olan dıĢ grupların olduğu dal ve çok yıllık türlerden Sideritis galatica, 

Sideritis vuralii ve Sideritis gulendamiae türlerinin bulunduğu dal destek oranı 

%50’nin altında olduğu için politomi oluĢmuĢtur.  OluĢan ağaçta Sideritis lanata’nın 

7108 ve 10188 numaralı taksonlarının bulunduğu dal %100 desteklenmiĢtir.  Bu 

destek bu iki taksonun farklı lokalitelerden toplandığını fakat birbirlerinden hiçbir 

farkları olmadıklarını göstermektedir.  Sideritis’in çok yıllık türlerinin bulunduğu 

dalın bootstrap değeri ise %99 olup bu taksonların akrabalık derecesi diğer 

taksonlara göre daha yakındır.  Ġki farklı lokaliteden toplanan Sideritis romana’nın 

alt türlerinin bulunduğu dal %96 desteklenmiĢtir bu değer bu iki taksonun 

birbirlerinden farklı olmadığını göstermektedir.  Sideritis curvidens’in bulunduğu dal 

%99 oranda desteklenirken bu türün 0100 ve 9901 numaralı olan taksonlarının 

bulunduğu dal %69 desteklenmiĢtir.  Sideritis romana subsp. romana’nın bulunduğu 

dal %97 oranda desteklenmiĢtir.  Sideritis montana’nın alt türlerinin bulunduğu dal 

%100 desteklenirken 9935 ve 10176 numaralı taksonların isimlendirilmeleri aynı 

olsa da 0101 ve 10176 numaralı türlerin bulunduğu dal %60 oranda desteklenmiĢtir.   
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Şekil 18 ITS Bölgesinin Neighbour-Joining Analizi Sonucu OluĢan Ağacı. 

 

Şekil 19 ITS Bölgesinin UPGMA Analizi Sonucu OluĢan Ağacı. 
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 Maksimum parsimoni metoduna ek olarak mesafe temelli yöntemlerden 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic Average) ve NJ 

(neighbor joining) analizleri yapılmıĢtır.  NJ analizi sonucu oluĢan ağaç ġekil 18’de 

UPGMA analizi sonucu oluĢan ağaç ise ġekil 19’da verilmiĢtir.   

 

Dizi hizalanması (alignment) temeline dayanarak hesaplanan dizi çiftleri 

arasındaki farklılıkların miktarına (mesafeye) dayanır.  Dizi hizalanması sonucu 

hesaplanan evrimsel mesafeler, her bir takson çifti arasındaki mesafelerin bir 

matrisinin oluĢturulmasında kullanılabilirler. Matristeki bu çiftli mesafe skorlarına 

dayanarak tüm taksonlar için bir filogenetik ağaç oluĢturulabilir.  Bu yöntemde 

kullanılan algoritmalar, kümelenme temelli veya en iyi durum (optimum durum) 

temelli olarak iki kola ayrılırlar.  Kümelenme temelli algoritmalar, en benzer dizi 

çiftlerinden baĢlayan bir mesafe matrisine dayanarak filogenetik ağacı hesap ederler. 

Bu algoritmalar, aritmetik ortalamayı kullanarak ağırlıklı olmayan çift grup 

yöntemini ( UPGMA ) ve komĢu birleĢtirme ( NJ )  yöntemini içerirler.  NJ 

ağaçlarını değerlendirirken ağacın sol alt köĢesinde yer alan substitusyon oranından 

yararlanırız örneğin Ģekil 18’de Stachys ve Marrubium cinslerine ait olan türlerine 

derin filogeniden günümüze kadar bakacak olursak Stachys cinsine ait olan türün 100 

nükleotidde ortalama 7 bazda substitusyon varken Marrubium cinsine ait olan türde 

100 nükleotidde ortalama 9 bazda substitusyon olduğu sonucuna varılabilir. 

 

Mesafe temelli yöntemlerle oluĢturulan ağaçlar karakter temelli yöntemlerden 

olan parsimoni analizi sonucu oluĢan ağaçları desteklediği görülmektedir.  Sideritis 

lanata’nın sık uzun beyaz villoz tüylü olması, üst diĢi dar lanseolat olması nedeniyle 

Sideritis romana’dan; yaprağı ovat eliptik, 5-25mm geniĢliğinde olması nedeniyle 

Sideritis montana’dan ayrılır.  Moleküler veriler morfolojik verileri bu noktada 

desteklediğini ağaçta da görüyoruz.  ITS bölgesi için yapılan hem mesafe temelli 

hem de karakter temelli yöntemlerin birbirlerini desteklediklerini oluĢan filogenetik 

ağaçlarda görüyoruz.   
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 4.2 trnL-F Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

 

Bir cinsin filogenisi belirlenirken tek bir gen ağacı yeterli veri sağlarken bu 

gen ağacına ek olarak polimorfizm düzeyi yüksek baĢka gen bölgeleri kullanılarak 

çalıĢılan taksonların filogenetik tarihleri daha doğru ve güvenilir bir biçimde 

ispatlanır.  trnL-F bölgesi kloroplast genomu üzerinde yer almaktadır.  Genler arası 

boĢluk olan bu bölge monokotil ve dikotillerdeki nükleotid sayısı 120-324bp 

arasındadır.  Genler arası boĢluk olan bu bölgede karakter temelli yöntemlerden 

Maksimum Parsimoni kriteri kullanılanak Branch and Bound , mutlak uyumluluk 

(Strict Consensus) ve Bootstrap analizleri yapılmıĢtır.  Mesafe temelli yöntemlerden 

de NJ ve UPGMA analizleri yapılmıĢtır.  OluĢturulan ağaçlar aĢağıda verilmiĢtir.  

TrnL-F bölgesiyle oluĢturulan ağaçların ITS bölgesi baz alınarak oluĢturulan 

ağaçların karĢılaĢtırılması da aĢağıda yapılmıĢtır. 
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1

Şekil 20 trnL-F Bölgesinin Branch and Bound Analiziyle Elde Edilen 1 Numaralı 

Ağacı. 
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Maksimum parsimoni kriteri kullanılarak Heuristik araĢtırma yapılmıĢtır.  Bu 

araĢtırma için oluĢturulacak maksimum ağaç sayısı 10000 olarak seçildi.  Yapılacak 

aramada oluĢacak dalları değerlendirmek için kullanılan algoritma TBR(Tree-

Bisection-Reconnection) olarak seçildi.  Tüm karakter tipleri sırasız (unordered) ve 

eĢit ağırlıkta olacak Ģekilde ayarlandı.  Yapılan analiz sonucunda 10,000 ağaç elde 

edilmiĢtir.  Arama sonucunda oluĢan 10,000 filogenetik ağaçtan 1 numaralı ağaç 

seçilmiĢtir.  Heuristik araĢtırma yaparken ortak uyumluluk (consensus) ağaçlarından 

Strict Consensus ağacı da ġekil 21’de verilmiĢtir.   

 

 Parsimoni analizinde toplam 488 karakter incelenmiĢtir.  Bu karakterlerden 

262 tanesi sabit ( constant ), 93 tanesi değiĢken ( variable ) ve bilgi verici karakter 

sayısı 133’tür.  En iyi ağacın skoru 284 iken toplam 2000 ağaç oluĢmuĢtur.  Bu 

bölgeyi çalıĢırken de dıĢ grup olarak Stachys ve Marrubium cinslerine ait 

örneklerden birer tane kullanılmıĢtır fakat ITS bölgesindeki gibi çok yıllık türlere ait 

örnekler yer almamaktadır.   
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Şekil 21 trnL-F Bölgesinin Parsimoni Analizi Sonucu Elde Edilen 1 Numaralı Ağacın 

Strict Consensusu. 

