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Balıkesir,2011 

 

 

 Bu çalışmada Türkiye’nin farklı illerinden toplanan Silene L. 

(Caryophyllaceae) cinsine ait 17 türün nrDNA ITS bölgelerinin moleküler sistematik 

analizi yapılmıştır. 

 

 Arazi çalışmasında toplanan örneklerin önce tanımı yapılıp daha sonra her 

örnek herbaryum haline dönüştürülmüştür.  Daha sonra örneklerin ITS profillerinin 

belirlenmesi için her türün yaprak örneklerinden DNA izolasyonu yapılmıştır.  

Örneklerin daha sonra ITS bölgeleri uygun ITS4 ve ITS5A primerleri kullanılarak 

polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile çoğaltımıştır. Çoğalan DNA bölgelerinin baz 

diziler elde edilip işlenerek PAUP programı ile filogenetik analiz yapılmıştır.   

Değerlendirme sonucu çalışılan türler arası akrabalık ilişkilerini ortaya koyan 

Parsimoni, NJ, UPGMA, Boostrap ağaçları elde edilmiştir. 

 Bu çalışmadan elde ettiğimiz veriler ışığında türler arasında filogenetik 

ilişkinin açıklanmasında ITS dizin analizlerinin daha güvenilir bilgiler ortaya 

koyduğu sonucuna varılmıştır. 

 

ANAHTAR KELİMELER: ITS, nrDNA, Silene, PCR, DNA Dizi Analizi, 

Parsimoni
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ABSTRACT 

 

MOLECULAR SYSTEMATIC RELATION ITS nrDNA OF SILENE  L. 

TAXA BELONGING AURICULATAE AND BRACHYPODEAE SECTION 

SPREAD IN TURKEY 

 

EMRE SEVİNDİK 

Balikesir University, Institute of Science, Department of Biology 

(Msc. Thesis / Supervisor: Asist. Prof. Dr. Fatih Coşkun) 

 

Balıkesir-Turkey, 2011 

 

 

 In this study, 17 types of Silene L. (Caryophyllaceae) species which were 

collected from different provinces of Turkey were subjected to systematic molecular 

analysis for their nrDNA ITS sequences. 

 

 Describe were made for species gathered during the field study and then each 

sample was transformed into herbarium state.  DNA isolation was performed in order 

to determine the ITS profiles of the samples. They were duplicated through 

polymerase chain reactions(PCR) using ITS sections with appropriate ITS4 and ITS5 

primers. Base sequence analysis of duplicated DNA sections was performed and they 

were evaluated through PAUP. As a result of the study, Parsimoni, NJ, UPGMA, 

Bootstrap analyses were performed to show the relationships between and among the 

studied taxa. 

 In the light of the data we obtained from this study, it was concluded that ITS 

sequence analysis provides more reliable data when it comes to explaining the 

phylogenetic relationships among the studied taxa. 

 

KEYWORDS: ITS, nrDNA, Silene, PCR, DNA Sequencing, Parsimony 
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 1.  GİRİŞ 

 

  Ülkemiz bitkileri açısından dünyada zengin ülkelerin başında gelmektedir.  

Bu durum ülkemizin çeşitli iklim tiplerinin etkisi altında olması, coğrafi konumu,  

jeolojik yapısı, değişik topografyası ve çeşitli toprak gruplarına sahip olması ve üç 

fitocoğrafi bölgenin birleştiği bir yerde olmasından kaynaklanmaktadır [1].  

Ülkemizin bu floristik zenginliği birçok araştırıcının ilgisini çekmiştir. Bu konuda 

yapılmış ilk ve kapsamlı çalışma E. Boissier tarafından hazırlanan ‘Flora 

Orientalis’[2] ve P. H. Davis editörlüğünde Flora of Turkey and East Aegean Islands 

adlı 9 ciltlik eser yayınlanmıştır.  Daha sonra bu esere 2 ek cilt ilave edilmiştir. 

Bununla beraber Türkiye florası üzerindeki çalışmalar henüz tamamlanmış 

sayılmamaktadır.  Çünkü çok iyi bilinen bölgelerimiz (Ege ve Akdeniz gibi..) 

yanında yetersiz bilinen bölgelerimiz ve Doğu Anadolu ve Güneydoğu Anadolu 

gibi..) bulunmaktadır. Bu bölgelerde floristik çalışmalar hala önemini 

kaybetmemiştir [3]. 

 

 Türkiye Florasının hazırlanması esnasında bazı cins ve seksiyonlarda çeşitli 

taksonomikproblemlerin varlığından söz edilmiş ancak sınırlı zaman ve materyal 

eksikliğinden dolayı pekçok problemin giderilemediği belirtilmiştir [4,5,6,7]. 

Flora’da belirtilen çeşitli taksonomik problemlerin giderilmesi amacı ile bazı cins ve 

seksiyonların revizyon çalışmalarının yapılması gerektiği belirtilmiştir [8]. 

 

 Bu çalışmada bitkilerin moleküler sistematik analizlerini yapmaya yönelik 

olup, morfolojik, anatomik ve biyokimyasal çalışmalar destekleyerek ileride 

yapılacak revizyonlara katkı sağlamaktadır. Moleküler sistematik çalışmalar son 25 

yılda bayağı gelişmiş olup,  bu çalışmalar dizi analizi ve filogenetik analiz 

yöntemlerinin bulunması ile moleküler sistematiğe katkı vermiştir. Sınıflandırma 

yapılırken morfolojik karakterler yetersiz olduğu zaman filogenetik çalışmalar bu 
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yetersizliği kapatmaktadır. Filogenetik analiz canlıların coğrafik temelinin 

bulunmasından canlıların filogenilerini moleküler olarak ispatlamaya çalışmıştır. 

 

 Bu çalışma Silene L. (Caryophyllaceae) cinsine ait Anadolu’da bulunan 

taksonların moleküler biyoloji teknikleri kullanılarak ITS dizi analizi yöntemi ile 

filogenetik ilişkileri belirlenmiş ve elde edilen bilgiler ışığında bu cinsin revizyonuna 

katkı sağlamıştır. Ülkemizde bu cinse ait taksonların moleküler taksonomisine ait 

herhangi bir çalışma bulunmadığı için bu çalışma Silene L. (Caryophyllaceae ) cinsi 

taksonlarına ait sistematik bilgiler elde dilmiştir. 

 

 1.1 Türkiye’de Caryophyllaceae Familyası 
 

 1.1.1 Silene L. Genel Özellikleri 

 

  Caryophyllaceae familyası tek veya çok yıllık bitkilerden (nadiren çalılar) 

oluşan 86 cinse sahiptir. Bu familya üyeleri holoarktik bölgede yerkürede baskın bir 

şekilde dağılırken, günümüzde ise familya üyelerinin yayılışı Akdeniz ve İran-Turan 

fitocoğrafik bölgelerinde yoğunlaşmıştır. Familyanın yaklaşık 2200 türünün 

çoğunluğu açık ve kuru alanlarda yayılış gösteren heliofitlerdir. Bu bitkiler alçak 

kesim yağmur ormanlarında yayılış göstermezler. Familya üyelerinin bazıları da 

dağlık alanlara özgü olup, bu bitkiler en yüksek rakımlı bölgelerde yayılış gösteren 

tohumlu bitkiler arasında yer alır [9]. Gövdeleri genelde dik bazen yatık,  glandular  

bazılarında seyrek basit tüylü,  nadiren tüysüz,  Yapraklar kordat,   obovat,  lanseolat,  

linear;  Genellikle petiyolat nadiren sesil.  Yaprak kenarları düz,  küçük dişli ve 

nadiren lobludur. Bazı çiçekleri kısa ve uzun saplı bazıları ise sapsızdır.  Pedisel ve 

pedinkul genellikle tüylü. Kaliks tüpsü,  3-45 mm10-60 damarlı genellikle glandular 

veya basit tüylüdür. Kaliks 5 dişli,  diş uzunluğu 1-5mm. Petal 5,  petal dudağı (limb) 

genellikle 2 parçalı; petal klavları (sap) tüysüz, nadiren basit tüylü,  bazı taksonların 

limb ve klav’ın birleşme noktalarında iki yan kulakçık (auricles) ve iki dilcik 

mevcut; koronal pullar genelikle mevcut, değişken şekilli; petaller çoğunlukla beyaz, 

kirli beyaz, sarı veya açık pembe; genellikle kaliksten daha uzun. Stilus 3 veya 5; 
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stigma genellikle tüylü. Stamen sayısı 10; 5’i iç tarafta antofora bağlı, 5’i dış tarafta 

petalin tabanına baglı; flament genellikle tüysüz, nadiren basit tüylü,  anter bağlantısı 

versatil. Meyve değişken ve gelişmiş alt bölmeli (septa) dentisid kapsül, bazılarında 

septa olmayabilir; diş sayısı stilus sayısının iki katı kadar. Petaller, stamenler ve 

ovaryum çiçeğin tabanında sap seklinde uzun bir yapı oluşturan antofor üzerinden 

yükselir. Meyvede bu yapı karpofor adını alır [10,11,12,13]. 