 



 

44 

 

 

Şekil 22 trnL-F Bölgesinin Bootstrap Analizi Sonucu Elde Edilen Ağacı. 

 

 trnL-F bölgesine ait filogenetik ağaçların ITS bölgesine ait olan ağaçlardan 

çok farlı olduğunu görüyoruz.  ġekil 20’de dıĢ grup olarak seçtiğimiz Marrubium 

cinsine ait olan tür çalıĢma grubumuz olan Sideritis cinsine ait olan türlerin arasında 

bulunmaktadır.  Buda çok mantıklı olmayan bir sonuçtur.  Sideritis cinsi için trnL-F 

bölgesi ITS bölgesine nazaran çıkan sonuçlar doğrultusunda pek de kullanıĢlı 

olmadığını görüyoruz.  ITS verilerine göre Sideritis cinsine en uzak tür Marrubium 

cinsine ait olan tür çıkmıĢken burada Marrubium cinsine ait tür Sideritis romana 

romana’ya ait olan 7251 numaralı alt tür ve Sideritis curvidens olarak adlandırılmıĢ 

10091 numaralı türlerle bulunduğu dalın bootstrap destek oranı %99 çıkmıĢtır.  %99 

çok ciddi bir rakam olup ITS verileri daha mantıklı sonuçlar doğurduğundan 

filogenetik akrabalık dereceleri belirlenirken bu ağaca bakıp kesin bir sonuca 

varılabileceğini düĢünmüyorum. 
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Şekil 23 trnL-F Bölgesi Ġçin Yapılan NJ Analizi. 

 

 

Şekil 24 trnL-F Bölgesi Ġçin UPGMA Analizi. 
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 4.3 ndhF Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

 

 cpDNA’sında trnL-F bölgesine ek olarak oluĢan sonuçların daha iyi 

değerlendirilmesi açısından ndhF bölgesine ait bir kısım bölgede çalıĢılmıĢtır uzun 

bir bölge olduğu için biz bu bölge üzerinde belirli bir kısım üzerinde çalıĢmalarımızı 

yürüttük.  ÇalıĢtığımız bölge yaklaĢık 800 bp uzunluğundaydı.  Yine diğer bölgelerde 

olduğu gibi bu bölge üzerinde de aynı analizleri uyguladık böylece hem çalıĢtığımız 

bölgelerin hangisi filogenetik açıdan daha mantıklı sonuçlar çıkardı onu tespit etmiĢ 

olduk hem de bu üç bölge için oluĢturduğumuz ağaçları birbiriyle kıyaslamıĢ olduk. 

 

Şekil 25 ndhF Bölgesi Ġçin Yapılan Branch And Bound Analizi 
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 Karakter temelli yöntemlerden maksimum parsimoni kriteri kullanılarak 

branch and bound analizi yapılmıĢtır.  Bu araĢtırma için oluĢturulacak maksimum 

ağaç sayısı 10000 olarak seçildi.  Yapılacak aramada oluĢacak dalları değerlendirmek 

için kullanılan algoritma TBR olarak seçildi.  Tüm karakter tipleri sırasız ve eĢit 

ağırlıkta olacak Ģekilde ayarlandı.  Yapılan branch and bound analizinde 975 ağaç 

oluĢtu, en iyi ağacın skoru 204 olarak bulunmuĢtur.  Toplam 861 karakter 

incelenmiĢtir.  Bu karakterlerden 701 tanesi sabit, 101 tanesi değiĢken ve 59 tanesi 

filogenetik açıdan bilgi verici karakterdir.   

Şekil 26 ndhF Bölgesi Ġçin OluĢturulan Mutlak Uyumluluk Ağacı 

 

ndhF bölgesi için oluĢturulan bu strict consensus ağacı ITS ve trnL-F 

bölgeleri için oluĢturulan ağaçtan daha farklı çıkmıĢtır.  trnL-F bölgesi gibi Sideritis 

montana’nın alt türlerinin bulunduğu dal ve Stachys’in, 7123, 0100, 0103, 9901ve 

7251 numaralı türlerin bulunduğu dalda politomi görülmüĢtür.  Bu türleri birbirinden 

farklı kılan yeterli veri olmadığı anlamına geliyor. 
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Şekil 27 ndhF Bölgesi Ġçin OluĢturulan Bootstrap Analizi 

 

 

Şekil 28 ndhF bölgesi için yapılan NJ analizi 
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Şekil 29 ndhF bölgesi için Yapılan UPGMA analizi. 

 

Yapılan tüm bu analizlerde çalıĢılan 3 bölgeninde birbirlerinden çok farklı 

sonuçlar çıkardığı görüldü.  Ama en mantıklı sonuçları ortaya çıkaran bölgenin 

nrDNA üzerinde bulunan ITS bölgesi olduğu belirlendi.  Hem uzunluk bakımından 

yeterli bir uzunluğa sahip olması (~700 bp) hem de polimorfizm oranı yüksek olması 

bakımından diğerlerine göre daha doğru sonuçlara ulaĢılmasını sağladı.  ÇalıĢılan 

diğer 2 bölge kloroplast DNA’sı  üzerindedir ve trnL-F bölgesi yeterli uzunluğa 

sahip olmadığı için (~350 bp) ndhF bölgesinin de uzunluğu ITS’den daha fazla 

olmasına rağmen korunmuĢ (kodlama yapan ) bir bölge olduğu için ve polimorfizm 

oranı düĢük olması nedeniyle kesin bir çözüm sunmamaktadır.  Dolayısıyla ITS 

bölgesinin en doğru sonuçları verdiği ve kloroplast DNA’sının genelde anasal 

kalıtım göstermesi nedeniyle sonuçların ITS üzerinden değerlendirilmesinin daha 

doğru olacağı ortaya çıkmaktadır. 

 

ITS sonuçlarına göre ise Sideritis romana ve Sideritis curvidens’in ayrı türler 

olduğu görülmektedir.  ġekil 17’de Sideritis curvidens’in bulunduğu dalın bootstrap 
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desteği %99, Sideritis romana’nın bulunduğu dalın bootstrap değeri %97 çıkması bu 

sonuca varılmasını sağlamaktadır.   

 

Sonuç olarak tüm tek yıllık taksonların ve dıĢ grup olarak alınan tüm çok 

yıllık taksonların da monofiletik olduğu görülmüĢtür ( ġekil 17, 18, 19, 20 ).  Çok 

yıllık taksonların arasında bulunan Sideritis curvidens HD10091 türü ile aynı 10091 

numarasına sahip olan Sideritis brevidens türü bulunmaktadır.  Sideritis curvidens 

HD10091 numaralı tür çok yıllık diğer taksonlarla aynı dalda çıktığı için bu tür tek 

yıllık olarak değil de çok yıllık olarak değerlendirilmelidir.  Bu taksonun araziden 

toplanması sırasında sehven S. brevidens yerine S. curvidens olarak yazıldığı 

anlaĢılmaktadır. 
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5.  EKLER 

 

5.1 Çalışılan Taksonların ITS Bölgesi Dizi Hizalaması 

 
CLUSTAL 2.1 multiple sequence alignment 

 

 

Scurvidens7123           ------------GTTT-CCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SromanacurvFC0100        ----CGTGACAAGGTT-CCGTAGGTGGACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

ScurvidensHD7123         AAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTG-ACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