 

 1.2 Brachypodeae Seksiyonuna Ait Taksonların Biyosistematik 

Özellikleri 
 

 

1.2.1 Silene leptoclada Boiss., Fl. Or. 1, 647 (1867). 

 
 Çok yıllık,  caespitos dik gövdeli 10-38 cm uzunluğunda olup gövde 

tabanında tüylerin uzunluğu 0,8-1,3 mm olup yoğunlaşmıştır.  Çiçek durumu 

genellikle 2 çiçekli, 3 çiçekli dikazyum, nadiren tek çiçeklidir.  Kaliks 8-15 mm olup 

seyrek kısa glandular.  Gövde yapısına baktığımız zaman otsu gövdelerden alınan 

enine kesitlerde en dışta bir hücreli sıralı epiderma bulunur.  Epiderma üstünü kalın 

bir kutikula örtmüştür.  Epiderma hücrelerinin arasını çok sayıda tüyler işgal etmiştir. 

Yaprak yapısına baktığımız zaman enine kesit incelendiği zaman yaprağın her iki 

tarafı sıralı epiderma  dokusu ile kaplıdır. Üst epiderma alt epidermaya kıyasla daha 

büyüktür ve kalındır. Yaprak epiderma hücreleri çok sayıda tüy içerir, mezofil 

tabakasında bol miktarda kloroplast bulunmaktadır.  Yaprağın her iki tarafında 

bulunan stomalar oval yapıda olup anemostiktir.  
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  Şekil 1.1. Silene leptoclada’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokaliteleri: Antalya: Kalkan-Elmalı 1150m,  Isparta:  

Sütçüler,  Çandır köyü civarı,  kayalıklar 450 m,  Kahramanmaraş:  Başkonuş Dağı,  

Kuyuluk mevkii,  1150 m, Van:  Erek dağı, 2100 m,  Burdur: Burdur- Bucak 

karayolu, 800m, Pinus nigra ormanı açıkları, yol kenarları, seyrek kaya kenarları,  

Çanakkale: Eceabat, Conkbayırı, Kocaçimentepe yolu sağı, 16.5 km, Erzurum:  

Dumlu dağları,  Tortum şelalesi civarı, step,  1100 m [15]. 

 

 

1.2.2 Silene inclinata Hub.-Mor. Notes R.B.G., 28, 3 (1967). 

 

 Çok yıllık, caespitos.  Dik gövdeli olup 20-40 cm uzunluğunda gövdeye 

sahiptir.  Gövde tabanında tüyler az yoğun olup 0,6-0,9 mm olup üst kısma doğru tüy 

uzunluğu kısalır. Çiçek durumu bileşik dikazyum olup brakteler lanseolattır. Gövde 

yapısına baktığımız zaman otsu gövde kesiti incelendiği zaman en dışta tek sıralı 

epiderma tabakası bulunur. Bu tabakayı dıştan kalın kutikula sarmıştır.  Epiderma 

hücrelerinde çok hücreli tüyler bulunmaktadır. Yaprak yapısına baktığımız zaman 

tüm yapraklar paralel damarlıdır. Yaprak enine kesiti incelendiği zaman yaprağın her 

iki tarafı bir sıralı parankima ile kaplıdır.  Üst epiderma alt epidermaya oranla daha 

büyük ve düzenlidir.  Mezofil tabakası birbirine benzeyen bol miktarda kloroplast 

taşıyan parankimalar ile kaplıdır. Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stomalar oval 

olup,  anemostiktir.   
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                                 Şekil 1.2 S. inclinata’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokaliteleri:  Kars:  Dağpınar kasabası üstleri, volkanik 

kayalar 2200-2250 m,  Kayseri:  Pınarbaşı Gürün’e doğru,  Gürün’e 25 m kala, 

kayalık alanlar,  1800 m, Erzurum: Erzincan- Erzurum karayolu, Erzurum’a 80 km 

kala, step 1900-2000 m,  Hatay: Dörtyol Rabat, konglomera kayalıkları [15]. 

 

1.2.3 Silene balansae Boiss. Diagn. ser. 2, 6, 31 (1859). 

 

 Çok yıllık,  caespitos.  Dik gövdeli olup gövde uzunluğu 35-75 cm , alt 

kısımdan 3. veya 4. nodyuma  kadar  olan gövde kısmı tüysüz,  geri kalan üst gövde 

kısmı glandular.  Çiçek durumu sıkışık panikula.  Brakteler lanseolat.  Kaliks 9-17 

mm olup tüysüz [14].  Gövde yapısına baktığımız zaman alınan enine kesitlerde en 

dışta tek hücreli epiderma dokusu bulunur.  Epiderma üstünde kalın bir kutikula 

bulunur.  Epiderma altında hemen 18-19 hücre sırasında oluşan korteks dokusu 

bulunmaktadır. Yaprak yapısına baktığımız zaman yaprağın alt ve üst düzeyinde tek 

sıralı epiderma dokusu bulunur. Bu doku kutikula kaplıdır. Üst epidermayı kaplayan 

kutikula daha kalındır. Epiderma hücreleri arasında çok hücreli tüyler bulunur.  

Mezofil birbirine benzeyen parankimatik hücrelerden oluşur ve bol kloroplastlıdır.  

Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stomalar oval şekilde olup,  anemostiktir.   
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                Şekil 1. 3 S. balansae’nin Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokaliteleri: Kayseri: Aslan Dağı, alpinik kuşak,  

Kayseri: Sarız, Binboğa Dağları Ziyaret tepesi mevkii üst kesimleri, kayalık yerler, 

1950-2300m, Kahramanmaraş: Binboğa Dağı,  Büyük Kar Tepe çevresi step, 2450-

2700 m[15]. 

 

1.3 Auriculatae Seksiyonuna Ait Taksonların Biyosistematik Özellikleri 
 

1.3.1 Silene fenzlii Boiss. & Bal., Diagn. ser. 2. 6, 30 (1859). 

=Syn: Silene sieberi Fenzl. 

 Çok yıllık olup zayıf bir gövde yapısı vardır. Gövde uzunluğu yaklaşık olarak 

15- 40 cm arasındadır. Gövde tabanında tüyler yoğunlaşmış bulunmaktadır.  Çiçek 

durumu 1 (-2) brakteler lanseolat.  Kaliks yaklaşık olarak 20-36 mm arasındadır [14]. 

Gövde anatomisine baktığımız zaman,  enine kesit aldığımız da en dışta tek sıralı 

epiderma tabakası mevcut olmaktadır.  Epiderma üstünde kalın tabaka olan kutikula 

mevcuttur.  Bazende çok sıralı tüyler bulunmaktadır. Epiderma altında 10 sıralı 

korteks dokusu mevcuttur. Yaprak enine kesitine baktığımız zaman mezofil 

tabakasında birbirine benzeyen çok sayıda kloroplast organeli mevcuttur.  Ayrıca 

mezofilde ufak boyut ve iri boyut da iletim elemanları bulunmaktadır.  Yaprağın her 

iki yüzeyinde bulunan stoma hücreleri oval olup anemostiktir. 
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                                Şekil 1. 4 S. fenzlii’nin Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Afyon:  Dinar- Isparta 

karayolu 15 km yol kenarı,  Niğde:  Ulukışla,  Çaykavak  Geçidi,  Ulukışla’ya 15 km 

kala,  step  1600 m,  Karaman:  Ermenek- Mut arası,  Ermenek’e 15 km kala kayalık 

yerler 1420-1470 m [15]. 

 

1.3.2 Silene argaea Fisch. & Mey. Ann. Sci. Nat. ser. 4, 1: 36 (1854). 

 

 Çok yıllık olup,  gövdelerin uzunluğu 1,5-5 cm arasındadır. Gövde tabanından 

yukarı çıkıldıkça tüylenme artmaktadır.  Çiçek durumu 1(-2) çiçekli, brakteler dar 

eliptiktir.  Kaliks 20-27 mm uzunluğundadır [14].  Gövde anatomisine baktığımız 

zaman gövde enine kesiti incelendiği zaman en dış kısımda tek sıralı epiderma 

hücreleri mevcuttur. Epiderma  kalın  kutikula ile kaplıdır. Epiderma altında 11 hücre 

sıralı korteks mevcuttur. Yaprak anatomisini incelediğimiz zaman, alt ve üst yüzeyde 

epiderma mevcuttur. Epiderma kutikula ile kaplıdır.  Üst epiderma alt epidermaya 

kıyasla daha büyük ve düzenlidir. Yaprak enine ketsine baktığımız zaman mezofil 

tabakasında birbirine benzeyen çok sayıda kloroplast bulunmaktadır.  Yaprağın her 

iki yüzeyinde bulunan stomalar oval olup anemostiktir. 
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    Şekil 1.5 S. argaea’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Kayseri: Erciyes Dağı, 

Çanak  mevkii, hareketli kayalıklar,  2700- 3000 m,  Yozgat:  Akdağmadeni,  Büyük 

Nalbant Dağı,  kayalıklar, 2200 m [15]. 

 

1.3.3 Silene akmaniana Ekim & Çelik, Notes R.B.G., 42: 85 (1984). 

 

 Çok yıllık,  caespitos.  Yükseltici gövdeli ve gevşek çalımsı dır. Gövde 

uzunluğu 33-49 cm arasındadır.  Çiçek durumu 1 (-2) çiçeklidir.  Brakteler 

oblanseolat.  Kaliks  27-32 mm arasındadır [14]. Gövde anatomisine baktığımız 

zaman gövde enine kesitinde en dışta tek sıralı epiderma dokusu bulunmaktadır.  

Epiderma üstünde kutikula mevcuttur.  Bazende çok hücreli tüyler bulunmaktadır. 

Epiderma  altında 11 tabakalı parankimatik korteks tabakası bulunmaktadır.  Yaprak 

anatomisine baktığımız zaman alt ve üst kısımda epidermis bulunmaktadır. Üst 

epiderma alt epidermaya kıyasla daha büyük olmaktadır.  Ayrıca kutikula kalınlığı 

kıyaslama yapıldığı zaman üst epidermanın kutikula tabakası alt epidermaya göre 

daha kalındır.  Yaprak enine kesiti incelendiği zaman mezofil tabakası birbirine 

benzeyen çok sayıda kloroplast bulunmaktadır. Yaprağın her iki yüzeyin de bulunan 

stomalar oval olup anemostiktir. 
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                         Şekil 1. 6 S. akmaniana’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Kahramanmaraş:  

Binboğa Dağı,  Doğankonak köyü doğusu, Kaplıkaya çevresi kayalık alanlar,  2000-

2400 m,  Kayseri:  Pınarbaşı- Şarkışla,  Kavak köyü üst kesimleri kayalıkları 1850- 

1900 m [15]. 

 

1.3.4 Silene rhynchocarpa Boiss., Diagn. ser. 1, 1, 33 (1843). 

=Syn: Silene lycia Boiss., Diagn. ser. 1, 8, 90 (1849). 

  

 Çok yıllık, caespitos. Dik gövde olup, gövdeler 9-23 cm uzunluğundadır. 

Tüyler gövde tabanında daha yoğun ve uzundur.  Çiçek durunu tek çiçekli 2,3,(-5).  

Brakteler  lanseolat.  Kaliks 20-36 mm olup glandular tüyler daha yoğundur.  Gövde 

anatomisine baktığımız zaman,  gövde köşeli yapı göstermektedir.   Otsu gövde 

kesitine baktığımız zaman,  en dışta tek hücre sıralı epiderma dokusu bulunmaktadır.  

Bu doku üstünde kalın kütikula bulunmaktadır.  Ayrıca yer yer çok hücreli tüyler 

bulunmaktadır.  Korteks tabasına baktığımız zaman 14 sıralı hücreler bulunmaktadır.  

Yaprak anatomisine baktığımız zaman alt ve üst yüzey epiderma dokusu ile 

çevrilidir. Bu doku üstünde kalın kütikula tabakası mevcuttur.  Bazende epiderma 

hücrelerinde çok hücreli tüyler bulunmaktadır. Mezofil tabakasına baktığımız zaman 
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bol kloroplastlı parankima hücreleri bulunmaktadır.  Yaprağın her iki yüzeyinde 

bulunan stomalar oval olup, anemostiktir. 

                                Şekil 1.7 S. rhynchocarpa’nın Türkiye’deki yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Kütahya: Gediz,  Murat 

Dağı,  Çukurören yukarıları, taşlık çayır,  1200 m,  Kayseri:  Erciyes Dağı, 1300-

1500 m,  Yozgat:  Çekerek,  Ovacık köyü,  Deveci Dağı göç yolu,  1900 m,  Amasya:  

Ak Dağ,  Uzunova yaylası,  kayalık yerler,  1650-1700 m,  Denizli:  Çivril Akaya- 

Sığırkuyruğu arası,  1400 m [15]. 

 

1.3.5 Silene araratica Schischk. Izv. Tomsk. Univ. 77 (3): 292 (1927). 

=Syn: Silene davisii Chowdh., Notes R.B.G., 22: 272 (1957). 

 =Syn: Silene pulchella Chowdh., op., cit. 273. 

 =Syn: Silene araratica Schischk. subsp. davisii (Chowdh.) Ghazanfar 

 

 Morfolojik özelliklerine baktığımız zaman, çok yıllık,  caespitos,. Dik gövdeli 

olup gövde uzunluğu 3,5-14 cm uzunluğundadır.  Çiçek durumu tek çiçek,  2 (-3) 

çiçekli dikazyum.  Brakteler obavat.  Kaliks 20- 34 mm. Gövde anatomisine 

baktığımız zaman,  otsu gövdeden alınan kesitte en dışta tek sıralı epiderma dokusu 

yer almaktadır.  Bu doku üstünde kutikula bulunmaktadır,  yer yer çok sayıda tüy 

mevcuttur.  Epiderma altında 8 sıralı korteks bulunmaktadır.  Yaprak anatomisine 
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baktığımız zaman, alt ve üst kısımda tek sıralı epiderma mevcuttur.  Bu doku üstünde 

kutikula tabakası bulunur. Bu tabaka üst kısımda daha kalındır.  Mezofil tabasına 

baktığımız zaman, çok sayıda kloroplast taşıyan parankima hücreleri bulunmaktadır. 

Yaprağın alt ve üst yüzeyinde bulunan stomalar oval şekilli olup, anemostiktir. 

 

 

   Şekil 1.8 S. araratica’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Van:  Van kalesi, kayalık ve nemli 

yerler,  1750 m, Hakkari: Cilo Dağı, 2600 m[15]. 

 

 

1.3.6 Silene brevicaulis Boiss., Diagn., ser. 1, 1, 34 (1843). 

=Syn: Silene brevicaulis Boiss. var. latiloba Boiss. Fl. Or. 1: 623 (1867). 

=Syn: Silene antitaurica Chowdh., Notes R.B.G., 22: 273 (1957). 

 

 Çok yıllık, caespitos. Gövde seyrek bir şekilde dağılmıştır.  Uzunluğu 5-17 

cm dir. Çiçek durumu 1-2 çiçekli nadiren 3 çiçeklidir.  Brakteler oblanseolat.  Kaliks 

20-30 mm dir 14]. Otsu gövde den alınan kesite baktığımız zaman en dışta epiderma 

dokusu, bu doku üstünde kutikula tabakası bulunmaktadır.  Korteks 6 sıralı 

hücrelerden oluşur.  Yaprak anatomisine baktığımız zaman,  enine kesitte alt ve üst 

kısım da epiderma dokusu ve bu doku üstünde kutikula  bulunmaktadır.  Yaprağın 

enine kesitinde ki mezofil tabakasına baktığımız zaman bir sıralı epiderma hücreler 

bulunmaktadır. Dış yüzeyde kutikula tabakası mevcuttur. Mezofil tabakasına 
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baktığımız zaman irili ufaklı çok sayıda iletim demeti bulunur. Ayrıca çok sayıda 

kloroplast bulunduran parankima hücreleri bulunmaktadır. Yaprağın her iki tarafında 

bulunan stomalar oval olup, anemostiktir. 

 

 

Şekil 1.9 S. brevicaulis’in Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yayılış lokalitelerine baktığımız zaman, Konya: Karadağ, Adana:  Polatlı,  

Bolkar Dağları,  Maden köyü üzeri,  2300-2500m,  Mardin:  Kalamatre,  Van:  

Özalp, Sarayköy civarı Turgut tepe 2096 m [15]. 

 

1.3.7  Silene azirensis Coode & Cullen Notes R.B.G. 28: 4 (1967). 

 

 Çok yıllık,  gövdeler aynı kök üzerinde dağılmış haldedir.  Gövde uzunluğu 

yaklaşık 4-8 cm uzunluğunda olup,  gövde tabanından tüyler yoğun haldedir.  Çiçek 

durumu tek çiçekli, 2, 3, (-5),  brakteler lamseolat. Kaliks 19-30 mm uzunluğundadır 

[14].  Gövde anatomisine baktığımız zaman enine kesiti incelediğimiz zaman tek 

sıralı epiderma dokusu bulunmaktadır.  Bu tabakanın üstünde kalın kutikula bulunur.   

Bu tabakanın altında 11 sıralı korteks bulunur.  Yaprak anatomisine baktığımız 

zaman,  alt ve üst tabakasında epiderma bulunur.  Bu hücreler tek sıralıdır.  Epiderma 

üstü kutikula ile kaplıdır. Üst kutikula alt kutikula ya oranla daha kalındır.  Yaprak 

mezofil tabakasına baktığımız zaman,  birbirine benzeyen bol kloraplastlı 
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parankimatik hücreler bulunur. Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stoma hücreleri 

oval olup, anemostiktir.   

                              Şekil 1.10 S. azirensis’in Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Erzincan,  keşiş dağı,  

Esentepe mevkii,  2700-3000 m [15]. 

 

 1.3.8 Silene ruscifolia(Hub.-Mor. & Reese) Hub.-Mor. Notes R.B.G., 28: 4 

(1967). 

=Syn: Silene commelinifolia Boiss. var. ruscifolia Hub.-Mor. & Reese, 

Feddes Rep. 52: 44 (1943).  

 

 Çok yıllık,  caespitos,  kök yapısına baktığımız zaman odunsu köklüdür.  

Gövde dik olup 8-17 cm,  nodyumlar arası mesafe fazladır.  Çiçek durumu 3,  5 veya 

daha fazla çiçekli dikazyum.  Brakteler ovat- lanseolat.  Kaliks  18-26 mm [14]. 

Gövde enine kesitine baktığımız zaman,  en dışta tek sıralı epiderma hücreleri vardır.  

Bu hücrelerin üstünde kalın bir kutikula tabakası bulunmaktadır.  Epiderma hücreleri 

arası yoğun,  çok hücreli tüyler mevcuttur.  Epiderma dokusunun hemen altında 14 

hücre sırasından oluşan korteks bulunmaktadır.  Yaprak anatomisini incelediğimiz 

zaman,  enine kesit incelendiğimiz zaman alt ve üstte kutikula tabakası mevcuttur.  