ScurvidensHD9901         ----CGTAACAAGGTTTCCGTAGGTG-ACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-ACACCTGCA 

SHD7251                  --------------------TAGGTGA-CCTGCGGAAGGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SromanaromFC0103         -------CCAAGGGTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SMontmontHD9935          -------------------------GCTACTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SmontremotaFC0101        -----------AAGGGTTCCGTAGTGGACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SmontmontHD10176         ----------GAAGGTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SHD10091                 --------CCTGCGGTTGCCTAGGTGA-CCTGCGG--AGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SalbifloraHD10095        -----------------------GTGA-CCTGCGGGAAGGATCATTGTCGGAAACCTGCA 

SgalaticaHD10047         ------------------CGTAGGTGAACCTGCGG-AAGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SvuraliiHD10090          ---------------GCTCGTAGGTGAACCTGCGG-AAGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SgulendamiaeHD10048      --------------------TAGGTGA-CCTGCGG-AAGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

EA5324                   --------ACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGG-AAGGATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SlanataHD7108            --------------TTTCCGTAGGTGA-CCTGCGGA-GG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

SlanataHD10188           -----GTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

FC01STACYS               -------CCTCCGCGGTTCATAGGTGA-CCTGCGGAAGG-ATCATTGTCG-AAACCTGCA 

MarrubiumsspFC02         ------------------CCGTAGTGA-CCTGCGG---AGATCATTGTCG-GAACCTGCA 

                                                  *   ******     **********   ******* 

 

Scurvidens7123           AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAACAAAAAACAAAACCCGG-CGCCGGGGAGCGGGGG-- 

SromanacurvFC0100        AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAACAAAAAACAAAACCCGGGCGCCGGGGAGCGGGGG-- 

ScurvidensHD7123         AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAACAAAAAACAAAACCCGG-CGCCGGGGAGCGGGGG-- 

ScurvidensHD9901         AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAACAAAAAACAAAACCCGG-CGCCGGGGAGCGGGGG-- 

SHD7251                  AA-GCAGACCGCGAACACGTTCACAAAAAAACAAAACCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SromanaromFC0103         AA-GCAGACCGCGAACACGTTCACAAAAAAACAAAACCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SMontmontHD9935          AA-GCAGACCGCGAACACGTTCACAAAAAAAACAAACCCGGGGGCCGCGAGGC------- 

SmontremotaFC0101        AA-GCAGACCGCGAACACGTTCACAAAAAAAACAAACCCGGGGGCCGCGAGGC------- 

SmontmontHD10176         AG-GCACACCGCGAACACGTTCACAAAAAAAACAAACCCGGGGGCCGCGAGGC------- 

SHD10091                 AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAG----AAACAACGCCGGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SalbifloraHD10095        AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAG----AAACAATGCCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SgalaticaHD10047         AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAC----AAACAACGCCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SvuraliiHD10090          AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAC----AAACAACGCCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SgulendamiaeHD10048      AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAC----AAACAACGCCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGGG- 

EA5324                   AA-GCAGACCGCGAACACGTTCAG----AAACTACGCCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

SlanataHD7108            AAAGCAGACCGCGAACACGTTCAC--AAAAACAAAACCCGG-CGCCGCGGGGCGGGGG-- 

SlanataHD10188           AAAGCAGACCGCGAACACGTTCAC--AAAAACAAAACCCGG-CGCCGCGGAGCGGGGG-- 

FC01STACYS               AAAGCAGACCGCGAACACGTTCAC----AAAACAAACGCGG-CGGCGCGGCGCGGGGG-- 

MarrubiumsspFC02         AAGCAGGACCGCGAACACGTTCAT----TAACAACCCCGGG--GCCGCGGGTCGGGGGGG 

                         *      ****************      **  *  *  **  * ** *   *        

 

Scurvidens7123           CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

SromanacurvFC0100        CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

ScurvidensHD7123         CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

ScurvidensHD9901         CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

SHD7251                  CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

SromanaromFC0103         CGACCCC---------GGGACGCGGCGC------------------------------CG 

SMontmontHD9935          ---CCCC---------GC------------------------------------------ 

SmontremotaFC0101        ---CCCC---------G------------------------------------------- 

SmontmontHD10176         ---CCCC---------G------------------------------------------- 

SHD10091                 CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

SalbifloraHD10095        CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

SgalaticaHD10047         CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

SvuraliiHD10090          CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

SgulendamiaeHD10048      CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

EA5324                   CGACCCC---------GCGACGCGGCCC------------------------------CG 

SlanataHD7108            AGACCCC---------GCCGCGCGGCCCGAC------CCCGCCGGCGCTCGCGCCGCGCG 

SlanataHD10188           AGACCCC---------GCCACGCGGCCCGAC------CCCGCCGGCGCTCGCGCCGCGCG 
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FC01STACYS               CGACCCC---------GCGGCGCGCCCCGAA------CCCGCCGGCGCCCGCGCCGCGCG 

MarrubiumsspFC02         CAACCCCCCGCCCGAGGCACCGAATCCCGCCGGCGCGCGCGCTCGCGCTCGCGCCGTGCG 

                            ****         *                                            

 

Scurvidens7123           --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGGCCCCCCTCCC 

SromanacurvFC0100        --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGGCCCCCCTCCC 

ScurvidensHD7123         --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGGCCCCCCTCCC 

ScurvidensHD9901         --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGGCCCCCCTCCC 

SHD7251                  --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGCCCCCCCTCCC 

SromanaromFC0103         --CTAACGAACTCGGGCGCGGCATGCGCCAAGGAAAACGAAACTGAGCGCCCCCCCTCCC 

SMontmontHD9935          --ATAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAACGGAGCGCCTCCCCTCCC 

SmontremotaFC0101        --ATAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAACGGAGCGCCTCCCCTCCC 

SmontmontHD10176         --ATAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAGAACGAAACGGAGCGCCTCTCCTCCC 

SHD10091                 GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAACCGAGCGTCC-CCCCTCC 

SalbifloraHD10095        GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGTCC-CCCCTCC 

SgalaticaHD10047         GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGTCC-CCCCTCC 

SvuraliiHD10090          GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGTCC-CCCCTCC 

SgulendamiaeHD10048      GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGTCCACCCCTCC 

EA5324                   GCCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGTCC-CCCCTCC 

SlanataHD7108            GGCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGGCCCACCGCTC 

SlanataHD10188           GGCCAACGAACTCGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGGCCCACCGCTC 

FC01STACYS               GGCTAACGAACTCGGGCGCGGAACGCGCCAAGGAAAACGAAATGGAGCGCTC--CCATCC 

MarrubiumsspFC02         GGCTAACGAACTCGGGCGCGGTATGCGCCAAGGAAAACGCAATGGAGCGTTCCCCTCCCC 

                             ***************** * ********** **** **  *****     *    * 

 

Scurvidens7123           CCC---GACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

SromanacurvFC0100        CCC---GACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

ScurvidensHD7123         CCC---GACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

ScurvidensHD9901         CCC---GACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

SHD7251                  CCC---GACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

SromanaromFC0103         CCC---GACAGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGGACGGGACGCCC-ATCGAATG 

SMontmontHD9935          CCCCGGAACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGAGAGGGACGCCC-ATCGAATG 