Üst yüzeydeki kutikula alt yüzeye kıyasla daha kalındır.  Üst epidermis alt 

epidermise göre daha düzgündür.  Yaprak mezofil tabakasına baktığımız zaman 
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birbirine benzeyen bol kloroplastlı parankimatik hücrelere rastlamaktayız. Yaprağın 

her iki yüzünde bulunan stoma hücreleri oval şekillidir. 

                               Şekil 1.11 S. ruscifolia’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Ankara:  Beynam 

ormanı,  Pinus nigra ormanı açıkları,  1300-1400 m,  Sivas:  Hafik,  Günyamaç 

mevkii,  kayalıkları,  cipsli topraklar,  1470 m,  Erzincan:  Kolçekmez Dağı geçidi,  

step,  2400 m,  Van:  Çatak step,  2000 m [15]. 

 

1.3.9  Silene denizliense Aytaç, Thaiszia-g, J. Bot. (Kosice) 8: 7-11 (1998). 

 
 Çok yıllık, caespitos, tabanında odunsu narin bir gövdeli olup gövde 

silindirik,  dik,  tabanında sık yapraklıdır.  Gövde uzunluğu 14-30 cm dir.  Çiçek 

durumu 1 (-2) çiçekli.  Braktaler lanseolat. Kaliks 12-15 mm [14].  Gövde 

anatomisine baktığımız zaman, otsu gövdeden aldığımız kesitde en dışta epiderma 

dokusu bulunmaktadır.  Bu doku üstünde kalın kutikula tabaksı bulunmaktadır. 

Epiderma dokusu altında 13 sıralı korteks bulunmaktadır.  Yaprak anatomisini 

incelediğimiz zaman,  yaprak enine kesitinde,  alt ve üst kısımda epiderma hücreleri 

mevcuttur.  Bu hücrelerin üstünde kutikula tabaksı bulunmaktadır.  Üst kutikula 

tabakası alt kutikula tabakasına kıyasla daha kalındır.  Yaprak mezofil yapısına 

baktığımız zaman,  bol kloroplastlı parankimatik hücreler bulunmaltadır.  Yaprağın 

her iki yüzeyinde bulunan stomalar oval olup, anemostiktir. 
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                               Şekil 1.12 S. denizliense’nin Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzdaki yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Denizli: Çamlık 

mevkii taş ocağı üst kesimleri, 800-1000 m [15]. 

 

1.3.10 Silene lucida Chowdh. Notes R.B.G., 22: 271 (1957). 

 

 Çok yıllık çalımsı, küme oluşturan. Dik gövdeli olup, gövde uzunluğu 9-21 

cm dir.  Nodyumlar arası mesafe tabandan yukarı doğru artmaktadır.  Çiçek durumu  

1 nadiren 2 çiçekli dikazyum.  Brakteler linear- lanseolatdır.  Kaliks 11-18 mm dir 

[14]. Gövde anatomisine baktığımız zaman, otsu gövde enine kesitlerde en dışta tek 

sıralı epiderma dokusu bulunmaktadır. Bu doku üstünde kalın bir kutikula tabakası 

bulunmaktadır. Epiderma hücreleri arasında yer yer sıralı tüyler mevcuttur.  Bu 

dokunun hemen altında 8 sıra hücrelerden oluşan korteks bulunur.  Yaprak 

anatomisine baktığımız zaman,  enine kesittin hem alt hem üst kısımda tek sıralı 

epiderma hücreleri vardır.  Epiderma yüzeyi kutikula tabakası ile kaplıdır.  Üst 

kutikula alt kutikulaya nispeten daha kalındır.  Üst epiderma alt epidermaya kıyasla 

daha düzgündür.  Yaprak mezofil tabakasında bol kloroplastlı ve birbirine benzeyen 

parankima hücreleri bulunmaktadır.  Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stoma 

hücreleri oval şekilli olup anemostiktir. 
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                                Şekil 1.13 S. lucida’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman, Adana: Pozantı, Bolkar 

dağları, Maden köyü üzeri,  Isparta:  Sütçüler, Sarıçiçek Yaylası, karaçam ormanı 

açıkları, 1400-1600 m,  Kayseri:  Erciyes Dağı etekleri, taşlık kayalık alanlar, 1750-

1900 m,  Kütahya: Gümüş  Dağı,  Abide Köyü civarı, alpinik çayır ve step,  

yamaçlarda, 1650-1800 m,  Van: Erek Dağı,  alpinik step, 2200 m[15]. 

 

1.3.11 Silene glandulosa (Ekim) Özçelik & Kılıç 

=Syn: Silene lucida Chowdh. subsp. glandulosa Ekim Notes R.B.G., 42: 85 (1984). 

 
 Çok yıllık, caespitos. Dik gövdeli; gövdeler 4-12 cm uzunluğundadır.  

Nodyumlar arası uzaklık yukarı doğru artar.  Çiçek durumu tek çiçek,  brakteler  

linear-lanseolat.  Kaliks 16-32 mm dir [14].  Otsu gövdeden alınan enine kesitlerde 

en dışta tek hücre sıralı epiderma dokusubulunmaktadır. Epiderma üzeri kalın bir 

kutikula tabakası ile kaplıdır. Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler 

bulunmaktadır. Epidermanın hemen altında 8-9 hücre sırasından oluşan korteks 

dokusu bulunur.  Yapraktan alınan enine kesitlerde yaprağın alt ve üst yüzeyinin tek 

hücre sıralı epiderma dokusu ile kaplı olduğu görülmektedir. Epiderma yüzeyi 

kutikula tabakası ile kaplıdır. Üst yüzeydeki kutikula alt yüzeye oranla daha kalındır. 

Yaprak enine kesitinde mezofil birbirine benzeyen ve bol kloroplast içeren 
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parenkima hücreleri ile kaplıdır.  Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stomalar oval 

şekilli olup(amarillis),  anemostiktir. 

 

                          Şekil 1.14 S. glandulosa’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Isparta: Davraz Dağı, 

kayak pisti üstleri,  hareketli kayalıklar,  2000-2200 (-2300) m [15]. 

 

1.3.12 Silene caucasica (Bunge) Boiss. Fl. Or. 1: 622 (1867). 

            =Syn: Silene vallesia var. caucasica Bunge, Ind. Sem. Hort. Dorp. 7 (1837). 

            =Syn: Silene tatianae Schischk., Ac. Inst. Bot. Acad. Sci. USSR., ser. 1. 179, 

              f. 3 (1936). 

 

  Çok yıllık, caespitos.  Dik gövdeli, gövdeler 8-20 cm uzunluğundadır. Çiçek 

durumu 2 çiçekli veya 3-5 çiçekli dikazyum.  Brakteler lanseolat. Kaliks 14-19 mm 

uzunluğundadır [14].  Otsu gövdeden alınan enine kesitlerde en dışta tek hücre sıralı 

epiderma dokusu bulunmaktadır. Epiderma üzeri kalın bir kutikula tabakası ile 

kaplıdır. Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler bulunmaktadır. Bu 

tabakanın altında 11-12 hücre sıralı korteks yer almaktadır.  Yaprağın alt ve üst 

yüzeyi tek hücre sıralı epiderma dokusu ile çevrilidir. Üst yüzeydeki epiderma alt 

yüzeydekine oranla daha büyük ve düzenlidir. Alt ve üst epiderma yüzeyi kutikula 
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tabakası ile kaplıdır. Üst yüzeyde kutikula kalınlığı daha fazladır. Epiderma hücreleri 

arasında yer  yer çok hücreli tüyler bulunmaktadır. 

 

                            Şekil 1.15 S. caucasica’nın Türkiye’deki yayılışı 

 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Van: Gevas-Tatvan 

arası, Pelli Dağı, 2600-2775 m, Ağrı:  Ağrı Dağı, Serdarbulak yaylası, 2370 m [15]. 

 

 

1.3.13 Silene erimicana Stapf, Math.-Nat. 51: 284 (1886). 
 

 
  Çok yıllık, caespitos. Dik gövdeli olup gövdeler 14-26 cm dir. Çiçek durumu 

3 veya daha fazla çiçekli bileşik dikazyum.  Brakteler obovat. Kaliks 17-24 mm dir 

[14]. Gövde anatomisine baktığımız zaman,  Otsu gövdeden alınan enine kesitlerde 

en dışta tek hücre sıralı epiderma dokusu bulunmaktadır. Epiderma üzeri kalın bir 

kutikula tabakası ile kaplıdır. Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler 

bulunmaktadır. Bu tabakanın altında 8-10 hücre sıralı korteks yer almaktadır. 

Yaprağın alt ve üst yüzeyi tek hücre sıralı epiderma dokusu ile çevrilidir. Üst 

yüzeydeki epiderma alt yüzeydekine oranla daha büyük ve düzenlidir. Alt ve üst 

epiderma yüzeyi kutikula tabakası ile kaplıdır. Üst yüzeyde kutikula kalınlığı daha 

fazladır. Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler bulunmaktadır. 

Yaprak enine kesitinde mezofil birbirine benzeyen ve bol miktarda kloroplast taşıyan 
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parenkima hücreleri ile kaplıdır. Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stomalar oval 

şekilli olup, anemostiktir 

 

                          Şekil 1.16 S. erimicana’nın Türkiye’deki yayılışı 

 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,VAN: Gevas, Pelli Dağı, 

kayalık yerler, 2600-2700 m [15]. 

 

 

1.3.14 Silene oligotricha Hub.-Mor., Notes R.B.G., 28: 5 (1967).  

 

 Çok yıllık, caespitos. Dik, narin gövdeli olup uzunluğu yaklaşık 20 cm 

olmaktadır.  Gövde taban kısmı tüysüzdür.  Çiçek durumu 1 çiçekli veya 3, 5 çiçekli 

bileşik dikazyum. BraktelerLanseolat. Kaliks 11-18 mm dir [14]. Gövde anatomisine 

baktığımız zaman,  otsu gövdeden alınan enine kesitlerde en dışta tek hücre sıralı 

epiderma dokusu bulunmaktadır. Epiderma üzeri kalın bir kutikula tabakası ile 

kaplıdır.  Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler bulunmaktadır. Bu 

tabakanın altında 8-10 hücre sıralı korteks yer almaktadır. Yaprak anatomisini 

incelediğimiz zaman, Yaprağın alt ve üst yüzeyi tek hücre sıralı epiderma dokusu ile 

çevrilidir. Üst yüzeydeki epiderma alt yüzeydekine oranla daha büyük ve düzenlidir. 

Alt ve üst epiderma yüzeyi kutikula tabakası ile kaplıdır. Üst yüzeyde kutikula 

kalınlığı daha fazladır. Epiderma hücreleri arasında yer yer çok hücreli tüyler 

bulunmaktadır. Yaprak enine kesitinde mezofil birbirine benzeyen ve bol kloroplast 
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taşıyanparenkima hücreleri ile kaplıdır. Yaprağın her iki yüzeyinde bulunan stomalar 

oval olup, anemostiktir. 

 

                             Şekil 1.17 S. oligotricha’nın Türkiyedeki Yayılışı 

 

 

 Yurdumuzda yayılış lokalitelerine baktığımız zaman,  Tunceli:  Pülümür- 

Mutu arası,  Alpinik step,  1780 m [15]. 

 

 

 1.4 Silene Üzerine Yapılan Moleküler Sistematik, Morfolojik ve 

Anatomik Çalışmalar 

 

 Hem ekonomik hem de tıbbi olarak öneme sahip olan Silene üzerine genetik, 

moleküler sistematik, morfolojik, polen çalışmaları, kromozom gibi pek çok 

çalışmalar yapılmıştır.  Kuzey Kıbrıs da yetişen Silene gigantea L. Silene behen  

türleri üzerine Kemal Yıldız (2005) morfolojik ve palinolojik çalışmalar 

yapmıştır[16]. Ömer Ertürk, Hatice Katı, Nurettin Yaylı ve Zihni Demirbağ (2005)  

tarafından Silene multifida bitki ekstraktlarının antimikrobiyal özelliklerini 

araştırmışlardır[17].  Azornoosh Jafari ve ark. (2008) İranın kuzey doğusunda yetişen 

Silene L. Türlerinin üzerine biyosistematik çalışmalar yapmıştır [18]. Masoud 

Sheidai ve ark. (2010) Auriculatae seksiyonuna ait Silene L. türlerinin RAPD 

markırlara dayalı çalışmalar yapmıştır [19]. Hasan Özçelik ve Sema Kılıç ( 2009) 

Auriculatae seksiyonuna ait Silene L. türlerininmorfolojik ve anatomik çalışmalar 
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yapmıştır20]. Yavuz Bağcı (2006) Türkiye de Güneydoğu Anadolu bölgesinde yeni 

bir Silene L. türü bulmuştur [20]. Ergin Hamzaoğlu ve ark. (2010) Doğu Anadolu 

dan yeni bir Silene L. türü bulmuştur [22].  

 

 

 1.5 Moleküler Filogeni 

 

  1960’lı yıllara kadar, sistematik çalışmalar morfolojik, anatomik verilere 

dayanarak elde edilmiştir. Bu zamandan sonra makromoleküllerin sistematik 

çalışmalarda kullanılması önemli bir rol almıştır. Moleküler veriler yardımı ile 

filogenetik analiz kolay ve güvenilir şekilde yapılmaktadır. Çünkü moleküler 

çalışmalarda DNA molekülü kullanılmakta ve bu bize hızlı ve güvenilir sonuçlar 

vermektedir. Sistematikte yapılan çalışmalarda proteinler büyük oranda 

ilgilenilmiştir.  İzoenzim ve allozimler elektroforezleri moleküler sistematikte sık 

kullanılanılan yöntemlerden olmuştur [23]. Bununla birlikte izoenzimler üzerinde 

olan çalışmalar [24,25] floral davranışlarla genetik ilişkiler arasındaki cins ve cins 

altı sınırları suni olduğunu gösteren bir ilişki eksikliği olduğunu göstermektedir [26]. 

  

 Bitkilerde filogenetik analiz için kullanılan moleküler markırlar nükleer DNA 

‘nın ITS bölgeleri[27-30]  kloroplast DNA’sı [31-34] mitokondriyal DNA [35-37],  

RPB2 gibi tek veya az kopyalı nükler genlerdir [38,39]. 

 

 

1.5.1 Moleküler Markırlar 

 

 Polimorfizm,  DNA’daki yer değiştirmeleri,  parça eksilmeleri,  parça 

yerleştirmeleri ile meydana gelir. Ayrıca bu genleri onların düzenlenmelerini,  

morfolojiyi,  gelişmeyi, biyokimyasal davranışsı etkileyeceğinden değişim sürecinin 

fenotipik varyasyon kaynağıdır[40]. Bu varyasyonları tanımak amacı ile izoenzimler,  

biyokimyasal işaretleyiciler, restriksiyon parça uzunluğu polimorfizmi (RFLP), 

rastgele çoğaltılmış polimorfik DNA (RAPD),  basit dizi tekrarları (SSR), 

çoğaltılmış parça uzunluk polimorfizmi (AFLP) ve doğrudan DNA dizilemegibi 

moleküler işaretleyiciler başarı ile kullanılmıştır.  Moleküler markırların kullanım 
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alanlarına baktığımız zaman bitki tür ve çeşitlerinin DNA parmak izlerinin 

belirlenmesi ile yapılan sistematik çalışmalar, genetik haritalama çalışmaları, GDO( 

genetiği değiştirilmiş organizmalar)’nun tanımlanmasında, allel çeşitliliğinin 

araştırılması ve mutasyonların belirlenmesi gibi pek çok çalışmalarda 

kullanılmaktadır. Moleküler markrlar genetik çeşitliliğin belirlenmesinde farklı 

bitkiler arasında filogenetik çalışmalarda kullanılmaktadır [41]. 

 

1.5.2  Moleküler Markırların Özellikleri 

 

 1-) Polimorfik olmaları 

 2-) Kolay uygulanabilir olmaları 

 3-) Tekrar edilebilmeleri 

 4-) Genom boyunca dağılım gösterebilmeleri 

 5-) Çevre ve diğer lokuslardan etkilenmemeleri 

 6-) Kodominant olmaları [42]. 

 

 

1.5.3  DNA’ya Dayalı Markırlar 

 

  DNA dizisindeki polimorfizmin belirlenmesi için son yıllarda RFLP 

((Restriction Fragment Lenght  Polymorphism), AFLP (Amplified Fragment Lenght 

Polymorphism), SSR (Simple Squence Repeat) ve RAPD (Randomly Amplified 

Polymorphic DNA ) gibi moleküler markırlar tekniği geliştirilmiştir [43]. 

 

1.5.4 Protein Markırlar 

 

 Proteinlerin elektroforezi makro moleküllerden sistematik veri oluşturmak 

için çok etkili bir tekniktir. Bu teknik sistematik çalışmalar için yaygın hale gelmiştir 

[44]. 

 

 Genel de elektroforetik metotlar protein bilgilerinin iki önemli formu,  

izoenzimler ve allozimler üzerine yoğunlaşır. İzozimler aynı reaksiyonu katalizleyen, 

fakat birbirinden aminoasit dizisi, substrat afinitesi veya düzenlemeözellikleri 
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bakımından farklılık gösteren bir enzimin farklı formlarıdır. Farklı genlertarafından 

kodlanan farklı moleküler formlar içerirler [45-47]. 

 

 Allozimler aynı gen lokusunun farklı alleleridir. Biz allozimler için 

izozimlerin bir alt kümesidir diyebiliriz [48]. Bu proteinler sekil, büyüklük veya bu 

gibi faktörlerin bir kombinasyonundan dolayı jelde farklı şekilde göç ederler. 

Böylece her iki form da bitkilerde sistematik ve filogenetik çalışmalar için 

kullanılabilir [49-53]. 

 

 Heterezigotlar homozigotlara göre farklı fenotipe sahiplerdir ve dolayısıyla 

bitkileri bir gen lokusunda homozigot ve heterozigot olarak ayırmak mümkündür.  

Gen sıklıkları homozigot ve heterozigotları belirleyerek hesaplanabilir ve bu 

hesaplamalar filogenetik amaçlar için populasyonların kıyaslamalarında kullanılabilir 

[44-54]. 