SmontremotaFC0101        CCCCGGAACCGCCCCGTCCGCGGGGCGAC---GGGGGAGAGAGGGACGCCC-ATCGAATG 

SmontmontHD10176         CCCCGGAACCGCCCCGTCAGCGCGGCGAC---GGGGGAGAGAGAGACGCCC-ATCGAATG 

SHD10091                 CCG---GAGCGCCCCGTCCGCGGGGCGCCTTGGGGGGGCGAGGGGACGCCC-ATCGAATG 

SalbifloraHD10095        CAG---GAGCGCCCCGTCCGCGGGGCGCC---GGGGGGTAAGGGGACGCCT-ATCGAATG 

SgalaticaHD10047         CCG---GAGCGCCCCGTCCGCGGGGCGCC--GGGGGGGCGAGGGGACGCCT-ATCGAATG 

SvuraliiHD10090          CCG---GAGCGACCCGTCCGCGGGGCGCC--GGGGGGGTAAGGGGACGCCT-ATCGAATG 

SgulendamiaeHD10048      CCG---GAGCGCCCCGTCCGCGGGGCGCC--GGGGGGGCGAGGGGACGCCT-ATCGAAGG 

EA5324                   CCG---GAGCGCCCCGTCCGCGGGGCGCC--GGGGGG-TAAGGGTACGCCT-ATCGAATG 

SlanataHD7108            TCCACCGGGAGCCCCGTCCGCGGGGCGAA--GGGGAGAGCGAGGGACGCCT-ATCGAATG 

SlanataHD10188           TCCACCGGGAGCCCCGTCCGCGGGGCGAA--GGGGAGAGCGAGGGACGCCT-ATCGAATG 

FC01STACYS               CCCGGCGCGCGCCCCGTCCGCGGGGCCGC---CCGGGGGTGACGGACGCCT-ATCGAATG 

MarrubiumsspFC02         TCC-----TCGGCCCGTCCGCGGGGCGAC----GGGGAGCGAGGGACGCCCTATCGAATG 

                                   * ****** *** ***        * *        *****  ****** * 

 

Scurvidens7123           TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SromanacurvFC0100        TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

ScurvidensHD7123         TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

ScurvidensHD9901         TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SHD7251                  TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SromanaromFC0103         TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SMontmontHD9935          TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SmontremotaFC0101        TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SmontmontHD10176         TCTATACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SHD10091                 TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SalbifloraHD10095        TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SgalaticaHD10047         TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SvuraliiHD10090          TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SgulendamiaeHD10048      TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

EA5324                   TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SlanataHD7108            TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

SlanataHD10188           TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

FC01STACYS               TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

MarrubiumsspFC02         TCTAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAA 

                         **** ******************************************************* 

 

Scurvidens7123           TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SromanacurvFC0100        TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

ScurvidensHD7123         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

ScurvidensHD9901         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SHD7251                  TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SromanaromFC0103         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SMontmontHD9935          TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SmontremotaFC0101        TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 
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SmontmontHD10176         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SHD10091                 TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SalbifloraHD10095        TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SgalaticaHD10047         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SvuraliiHD10090          TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SgulendamiaeHD10048      TGCGATACTTGGTGGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

EA5324                   TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SlanataHD7108            TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

SlanataHD10188           TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

FC01STACYS               TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

MarrubiumsspFC02         TGCGATACTTGGTG-TGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTT 

                         ************** ********************************************* 

 

Scurvidens7123           GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SromanacurvFC0100        GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

ScurvidensHD7123         GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

ScurvidensHD9901         GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SHD7251                  GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SromanaromFC0103         GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SMontmontHD9935          GCGCCCGAAGCCATCAGGCGGAGGGCACGCCTGCCTGGGGGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SmontremotaFC0101        GCGCCCGAAGCCATCAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SmontmontHD10176         GCGCCCGAAGCCATCAGGCCGAGAGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SHD10091                 GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SalbifloraHD10095        GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SgalaticaHD10047         GCGCCCGAAGCCACTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SvuraliiHD10090          GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SgulendamiaeHD10048      GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

EA5324                   GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SlanataHD7108            GCGCCCGAAGCCATCAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

SlanataHD10188           GCGCCCGAAGCCATCAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

FC01STACYS               GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGCCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

MarrubiumsspFC02         GCGCCCGAAGCCATTAGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCC 

                         *************  **** *** ***** ********* ******************** 

 

Scurvidens7123           CCCTCCCCCTCCAC----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SromanacurvFC0100        CCCTCCCCCTCCAC----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

ScurvidensHD7123         CCCTCCCCCTCCAC----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

ScurvidensHD9901         CCCTCCCCCTCCAC----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SHD7251                  CCCTCCCCCTCCTT----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SromanaromFC0103         CCCTCCCCCTCCTT----------GGGGGCGGGCG---GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SMontmontHD9935          CCCTTCCCCCACGCCTCTCGGGGCGGGGGTGGGCGTCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SmontremotaFC0101        CCCGTCCCCCACGCCTCTCGGGGCGGGGGTGGGCGTCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SmontmontHD10176         CCCGTCCCCCACGCCTCTCGGGGCGGGGGTGGGCGTCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SHD10091                 CCTCCCCCC-GCTCCGC-----CCGGGGCGGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SalbifloraHD10095        CTTCCCCC---CCTCGC-----ACGGGG-GGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SgalaticaHD10047         CCTCCCCCCCGTCTCGC-----GCGGGG-CGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SvuraliiHD10090          CCTCCCCCCCGTCTCGC-----GCGGGG-TGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SgulendamiaeHD10048      CTTCCCCCCCGCCTCGC-----GCGGGG-CGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

EA5324                   CCTCCCCCCCG-CTCGC-----GCGGGG-TGGGTGCCGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SlanataHD7108            CCTCCCACCCCGCCTCG-----GCGGGTGGGGTCGG-GGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

SlanataHD10188           CCTCCCACCCCGCCTCG-----GCGGGTGGGGACGG-GTGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

FC01STACYS               CCCACGCCCCCCGACACG------GGGGGCGCCGGGAGGGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

MarrubiumsspFC02         CCTCCCCCGC---------------GGGGTGGG-----GGGCGGAGATTGGCCCCCCGTG 

                         *      *                 **   *        ********************* 

 

Scurvidens7123           CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SromanacurvFC0100        CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

ScurvidensHD7123         CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

ScurvidensHD9901         CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SHD7251                  CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SromanaromFC0103         CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SMontmontHD9935          CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAAC---GTC 

SmontremotaFC0101        CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAAC---GTC 

SmontmontHD10176         CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACACGAATCCGCCGT-CGACGCAAC---GTC 

SHD10091                 CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SalbifloraHD10095        CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGTTCGACGCAGC---GTC 

SgalaticaHD10047         CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SvuraliiHD10090          CGCAGCTATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SgulendamiaeHD10048      CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAGCAGCGTC 

EA5324                   CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAGC---GTC 

SlanataHD7108            CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAAC---GTC 

SlanataHD10188           CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCAAC---GTC 

FC01STACYS               CGCAGCGATGCGCGC---GGCCGGCCCAAACCCGAATCCGCCGT-CGACGCGC----GTC 

MarrubiumsspFC02         CGCGCACGTCCGCGCCGCGGCCGGCCCAAATGCGAATCCGCCGT-CGACCCGC----GTC 

                         ***     * *****   ************  ************ **** *      *** 
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Scurvidens7123           GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCGCCGGC 

SromanacurvFC0100        GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCACCGATGCGCCGCCGGC 

ScurvidensHD7123         GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCGCCGGC 

ScurvidensHD9901         GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCACCGATGCGCCGCCGGC 

SHD7251                  GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCGCCGGC 

SromanaromFC0103         GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCGCCGGC 

SMontmontHD9935          GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SmontremotaFC0101        GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGA 

SmontmontHD10176         GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SHD10091                 GCGACCAGTGGTGGTTGAACGCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SalbifloraHD10095        GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SgalaticaHD10047         GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SvuraliiHD10090          GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SgulendamiaeHD10048      GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

EA5324                   GCGACCAGTGGTGGTTGAACACTCAACTCGCGTGCTGTCGCGTCCCGATGCGCCGCCGGC 

SlanataHD7108            GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCCACGGT 

SlanataHD10188           GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGATGCGCCTACGGT 

FC01STACYS               GCGACCAGTGGTGGTTGAACCCTCAACTCGCGTGCTGTCGCGCCCCGTCGCGCCGTCGGT 

MarrubiumsspFC02         GCGACCAGTGGTGGTTGAACTATCAACTCGCGTGCTGTCGCGCTCCACGGCGTCGTCGGT 

                         ********************  ********************  **   *** *  ***  

 

Scurvidens7123           CGGGAGACGA-AACGAACCCGGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SromanacurvFC0100        CGGGAGACGA-AACGAACCCGGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

ScurvidensHD7123         CGGGAGACGA-AACGAACCCGGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

ScurvidensHD9901         CGGGAGACGA-AACGAACCCGGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SHD7251                  CAGGAGACGG-AACGAACCCAGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SromanaromFC0103         CAGGAGACGG-AACGAACCCAGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SMontmontHD9935          ACGGAGACGA-ACCGAACCCCAACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SmontremotaFC0101        ACGGAGACGA-ACCGAACCCCAACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SmontmontHD10176         ACGGAGACGA-ACCGAACCCCAACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SHD10091                 CCGGAGAGGA-A--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SalbifloraHD10095        CCGGAGAG-A-C--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SgalaticaHD10047         CCGGAGAGGA-C--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SvuraliiHD10090          CCGGAGAGGA-A--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SgulendamiaeHD10048      CCGGAGAGGA-A--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

EA5324                   CCGGAGAGGA-C--GGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

SlanataHD7108            CCGGAGACGA-ACGAAACCCAGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCAACGACCGCGACCCC 

SlanataHD10188           CCGGAGACGA-ACGAAACCCAGA-GGAGCGATCGCGAATCGCGCCAACGACCGCGACCCC 

FC01STACYS               CCGGAGACTT-GGCAGACCC-AACGGAGCGATCGCGAATCGCGCCCACGACCGCGACCCC 

MarrubiumsspFC02         CCGGAAACAGCAACGCAACCCAACGGCGCGAGCACGCATCGTGCCCACGACCGCGACCCC 

                           *** *         * **  * ** **** * ** **** *** ************** 

 

Scurvidens7123           AGGTCAGGC-GGGATCACCCGCTGAGTTTAAGCATATCATAAAGCGGAGGAAA 

SromanacurvFC0100        AGGTCAAGC-CGGATCACCCGCT------------------------------ 

ScurvidensHD7123         AGGTCAGGC-GGGATCACCCGCTGAGTTTAAGCATATCA-------------- 

ScurvidensHD9901         AGGTCAGGC-GG-ATCACCCGCTGA---------------------------- 

SHD7251                  AGGTCAGGG-GG-GATC------------------------------------ 

SromanaromFC0103         AG-TCAGGC-GT-GTCACCCGCTGA---------------------------- 

SMontmontHD9935          AGGTCAGGC-------------------------------------------- 

SmontremotaFC0101        AGGTCCAGCCGGGATCACCCGCTGA---------------------------- 

SmontmontHD10176         AGTTCAGGC-GGGATCACCCGCTGA---------------------------- 

SHD10091                 AGGTCAGGC-TGAGTCTCTG--------------------------------- 

SalbifloraHD10095        AGTTCAG---------------------------------------------- 

SgalaticaHD10047         AGGTCAGGC-GGGAATTCACCCG------------------------------ 

SvuraliiHD10090          AGGTC------------------------------------------------ 

SgulendamiaeHD10048      AGGTCAGGC-GGGAT-------------------------------------- 

EA5324                   AGGTCAGGC-GGGATCACCCGC------------------------------- 

SlanataHD7108            AGGTCAGGC-GGGATCACCCGCTGAGTTTAAGCATATCATTAAAGCGGAGGAA 

SlanataHD10188           CAGTCAG-C-GGGATCACCCGCTGA---------------------------- 

FC01STACYS               AGGTCAGGC-GGGAT-------------------------------------- 

MarrubiumsspFC02         AG-TCAGG------------------------ 

 

 

5.2 Çalışılan Taksonların trnL-F Bölgesi Dizi Hizalaması 

 
FC01stachys             --TGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

SromcurvFC0100          -------------CCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

Scurvidens7123          --TGGTTCTAGTCCCCTTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

Scurvidens9901          ---GGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

SmontremotaFC0101       ---------------TCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCA 

SmontremotaHD10174      --------------CTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCA 

SmontmontHD10176        ---------------TCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCA 
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Slanata7108             --TGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

SLanataHD10188          -------------CCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

SromromFC0103           ---GGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAAAATAGTTATCCCA 

Smontmont9623           --TGGTTCAAG-TCCCCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCA 

Smontmont9935           --TGGTTCAAG-TCCCCTATCCCCAAAAAAGCCTATTTGACTCCTAATATAGTTATCCCA 

MarrubiumsspFC02        --TGGTTCATGTCCCTCTATCCCCAAAAAAGTCTATTGGACTCCTAAAATAGTTATCCCG 

S7251                   ATTTGAACTGGTGACACGAGG--ATTTTCAGTCCTCTGCTCTACCAGCTGAGCTATCCCG 

S10091                  ATTTGAACTGGTGACACGAGG--ATTTTCAGTCCTCTGCTCTACCAGCTGAGCTATCCCG 

                                          *    .::::.** * : *  :**.* *. : ** ******. 

 

FC01stachys             CCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SromcurvFC0100          CCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

Scurvidens7123          CCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

Scurvidens9901          TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SmontremotaFC0101       TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SmontremotaHD10174      TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SmontmontHD10176        TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

Slanata7108             TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SLanataHD10188          TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

SromromFC0103           CCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

Smontmont9623           TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

Smontmont9935           TCCCCCCTT--------------------------------------------------- 

MarrubiumsspFC02        CCCCCCCTTTTCGTTTTCGTTAGCGGTTCCAAATTCTTTATCTTTCTGATTCTTTGACTT 

S7251                   ACCATTCCCAATG----------------------------------------------- 

S10091                  ACCATTCCCAATG----------------------------------------------- 

                         **.  *                                                      

 

FC01stachys             ------------------------------------------------------------ 

SromcurvFC0100          ------------------------------------------------------------ 

Scurvidens7123          ------------------------------------------------------------ 

Scurvidens9901          ------------------------------------------------------------ 

SmontremotaFC0101       ------------------------------------------------------------ 

SmontremotaHD10174      ------------------------------------------------------------ 

SmontmontHD10176        ------------------------------------------------------------ 

Slanata7108             ------------------------------------------------------------ 

SLanataHD10188          ------------------------------------------------------------ 

SromromFC0103           ------------------------------------------------------------ 

Smontmont9623           ------------------------------------------------------------ 

Smontmont9935           ------------------------------------------------------------ 

MarrubiumsspFC02        TCGTATTTAGGCGTAAATAACTTTCTCTTATCACATGTGATATAGAATATACATCCACAT 

S7251                   ------------------------------------------------------------ 

S10091                  ------------------------------------------------------------ 

                                                                                     

 

FC01stachys             -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAATCAAT---AGATATAGATGC 