 

 

 1.6 Moleküler Filogenide Kullanılan Deneysel Yöntemler 

 

 1.6.1 RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) 

 

  Kodominant markırlar olarak kalıtıldıkları için RFLP kullanılarak linkaj 

oluşturmak mümkündür.  RFLP günümüzde kara bitkilerin evrimsel gelişiminde hem 

tür içinde hemde moleküler sistematik çalışmalarda oldukça önemlidir. Çok kısa bir 

zaman kadar  kloroplast DNA’ sı (cpDNA)  ile yapılan RFLP çalışmaları taksonomi 

ve filogeni çalışmalarında kullanılsalarda,  tür içi sınıflandırmalarda uygun olmayan 

genetik markırlar olarak seçilmektedirler[57-62].  RFLP,  kıyaslama amacı ile farklı 

organizmalara ait aynı veya homolog DNA bölgelerinin restiriksiyon enzimleri ile 

kesilmesi esasına dayanır. Restriksiyon enzimleri çift zincirli DNA’yı kesen 

endonükleazlardır.  DNA parçaları agaroz veya poliakrilamid jel elektroforezinde 

büyükük esasına dayanır.  Jeldeki örnekler uygun bir boyama tekniği ile görünür hale 

getirilir[55,56]. 
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  DNA nitro selüloz veya naylon membranlar üzerine transfer edilir.  DNA 

parçaları,  jelin alkali ortamda ısıtılması ile denatüre edilir ve nitro selüloz kağıt 

üzerine transfer edilerek radyoaktif olarak işaretlenmiş DNA probunun bulunduğu 

solusyona daldırılır.  Parçalar probun hibridizasyonu otoradyografi ile açığa 

çıkartılır[55,56].  

 

  RFLP’nin avantajlarına baktığımız zaman güvenilirdir,  orta düzeyde 

polimorfizm göstermektedirler. RFLP markırları kodominant özellikte oldukları için 

heterozigotların belirlenmesinde ve karakterizasyonunda kullanılmaktadırlar[63]. 

 

  RFLP’nin dezavantajlarına baktığımız zaman analizleri pahalı olup fazla 

zaman almaktadır ve çok fazla iş gücü gerektirmektedir.  Yüksek kalitede DNA ‘ya 

ihtiyaç duyulmaktadır.  Çoğu durumlarda radyoaktif etiketleme yöntemi 

kullanılmaktadır[64]. 

 

 

1.6.2  AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) 

 
  En son geliştirilmiş DNA parmak izi tekniklerinden birisidir ve Vos 

tarafından geliştirilmiş ve tarif edilmiştir.  Bir çift özgün restriksiyon enzimi uygun 

adaptörler yardımı ile birlikte ve seçici polimeraz zincir reaksiyonu ile birleştirilerek 

nükleotid dizisi hakkında bir ön bilgi olmaksızın genetik çeşitliliği belirlemeyi 

mümkün kılar. Bu teknik üç basamakta gerçekleşir. İlk basamak DNA’nın enzimler 

ile kesilmesi ve oligonükleotid adaptörlerle birleştirilmesi.  İkinci basamak 

restiriksiyon parçanın seçici çoğalımı. Son basamak ise çoğalan parçaların jel 

analizidir.  AFLP analizi ile homozigot ve heterozigot bireylerin ayrımı belirlenir.  

Ayrıca bu teknik ile genetik haritalama,  parmak izi çalışmalarında yaygın şekilde 

kullanılmaktadır [64,65]. 

 

 AFLP tekniğinin avantajına baktığımız zaman markırları güvenilir nitelikte 

olup yüksek seviyede polimorfizm gösterirler [65].  Genomik DNA’nın bilinmesine 

gerek yoktur.  Çok sayıda aynı anda etkili bir şekilde tarama yapması nedeniyle 

parmak izi analizi için çok uygundur.  
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 AFLP tekniğinin dezavantajlarına baktığımız zaman Çoğunlukla dominant 

markır verirler. Ancak son zamanlarda kodominant markırda verdiği bildirilmiştir.  

Genetik haritalamada sentromer ve telomerlerde kümelenme oluşturabilir. 

 

 

1.6.3 SSCP (Single Strand Conformational Polymorhism) 

 

 SSCP analizleri genellikle kısa uzunluktaki DNA’lardaki varyasyonlarını 

belirlemek için düşünülmüştür.  Bu analizde PZR parçalarının boyu 175-250 bç 

arasında olmaktadır.  SSCP analizinde,  PZR ürünleri agaroz jel elektroforezinde 

yapıldıktan sonra jelden geri kazanma ihtimali fazladır [66].  Ayrıca SSCP analizi ile 

bir genin tümünün analizi yerine sadece mutasyon içeren parçaların inceleme 

sürecini kısalttığı gibi maliyetide azaltmaktadır. 

 

 

1.6.4  SSR (Simple sequence repeats) Mikrosatellitler 

 
  Mikrosatellitler, ökaryot genomlarda bulunur ardışık tekrarlı 3-5 bç içeren 

gruplardır.  Bu tekrarlı gruplar tüm ökaryotlarda bulunmaktadır. Ayrıca yüksek 

oranda korunmuş guruplardı r[67]. Mikrosatelit genom boyunca dağınık bir şekilde 

bulunmaktadır. Minisatelitlere kıyasla DNA’nın çok az bir dokusundan kolay bir 

şekilde izolasyonu gerçekleşebilmektedir. 

 

 SSR primerlerinin üretiminde genel olarak 3 farklı yaklaşım tercih 

edilmektedir. İlki genomik DNA kütüphanelerinin SSR oligonükleotidlerinin 

hibridizasyonu yolu ile gözlemlenmesi, ikincisi DNA veri bankalarında SSR’ların 

araştırılması, sonuncusu akraba bitki türlerinde geliştirilmiş olan SSR’da spesifik 

primerlerin kullanımıdır [68,69]. SSR tekniğinin avantajlarına baktığımız zaman 

oldukça polimorfiktir,  bu sebepten dolayı bitkiler hakkında yüksek oranda bilgi 

vermektedir.  SSR dezavantajına baktığımız zaman bu teknik ile nükleotid dizilerinin 

belirlenmesi ve yan yana tekrarlanan yapıların başlangıç ve bitiş bölgelerinden özel 

başlatıcı DNA’lar geliştirilmesi gerekir [70].  

 



26 
 

1.6.5 RAPD (Rasgele Çogaltılmıs Polimorfik DNA) 

 

 RAPD tekniği ilk olarak Williams ve arkadaşları tarafından farklı bireylere ait 

insan DNA örneklerini ayırt etmek amacıyla kullanılmıştır [71].  Rastgele primerler 

kullanılaraknükleotid dizisi hakkında herhangi bir bilgi olmaksızın 

uygulanabilmektedir [72].  RAPD primerleri genomda kendisine komplementer olan 

bölgelerle eşleşirler. Farklı genomlar karşılaştırıldığında, aralarında nükleotid 

farklılıkları varsa, primer bağlanma yeri değişebilir [73]. RAPD markırları bitki 

üreticileri için umut olmuştur.  Çünkü az miktarda genomik DNA gerektirir,  yöntem 

hızlıdır ve basittir. Ancak laboratuar çalışmalarında özen gerektirir[74]. RAPD 

yöntemi başlıca uygulama olarak genetik uzaklık derecesini belirleme ve akraba olan 

türlerin genom mukayesesinde kullanılmıştır [75]. RAPD analizinin avantajlarına 

baktığımız zaman; 

 

1-) Kullanım hızlı ve kolaydır 

2-) tek bir primer ile farklı organizmalar karşılaştırılabilinir. 

3-) polimorfizm oldukça yüksektir. 

4-) DNA’ ya az miktarda ihtiyaç duyulur 

5-) RAPD-RZR bitki ıslah çalışmalarında faydalı olduğu bulunmuştur. 

 

 RAPD analizinin dezavantajına baktığımız zaman belirteçlerin dominant 

olması nedeni ile heterozigotteşhis zordur [76-78].  

 

 

1.6.6 DNA Dizileme 

 

 DNA dizi analizleri veya sekanslama DNA birincil yapılarının tayininde ve 

nükleotid baz diziliminin belirlenmesinde kullanılan yöntemdir.  Analiz bir nükleik 

asit dizisinin diğerine hibridizasyonuna dayanır.  Bu hibridizasyon sırasında 

radyoaktif ya da radyoaktif olmayan maddelerle işaretleme yapılır.  Sıklıkla gen 

mutasyonları (delesyon, insersiyon vb.) tespiti ya da rekombinant DNA oluşum 

yapılarının tayininde kullanılır.  Ayrıca gen regülasyonunda yer alan genetik kontrol 
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bölgeleri, konsensus dizileri, epistatik genler ve etkileri belirlenebilmektedir.   

Preimplantasyon tanısı, kalıtsal hastalık tayininde oldukça kullanılır. 

Nükleotit dizilein belirlenmesinde iki temel teknik kullanılmaktadır. 

1. Maxam ve Gilbert’in kimyasal kırılma yöntem [78]. 

2. Sanger-Coulson’un zincir sonlanma yöntemi [79]. 

 

 

 1.7 Moleküler Filogenide Kullanılan DNA Çeşitleri 

 

 Bitki moleküler sistematiği son yirmi yılda hızlı bir şekilde gelişmiştir.  

Sistematik filogeni çalışmalarda kloroplast DNA’ sı, mitokondriyal DNA ve nükleer 

ribozomal DNA üzerine yoğunlaşmıştır. 