SromcurvFC0100          -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAATCAAT---AGATATAGATGC 

Scurvidens7123          -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAATCAAT---AGATATAGATGC 

Scurvidens9901          -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAGATGCA---GGACTTG----- 

SmontremotaFC0101       -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAGGACT 

SmontremotaHD10174      -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAGGACT 

SmontmontHD10176        -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAGGACT 

Slanata7108             -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAG---- 

SLanataHD10188          -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAG---- 

SromromFC0103           -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAATCAAT---AGATGCAG---- 

Smontmont9623           -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAGGACT 

Smontmont9935           -----AAGGAATCCCTATTTGAATAATTCACAATCAATAG----------ATGCAGGACT 

MarrubiumsspFC02        TAAACAAGGAATCCCTATTTGCATAATTCACAATCAATAG----------CTGAAGGACT 

S7251                   -----TAGCATCCCATCTTCATTTTATAGGATAACTGTAGTCTCTGTCAATTAAAGGGAC 

S10091                  -----TAGCATCCCATCTCCATTTTATAGGATAACAGTAGTCTCTGTCAATTAAAGGGAC 

                             :** *: **.*.*  . :*:**: ..:*:*:.**.              .      

 

FC01stachys             AGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SromcurvFC0100          AGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

Scurvidens7123          AGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

Scurvidens9901          --GAGAAAACTTTGTAATCCCACCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SmontremotaFC0101       TGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SmontremotaHD10174      TGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SmontmontHD10176        TGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

Slanata7108             --GAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SLanataHD10188          --GAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

SromromFC0103           --GAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

Smontmont9623           TGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

Smontmont9935           TGGAGAAAACTTTGTAATCCCGCCTGTCCCTTTAATTGACAGAGACTACAGTTATCCTAT 

MarrubiumsspFC02        TGGAGAAAACTTTGTAATCCCCCCT----CTTTAATTGACAGATACTCCAGTCATCTAAT 

S7251                   AGGCGGGATTACAAAGTTTTCTCCTGCATCTATTGATTATTGATTGTGAATTATTCAAAT 
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S10091                  AGGCGGGATTACAAAGTTTTCTCCAAGTCCTG-CATATATTGATTGTGAATTATTCAAAT 

                          *.*..*: : :.:.:*  * **:    **   .:: * :** : * .* * :** :** 

 

FC01stachys             AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SromcurvFC0100          AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

Scurvidens7123          AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

Scurvidens9901          AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SmontremotaFC0101       AAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SmontremotaHD10174      AAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SmontmontHD10176        AAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

Slanata7108             AAAATGAAGATGGGATGCTACGTTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SLanataHD10188          AAAATGAAGATGGGATGCTACGTTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

SromromFC0103           AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

Smontmont9623           AAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

Smontmont9935           AAAATGGAGGTGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

MarrubiumsspFC02        AAAATGAAGATGGGATGCTACATTGGGAATGGTCGGGATAGCTCAGCTGGTAGAGCAGAG 

S7251                   AGG-------------GATTCCTTAAGGGGGGGTGGGATAACTATTTTAGGAGTCAAATA 

S10091                  AGG-------------GATTCCTTAAGGGGGGATGGGATAACTATTTTAGGAGTCAAATA 

                        *..             *.*:* **..*.. **  ******.**.:  *.* **: .*.:. 

 

FC01stachys             GACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAATA---------------------------- 

SromcurvFC0100          GACTGAAAATCCTCGTGTCCC--------------------------------------- 

Scurvidens7123          GACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAATAAGGGCTTTTTTGGGGGTTTGGGACTTGA 

Scurvidens9901          GACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAATA---------------------------- 

SmontremotaFC0101       GACTGAAAATCCTCGTGTC----------------------------------------- 

SmontremotaHD10174      GACTGAAAATCCTCGTGTC----------------------------------------- 

SmontmontHD10176        GACTGAAAATCCTCGTGTC----------------------------------------- 

Slanata7108             GACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAATGGGGGGCCGGGCGGGGGGCTGGGTCACCC 

SLanataHD10188          GACTGAAAATCCTCGTGTC----------------------------------------- 

SromromFC0103           GACTGAAAATCCTCGTGTCACCAGTTCAAATAGGGGCTTTTTGGGGTGAGGG-----TTT 

Smontmont9623           GACTGAAAATCCTCGTGCACCAGTTCAAATAGGCATTCCTTAAGGTGGGATGACATAACT 

Smontmont9935           GACTGAAAATCCTCGTGTCCCATGGTCCGGCAGGATTCGCCTGG---GGGTTGACATTCT 

MarrubiumsspFC02        GACTG------------------------------------------------------- 

S7251                   GGCT-------------------------------------------------------- 

S10091                  GGCT-------------------------------------------------------- 

                        *.**                                                         

 

FC01stachys             ------------------------------------------------------------ 

SromcurvFC0100          ------------------------------------------------------------ 

Scurvidens7123          ACCATCGGAGTCAATAGG--CTTTTTTGACATACATGCACTTGAACCCCCGT-------- 

Scurvidens9901          ------------------------------------------------------------ 

SmontremotaFC0101       ------------------------------------------------------------ 

SmontremotaHD10174      ------------------------------------------------------------ 

SmontmontHD10176        ------------------------------------------------------------ 

Slanata7108             CCATAG-AAGTCAAATAGGCTTTTTTGGGGATAGAGGGACTTGAACCACATTCCTTTTTT 

SLanataHD10188          ------------------------------------------------------------ 

SromromFC0103           GATTAT-AGGCGTTAATCGGCTTTTTTGGGATAGAGGGACTTGAACCAAAGCATGTCAA- 

Smontmont9623           AATTTAGGAGTCAAATAGGCTTTTTTGGGGATAGAGGGACTTGAACCACCAGG------- 

Smontmont9935           CTTTAAGGAGTCAAATAGGCTTTTTTGGGGATAGACGCACTTGAACCACCAGCGGGC--- 

MarrubiumsspFC02        ------------------------------------------------------------ 

S7251                   ---------------------TTTTTGGGGATAGAGGGACTTGAAC-------------- 

S10091                  ---------------------TTTTTGGGGATAGAGGGACTTGAACCA------------ 

                                                                                     

 

FC01stachys             --- 

SromcurvFC0100          --- 

Scurvidens7123          --- 

Scurvidens9901          --- 

SmontremotaFC0101       --- 

SmontremotaHD10174      --- 

SmontmontHD10176        --- 

Slanata7108             CAC 

SLanataHD10188          --- 

SromromFC0103           --- 

Smontmont9623           --- 

Smontmont9935           --- 

MarrubiumsspFC02        --- 

S7251                   --- 

S10091                  --- 
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5.3. Çalışılan Taksonların ndhF Bölgesi Dizi Hizalaması 

 
FC1STACHYS             -TTGATAACCGCCCA-TTATATGTT-CG-CATTA--TTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

Scurvidens9901         -TTGATAAC-GCAC--TTATATGTT-CG-CATTA--TTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

SromromFC0103          -------------------TATGTTTCG-CATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

S.HD7123               -----------CATT-TTATATGTTTCG-CATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

SromanacurvFC0100      -------------GT-TTATATGTTTCG-CATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

Sromrom7251            TGGATTAACCGCCAT-TTATATGTT-CG-CATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

SlanataHD10188         ---------------------------------TATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

Slanata                TGTGATAACCGCCCCATTATATGTT-CG-CATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

SmontmontHD10176       ----------------------------------------CTTACCTTTGAGGGGCATTT 

S.HD9935               ------------GATTTTATATGTTTCG-CATTTATTTA-CTTACCTTTGAGGGGCATTT 

Smontmont9623          -------------------------------TTTATTTA-CTTACCTTTGAGGGGCATTT 

SmontmontHD10174       ------------CCCCTTATATGTTTCG-CATTTATTTTACTTACCTTTGAGGGGCATTT 

SmontremFC0101         -------------TGATTATATGTTTCGGCATTTATTTACTTTACCTTTGAGGGGCATTT 

Scurvidens10091        -------------CCCTTATATGTTCG--CATTTATTTA--CTGACTTTGAGGGGCATTT 

Marrubimfc02           ---------------------------CCAATTTATTTA-CTTACTTTTGAGGGGCATTT 

                                                                 *   ************** 

 

FC1STACHYS             AAACATTCATTTCCAAA-TTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Scurvidens9901         AA-CATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SromromFC0103          AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

S.HD7123               AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SromanacurvFC0100      AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Sromrom7251            AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SlanataHD10188         AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATGCCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Slanata                AAACATTCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATGCCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SmontmontHD10176       AAACATTCATTTCAAAAATTATAGTGGAAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

S.HD9935               AAACATTCATTTCAAAAATTATAGTGGAAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Smontmont9623          AAACATTCATTTCAAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SmontmontHD10174       AAACATTCATTTCAAAAATTATAGTGGAAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

SmontremFC0101         AAACATTCATTTCAAAAATTATAGTGGAAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Scurvidens10091        AAGCATCCATTTCCAAAATTATAGTGGCAACCAAAATACCTATTTCTATTCCATATCCAT 

Marrubimfc02           AA-CATTCATTTCAAAAATTATAGTGGCAAGGAAAATACCTCTTTCTATTCCATATCCAT 

                       ** *** ****** *** ********* **  ***** *** ****************** 

 

FC1STACHYS             ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

Scurvidens9901         ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

SromromFC0103          ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

S.HD7123               ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

SromanacurvFC0100      ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

Sromrom7251            ATGGGGCAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAACGAAAG 

SlanataHD10188         ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

Slanata                ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTCGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

SmontmontHD10176       ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTGGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

S.HD9935               ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTGGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

Smontmont9623          ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTGGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

SmontmontHD10174       ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTGGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

SmontremFC0101         ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTGGAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

Scurvidens10091        ATGGGGTAAAGGGTATTCCAAAAGAATTAACCAAAATTATAGTTTATTAAAAAATGAAAG 

Marrubimfc02           ATGGGGTAAAGGGTACTCAAAAAGAATTAACCAAAATTTTGATTTATTAAGAAATGAAAG 

                       ****** ******** ** *******************    ******** *** ***** 

 

FC1STACHYS             TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

Scurvidens9901         TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SromromFC0103          TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

S.HD7123               TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SromanacurvFC0100      TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

Sromrom7251            TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SlanataHD10188         TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

Slanata                TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SmontmontHD10176       TTCTTCTTTTTTGTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

S.HD9935               TTCTTCTTTTTTGTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGAAAAGACATATCGAAGTAATGA 

Smontmont9623          TTCTTCTTTTTTGTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SmontmontHD10174       TTCTTCTTTTTTGTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

SmontremFC0101         TTCTTCTTTTTTGTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

Scurvidens10091        TTCTTCTTTTTTTTCGAAAAAGACATATCGAAGTAATGA--------------------- 

Marrubimfc02           TTCTCCTTTTTGTTGGAAAAAGACATGTCGAAGTGATGA--------------------- 

                       **** ******  * *********** ******* ****                      

 

FC1STACHYS             TAATGCAATAAAAAAGAAGAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 

Scurvidens9901         TAATGCAATAAAAAAGAAGAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 

SromromFC0103          TAATGCAATAAAAAAGAAGAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 
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S.HD7123               TAATGCAATAAAAAAGAAGAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 

SromanacurvFC0100      TAATGCAATAAAAAAGAATAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 

Sromrom7251            TAATGCAATAAAAAAGAAGAGGGTGGACGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTAA 

SlanataHD10188         GAATGCAATAAAAAAAAAGAGGGGGGAGGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

Slanata                GAATGCAATAAAAAAAAAGAGGGGGGAGGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

SmontmontHD10176       GAATGCAATAAAAAAAAACAGGGGGGGCGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCGTTTTGA 

S.HD9935               GAATGCAATAAAAAAAAACAGGGGGGGCGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

Smontmont9623          GAATGCAATAAAAAAAAACAGGGGGGGCGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

SmontmontHD10174       GAATGCAATAAAAAAAAACAGGGGGGGCGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

SmontremFC0101         GAATGCAATAAAAAAAAACAGGGGGGGCGGGCGCCCTTTTATTAATATTCTCCATTTTGA 

Scurvidens10091        GAATGCAATAAAAAAAAAGAGGAGAGGGGGGCACCTTTTTATTAATATTCTCCGTTTGGA 

Marrubimfc02           GAATGCAAGAAAAAAA------GGGGAGGGACGCCCTTTTATTAATATTCGACATTTTGA 

                        ******* ******          *  ** * ** **************  * ***  * 

 

FC1STACHYS             TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

Scurvidens9901         TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SromromFC0103          TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

S.HD7123               TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SromanacurvFC0100      TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

Sromrom7251            TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SlanataHD10188         TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

Slanata                TAATAAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SmontmontHD10176       TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

S.HD9935               TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

Smontmont9623          TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SmontmontHD10174       TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

SmontremFC0101         TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTTTCTTTACT 

Scurvidens10091        TAATCAAAAGTCCTTTTCCTATCCTTATGAATCCGCGAATACGATGTTATTCTCTTTACT 

Marrubimfc02           TAATCAAAAGTCCTTTTTCTATCCTTATGAATCCCCGAATACGATGTTATTTGCTTTACT 

                       **** ************ **************** ****************  ******* 

 

FC1STACHYS             TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

Scurvidens9901         TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SromromFC0103          TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

S.HD7123               TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SromanacurvFC0100      TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

Sromrom7251            TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SlanataHD10188         TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

Slanata                TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTCGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SmontmontHD10176       TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

S.HD9935               TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

Smontmont9623          TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SmontmontHD10174       TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

SmontremFC0101         TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

Scurvidens10091        TCTATTAGTTCTATTTACTTTATTTGTTGGATCCCTAGGAATTCCTTTTTATCAAAAAGG 

Marrubimfc02           TCTATTAGTCCTATTTACTTTATTTGTTGGATCTATAGGAATTCCTTTTAATCAAAAAGG 

                       ********* ***************** *****  ************** ********** 

 

FC1STACHYS             AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Scurvidens9901         AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SromromFC0103          AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

S.HD7123               AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SromanacurvFC0100      AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Sromrom7251            AAGAGATTTTGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SlanataHD10188         AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Slanata                AAGAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SmontmontHD10176       AAGAGGTTTGGATCTATTATCCAAATGGTTATCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

S.HD9935               AAGAGGTTTGGATCTATTATCCAAATGGTTATCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Smontmont9623          AAGAGGTTTGGATCTATTATCCAAATGGTTATCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SmontmontHD10174       AAGAGGTTTGGATCTATTATCCAAATGGTTATCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

SmontremFC0101         AAGAGGTTTGGATCTATTATCCAAATGGTTATCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Scurvidens10091        AAGAGATCTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTCTATTAACCTTTTACATCAAAA 

Marrubimfc02           AGCAGATTTGGATCTATTATCCAAATGGTTAGCTCCGTTTATTAACCTTTTACATCAAAA 

                       *  ** * * ********************* ****** ********************* 

 