 

1.7.1 Mitokondri Genomu 

 

 Ökaryot hücrelerin yaşamı için temel olan mitokondriler, organizmaların 

enerji ihtiyaçlarını sağlayan organellerdir.  Her mitokondri biden çok sayıda DNA 

molekülü içermektedir. Omurgalılarda organel başına 5 ila 10 tane mitokondri 

DNA’sı bulunurken bitkilerde bu sayı 202ye kadar çıkmaktadır [85].  Mitokondri 

DNA’sı çift iplikli halkasal moleküller olup, prokaryotik canlılarda kovalent olarak 

kapalı formda bulunmaktadır.  Ancak bazı alg türlerinde mitokondri DNA’sı 

doğrusal bir şekilde bulunmaktadır.  Bazı bitki ve protozoa liner yapıda olup histon 

proteini içermez.  Mitokondri DNA’sına boyut olarak baktığımız zaman farklılık 

göstermektedir.  Çiçekli bitkilerde bulunan bazı mitokondri DNA’sı bakteri 

genomundan daha büyük olduğu belirlenmiştir. 

 

 Mitokondriyal DNA’dan transkripsiyon ile kendine özgü RNA’lar 

sentezlenir.  İnsan mitokondriyal DNA’sında 37 gen bulunmakta ve bunlardan 

protein sentezi yapabilen 13 gen bölgesi tespit edilmiştir.   

 

 Memeli hayvanlarda mtDNA’nın, replikasyon sırasında meydana gelen 

mutasyonların tamir mekanizmasındaki eksiklik nedeniyle, çekirdek DNA’sından 
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daha fazla dizi farklılığı olduğu bulunmuştur.  Memeli mitokondrilerinde intron 

bulunmazken, maya mitokondrisinde toplam 75-85 kb kadar olabilen intron gen 

dizisi bulunmaktadır.  Omurgalıların mitokondri DNA’sı boyut açısından 

omurgalılarla yaklaşık aynı değerlere( 16-18 kb) sahip olmakla birlikte, farklı genetik 

düzenlenme gösterirler.  Bu değişimler halkasal mitokondri DNA molekülü içinde 

genlerin yapısal olarak yeniden düzenlenmesi ile meydana gelmiştir.  Omurgalıların 

mitokondriDNA’sı 16-18 kb uzunluğundaki yoğun moleküller olup diğer 

organizmalarınkinden küçüktür.  Mitokondri genomu filogenetik çalışmalarda yararlı 

olmaktadır.  Mitokondri genomunun en can alıcı özelliği klonal kalıtımıdır.  Bu 

genom haploit olup rekombinasyon göstermemektedir.  Mitokondri genomunun 

ikinci can alıcı özelliği tek kopya çekirdek DNA’ya göre daha hızlı değişim 

göstermektedir.  Bu özellik sebebi ile yakın akraba türler arası filogenetik 

çalışmalarda kullanılmaktadır. Mitokondri genomu bazı türlerde anasal, bazı türlerde 

hem anasal hem de babasal kalıtım gösterebilir. Anasal özellikte kalıtım göstermesi 

filogenetik çalışmalarda bize avantaj sağlamaktadır.  

 

 

Şekil 1.18 Mitokondri Genomu 

 

 

        Mantarlarda ve ekmek mayasında mitokondri DNA’ sı 75 kb uzunluğundadır.  

Bu molekül hemen hemen 33 gen taşır.  Maya mitokondri DNA’sı genler arasında 

kodlama yapmayan uzun ara DNA bölgeleri ve intronları içerdiğinden, hayvan 

mitokondri DNA ‘sından büyüktür. 
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        Mitokondrilerde biyolojik aktivitelerin gerçekleştirilmesinde çekirdek 

tarafından kodlanan gen ürünleri ( DNA ve RNA polimeraz, translasyon için temel 

olan başlangıç ve uzama faktörleri, ribozomal proteinler, aminoaçil tRNA sentetaz) 

büyük önem taşımaktadır. 

 

        Hücrenin enerji kaynağı büyük oranda oksijenli solunum ile sağlandığından, 

mitokondri genomunda mutasyon sonucunda meydana gelen hasarlar, organizma 

üzerinde olumsuz bir etkiye neden olabilir.  Mitokondri DNA’ sı özellikle 

mutasyonlardan zarar görür. Mitokondri DNA’sının mutasyon oranı çekirdek 

genomundaki tek kopyalı DNA’ya göre daha yüksektir. Bunun iki sebebi vardır.  İlki 

mitokondri DNA’sının hasar onarım yeteneğinin çekirdek DNA’sınınki ile eşdeğer 

değildir.  İkincisi hücre solunumu sonrası oluşan yüksek oranda mutajenik etkiye 

sahip olan serbest radikallerin yoğunluğu,mitokondri DNA’sındaki mutasyon oranını 

artırmaktadır. 

 

        Mitokondri anasal kalıtım gösterir, yani ananın yumurta hücresi yoluyla 

yavrulara aktarılır.  Zigot yumurtadan çok sayıda organel aldığı için bir yada birkaç 

organeli mutasyon içerse bile mutasyon etkisi normal işlevi olanlar tarafından büyük 

ölçüde hafifletilir.  Zigotta meydana gelen hücre bölünmeleri başlangıçta bulunan 

mitokondri populasyonunu birbirinden ayırır.  Yeni oluşan hücrelerde bu organeller 

kendi kendilerine çoğalırlar [80,81]. 

 

 

1.7.2 Kloroplast Genomu 

 

 Kloroplast doğada bitkiler aleminde bulunan ve fotosentezden sorumlu olan 

organeldir. Kloroplast genomu çift iplikli halkasal DNA moleküllerinden meydana 

gelmiştir.  Kloroplast DNA’sı yarı koruyucu özellikte sentezlenir ve kendi protein 

sentezi aygıtına sahiptir.  DNA molekülünün yapısı ve protein- DNA etkileşimi 

açısından prokaryotik hücreler ile büyük benzerlik gösterir.  Kloroplastların 

translasyon aygıtının moleküler bileşenleri tamamen bağımsız değildir, hem 

çekirdeğe hem de kloroplasta ait genetik bilginin bir araya gelmesi ile tamamlanır.  

Kloroplast DNA’sı farklı organizmalar arasında tektir.  Aynı organizmanın çekirdek 
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DNA’sı ile kloroplast DNA’sı karşılaştırıldığı zaman farklı baz yoğunluğu ve 

kompozisyonuna sahip olduğunu görmekteyiz. 

 

 Kloroplast DNA’ sının boyutu mitokondri DNA’sınınkinden daha büyüktür.  

Bu boyut farklılığı;  kloroplastlarda mitokondrilere göre taşınan gen sayısının 

fazlalığı, genler arasında ve içinde oldukça uzun kodlama yapmayan nükleotit 

dizisini taşıması, DNA dizisindeki duplikasyonlu bölgeleri içermesi ile açıklanabilir.  

Bitkiler arasında bu kodlama yapmayan dizilerin miktarlarında da farklılık 

bulunmaktadır. Bu da endosimbiyotik kuramı destekleyen ve ilkel ökaryotik 

hücrenin başlangıçta fotosentez mekanizmasına sahip bir siyanobakteri tarafından 

istila edilmelerini takiben zamanla organel olma yolunda geçirdiği bağımsız 

değişimin kanıtıdır. 

 

 

Şekil 1.19 Kloroplast Genom 

 

 

  Kloroplastlar hücre içerisinde birden fazla kopya sayısı ile temsil 

edilmektedir.  Aynı zamanda bir organel içerisindeki DNA molekülü de çok 

kopyalıdır.  Yeşil alg olan Chlamydomonas’da organel başına 45 kopya kloroplast 

DNA molekülü bulunmaktadır.  Her bir kopya 195 kb’lik DNA boyutuna sahiptir.  

Daha yüksek bitkilerde her bir organelde DNA’lar çok kopyalıdır ancak molekülün 

boyutu Chlamydomonas’dan kayda değer bir şekilde küçüktür.  Bazı organizmalarda 
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kloroplasttaki çok kopyalı DNA molekülleri arasında bile genetik rekombinasyon 

olduğu bilinmektedir. 

 

  Kloroplast DNA’sının kodladığı sayısız gen ürünü organel içindeki protein 

sentezi sürecinde işlev yapar.  Ancak düşük organizasyon seviyesindeki 

biryofitlerden olan ve halk arasında ciğerotu olarak bilinen Marchantia 

polymorpha’dan mısır gibi yüksek bitkilere kadar çeşitli bitkilerden kloroplast 

DNA’sı birbirinden farklı sayıda gen ürünlerini kodlayabilmektedir.  Bu durumda 

kloroplast içinde meydana gelen bağımsız değişimin ispatıdır.  Genelleme yapacak 

olursak kloroplast DNA’sı üzerinde bulunan genler transkripsiyonda görevli olan 

RNA polimeraz enziminin alt ünitelerini, translasyonda görevli olan tRNA’ların 

tümünü, kloroplast ribozomlarına özgün birçok ribozomal proteini ve 5S, 16S ve 23S 

rRNA’ların şifrelenmesinden sorumludur.  Kloroplastta ait ribozomların yapısı ve 

metabolik enzimleride daha çok prokaryotlarınkine benzemektedir.  Ancak 

kloroplasta ribozomal proteinlerinin çekirdek DNA’sı tarafından kodlanmasına 

karşın, böyle proteinlerin çoğu stoplazmik ribozomlarda bulunanlardan farklıdır. Bu 

veriler endosimbiyotik kuramı destekleyen önemli bir kanıtı da sağlamaktadır 

[80,81]. 