FC1STACHYS             GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

Scurvidens9901         GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SromromFC0103          GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

S.HD7123               GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SromanacurvFC0100      GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

Sromrom7251            GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SlanataHD10188         GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTCCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

Slanata                GTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTCCAAAGACGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SmontmontHD10176       TTCAAAGGATTCGGAAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGATGCTCTTTTTTCAGTTAGTAT 

S.HD9935               TTCAAAGGATTCGGAAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGATGCTCTTTTTTCAGTTAGTAT 
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Smontmont9623          TTCAAAGGATTCGGAAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGATGCTCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SmontmontHD10174       TTCAAAGGATTCGGAAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGATGCTCTTTTTTCAGTTAGTAT 

SmontremFC0101         TTCAAAGGATTCGGAAAGTTGGTATGAATTTTTCAAAGATGCTCTTTTTTCAGTTAGTAT 

Scurvidens10091        TTCAAAGGATTCGGCAAGTTGGTATGAATTTTCCAAAGATGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

Marrubimfc02           GTCAAAGGATTCATCAAGTTGGTATGAATTTTTTCAAGATGCCCTTTTTTCAGTTAGTAT 

                        ***********   *****************   **** ** ***************** 

 

FC1STACHYS             AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

Scurvidens9901         AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

SromromFC0103          AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

S.HD7123               AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

SromanacurvFC0100      AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

Sromrom7251            AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

SlanataHD10188         AGCTTCTTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCAGTTATTCCTCTTTCAA 

Slanata                AGCTTCTTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCAGTTATTCCTCTTTCAA 

SmontmontHD10176       AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCGATTTATTCCTCTTTCAA 

S.HD9935               AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCGATTTATTCCTCTTTCAA 

Smontmont9623          AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCGATTTATTCCTCTTTCAA 

SmontmontHD10174       AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCGATTTATTCCTCTTTCAA 

SmontremFC0101         AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCGATTTATTCCTCTTTCAA 

Scurvidens10091        AGCTTATTTCGGAATATTTCTAGCATCCTTTTTATATAAACCCATTTATTCCTCTTTCAA 

Marrubimfc02           AGCTTATTGTGGAATATTTCTAGCGTCTTTTTTATATAACCCTATTTATTCATCTTTCAA 

                       ***** **  ************** ** *********** ** * ****** ******** 

 

FC1STACHYS             AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

Scurvidens9901         AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

SromromFC0103          AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

S.HD7123               AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

SromanacurvFC0100      AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

Sromrom7251            AAATTTCGAGTTCATAAATTTATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

SlanataHD10188         AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

Slanata                AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACCGTTGGGATAA 

SmontmontHD10176       AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAGCCATTGGGATAA 

S.HD9935               AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAGCCATTGGGATAA 

Smontmont9623          AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAGCCGTTGGGATAA 

SmontmontHD10174       AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAGCCATTGGGATAA 

SmontremFC0101         AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAGCCATTGGGATAA 

Scurvidens10091        AAATTTCGAGTTCATAAATTCATTTGTGAAGTTAGGTCCGAAAAGAAACGGTTGGGATAA 

Marrubimfc02           AAATTTTCACTTACTAAATTCATTTGTTAAGTTAGGTCCGAAAAGAAAACATTTGGATAA 

                       ******  * **  ****** ****** *******************    ** ****** 

 

FC1STACHYS             AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATTGATTCTTTTTATAC 

Scurvidens9901         AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATTGATTCTTTTTATAC 

SromromFC0103          AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

S.HD7123               AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATTGATTCTTTTTATAC 

SromanacurvFC0100      AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

Sromrom7251            AATTATAAACAACCTGTATAATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

SlanataHD10188         AATTATAAACAACCTTTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

Slanata                AATTATAAACAACCTTTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

SmontmontHD10176       AATTATAAACAATCTCTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

S.HD9935               AATTATAAACAATCTCTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

Smontmont9623          AATTATAAACAATCTCTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

SmontmontHD10174       AATTATAAACAATCTCTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

SmontremFC0101         AATTATAAACAATCTCTATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

Scurvidens10091        AATTATAAACAACCTCTACGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATCGATTCTTTTTATAC 

Marrubimfc02           AATTATAAACGCCCTATATGATTGGTCATATAATCGTGCTTATATAGATTCTTTTTATAC 

                       **********   ** **  ************************* ************** 

 

FC1STACHYS             AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

Scurvidens9901         AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SromromFC0103          AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

S.HD7123               AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SromanacurvFC0100      AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

Sromrom7251            AATATCCTTTTCGAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SlanataHD10188         AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCAAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

Slanata                AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGAGAGTTGGCCAAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SmontmontHD10176       AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

S.HD9935               AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

Smontmont9623          AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SmontmontHD10174       AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

SmontremFC0101         AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGACG 

Scurvidens10091        AATATCCTTTTCTAGGGGGGTAAGGGAGTTGGCCCAATTAACGCATTTTTTTGATAGATG 

Marrubimfc02           AATATCCTTTGCCAGGGGGGTAAGGGAATTGGCCCAATTAACACATTTTTTTGATAGACG 

                       ********** * *********** ** ****** ******* *************** * 
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FC1STACHYS             GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTTGAGTTCTTTTTGGAGAAGGATCAA 

Scurvidens9901         GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTTGAG--------------------- 

SromromFC0103          GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTTGAGTTT------------------ 

S.HD7123               GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTTGAGTTTCTTTTTTGGAGAAGGTAT 

SromanacurvFC0100      GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTGA----------------------- 

Sromrom7251            GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGG-GTCTTGAGTTTCTTTTTGGAGAAGTATAA 

SlanataHD10188         GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCTTGAGTTTCTTTTTGGAGAAG----- 

Slanata                GGTAATTGATGGAATTACGAA-GGAGTTGGG----------------------------- 

SmontmontHD10176       GGTAATTGATGGAATCACGAATGGAGTTGGTGTCGTGAGTTTACTTTTTGGAGAAGGTAT 

S.HD9935               GGTAATTGATGGAATCACGAATGGAGTTGGTGTCGTGAGTTTACTTTTTGGAGAAGGTAT 

Smontmont9623          GGTAATTGATGGAATCACGAATGGAGTTGGTGTCGTGAG--------------------- 

SmontmontHD10174       GGTAATTGATGGAATCACGAATGGAGTTGGTGTC-------------------------- 

SmontremFC0101         GGTAATTGATGGAATCACGAATGGAGTTGGTGTC-------------------------- 

Scurvidens10091        GGTAATTGATGGAATTACGAATGGAGTTGGTGTCGTGAGTTTATTTTTTGGAGAAGGATC 

Marrubimfc02           AGTAATTGATGGAAT-ACGAATGAG----------------------------------- 

                        ************** ***** *                                      

 

FC1STACHYS             A-------------------- 

Scurvidens9901         --------------------- 

SromromFC0103          --------------------- 

S.HD7123               CAAATATTGTGTAGGGGGGAA 

SromanacurvFC0100      --------------------- 

Sromrom7251            ATATGAGGGGGCCC------- 

SlanataHD10188         --------------------- 

Slanata                --------------------- 

SmontmontHD10176       C-------------------- 

S.HD9935               CAAAATTTTGAAGGGGGGA-- 

Smontmont9623          --------------------- 

SmontmontHD10174       --------------------- 

SmontremFC0101         --------------------- 

Scurvidens10091        AAAAATGTAGGGGG------- 

Marrubimfc02           --------------------- 
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