 

 

1.7.3  Çekirdek Genomu 

 

 Ökaryotik genom çift iplikli doğrusal DNA moleküllerinden oluşmaktadır.  

DNA molekülleri bu gruptaki canlılarda çekirdek adı verilen zar ile çevrili bir 

organelin içerisinde histon proteinler, histon olmayan proteinler, yüksek hareket 

yeteneğinde olan proteinler ve RNA molekülleri ile bir araya gelerek kromotin 

yapısını oluşturmaktadır.  Kromatinde tekrarlı birimler nükleozom yapılarını, 

nükleozomlar da hücre bölünmesi sırasında kendi etrafında katlanarak kromozomları 

oluştururlar.  Her bir kromozom sentromer adı verilen, hücre bölünmesi sırasında 

kromozomların dağılımlarında işlevsel olan bir bölge bulundurur.  Bununla birlikte 

ökaryot kromozomların uçlarında kromozomun korunmasında görevli olan telomer 

bölgeleri mevcuttur. 
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 Ökaryotik genom çoğunlukla parçalı monosistronik gen yapısındadır.  Yani 

genomda tek bir polipeptitin sentezinden sorumlu olan genlerde fazla sayıda intron 

bulunur ve intronlar transkripsiyondan sonra çok çeşitli mekanizmalarla 

uzaklaştırılır. 

 

        Ökaryotların tek kopyalı gen sayısı prokaryotik canlılarınkinden fazladır. Fakat 

ökaryotik genomda tekrarlı DNA dizileri mevcuttur.  Bu diziler genomda kümeler 

halinde yada dağılmış bir şekilde bulunmaktadırlar.  Ökaryotlarda genom boyutu, 

bazı istisnalar dışında prokaryotlardan büyüktür.  Örneğin insan genomunun boyutu 

3000Mb iken, Zeamays(mısır bitkisi)’nin genom boyutu 4500Mb olduğu 

görülmektedir.  Ökaryot organizmalarda genom boyutundaki farklılıklardan gen 

duplikasyonları, delesyon, inaktivasyon, kromozom içi düzenlemeler gibi 

mekanizmalar ve hareketli DNA elementleri sorumludur [80]. 

 

 

 1.8 ITS ( İç Transkribe Olan Boşluklar) 

 

 Bazı sebeblerden dolayı bitki türlerinin doğal ortamlarda tanımı ve teşhisinde 

zorluklar yaşanmaktadır. Anahtarlarda kullanılan fenetik karakterler bazen ayırt edici 

olmamakla birlikte yanıltıcı olmaktadır. Yapılan pek çok araştırma bazı bitkilerin 

yanlış tanım ve teşhisinin olduğunu bulmuştur.Moleküler biyolojideki son yapılan 

çalışmalarda türe özgü gen bölgelerinin bulunmasıyla bitki türlerinin teşhis 

edilmesine yardım etmiştir. Bu sebepten rDNA’nın ITS bölgeleri,  bitki moleküler 

sistematik çalışmalarda sıklıkla başvurulan yöntemlerdir[82]. ITS,  iki iç boşluk ITS-

1 ve ITS-2, 5,8S, 18S ve 26S nüklear ribozomal RNA (nrRNA) alt ünitelerini 

kodlayan genlerin arasına yerleşmiştir.  ITS-1 ve ITS-2 yaklaşık 300 bç 

uzunluğundadır.  5,8S alt ünitesi ise 164 bç uzunluğundadır[83].  ITS bölgesinin her 

iki tarafında korunmuş diziler vardır.  Bu sebepten evrensel primer olarak kullanılır.  

Ayrıca PZR çalışmalarında kolayca elde edilebilmektedir[83].  Bu amaçla kullanılan 

evrensel ITS primerlerinin rDNA üzerideki bağlanma bölgeleri şekilde gösterilmiştir.  

r DNA genleri,  kopya edilemeyen bölgeleri ( IGS)  ve ITS bölgelerinin varlığı ile 

birbirinden ayrılmıştır.  IGS bölgeleri,  komşu rDNA tekrar birimler arasında yer alır.  

ETS,  ribozomal mRNAile kodlayan dış kopya bölgesidir ve onun promotor 
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bölgesini ihtiva eder.  NTS ise tekrar birimler arasına yerleşmiş kodlanmayan 

bölgedir[82]. 

 

      Şekil 1.20Çekirdek ribozomal DNA’sının tekrarlı üniteleri [84]. 

 

1.8.1  ITS ’nın Genel Özellikleri 

 

 1-) Ökaryot organizmalarda 5,8S gen bölgesi, çoğunlukla ITS  bölgeleri ile 

birlikte değerlendirilir.  Bütün bir bölgenin uzunluğu yaklaşık 600 ile 700 bç 

arasındadır. 

 2-) ITS bölgeleri,  rDNA'nın,  18S,  5,8S ve 28S alt birimlerinin oluşumu 

sürecinde rol alır. 

 3-) Bu bölgenin korunmuş rDNA bölgesine göre fazla değişim gösterdiği 

belirtilmiştir. Bu sebepten ITS filogenetik çalışmalarda bize çözüm yolu 

sunmaktadır[83]. 
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                          Şekil 1.21 ITS1 ve ITS2 bölgelerinin görünümü. 

 

1.8.2.ITS Bölgesinin Flogenetik Çalışmalarda Kullanılışı 

 

 ITS bölgeleri filogenetik ve biyocoğrafik çalışmalarda yoğun olarak 

kullanılmaktadır.  Bunun sebebi bu bölgeler filogenetik çalışmalarda yeterli veri 

verebilecek büyüklüktedir.  Cins ve tür seviyesindeki çalışmalar için ileri derecede 

korunmuş rDNA bölgelerine komşudur. Bazı bitki gruplarında ITS1 ve ITS2’de 

yüksek oranda varyasyonlarla karşılaşırken, bazılarında nükleotit varyasyonun az bir 

dizisine rastlanmaktadır. Çoğu gruplarda ITS dizilerinin, cpDNA baz dizinlerinden 

çok daha fazla değişkenlik gösterdiği ve daha bilgi verici olduğu tespit edilmiştir. 

Ayrıca genomik DNA da yüksek kopyaya sahiptirler. Homolog olmayan kopyaları 

nokta mutasyonu ve delesyon şeklinde bulunabilmekte ve bir türün bireyleri arasında 

küçük varyasyonlara sebep olmaktadır.  Ayrıca ITS bölgelerinin küçük boyutta 

olması sebebiyle PZR ile kolayca çoğaltılabilmektedir. Bu sebepten filogenetik 

çalışmalarda sıklıkla tercih edilmektedir [83]. 

 

 

 1.9 Filogenetik Analiz ve Ağaç Oluşturma 

 

 Organizmaların köken tarihi filogeni olarak adlandırılır. Filogenetik analiz 

çeşitli türler arasındaki ilişkiyi ortaya koymak amacıyla gerçekleştirilir. Moleküler 

filogenetik çalışmalar, DNA ve proteinlerde oluşan değişikliklerin hızını ve 

karakterini belirtmeye ve böylece genler ve organizmaların köken tarihini 

incelemeye yöneliktir.  Filogenetik incelemelerde türler arasında bulunan evrimsel 
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bağı göstermede en uygun ve elverişli analizler ile filogenetik ağaca 

dönüştürülmesidir [102].   

 

  Filogenetik analizlerde ilk adım incelenecek dizinin elde edilmesidir. Daha 

sonra bu diziler istenirse referans dizi denilen daha önce saptanmış ve üzerinde 

uzlaşılarak doğruluğuna karar verilmiş dizilerle karşılaştırılabilir. Son yıllarda 

moleküler filogeni alanında kaydedilen gelişmeler neticesinde çeşitli türlerden elde 

edilen diziler GenBank, EMBL gibi özel veritabanı sistemlerinde toplanarak 

kullanıcıların hizmetine sunulmuştur [98]. 

 

  Moleküler filogenetik analiz temel olarak dört basamakta gerçekleştirilir. Bu 

basamaklar: 

 

1. Hizalama 

2. Yer değiştirmenin saptanması 

3. Filogenetik ağacın oluşturulması 

4. Filogenetik ağacın değerlendirilmesi 

 

 Dizilerin hizalanması sonucu elde edilen hesaplanmış genetik uzaklık, her bir 

takson çifti arasındaki mesafelerin bir matrisinin oluşturulmasında kullanılmaktadır.  

Bu mesafeler sayesinde filogenetik ağaç oluşturulabilir [95].  Bir filogenetik ağaç, 

dallanma olaylarının modelini ve bazı durumlarda zamanını tanımlar.  Ayrıca 

türleşme sırasının ve taksonlar arasındaki akrabalığı kaydeder.  Ağaçlar dallardan ve 

düğümlerden oluşmaktadır.  Dallar, türler arasındaki populasyonun zaman 

içerisindeki uyumunu gösterir.  Filogenetik ağaçlar köklü ya da köksüz olabilirler.  

Köklü ağaçlarda soy hattının nereden köklendiği bilindiği için ayrılma olayının 

belirlenmesi yapılabilir.  Köksüz ağaçlarda, buna karşın türlerin önce ya da sonra 

açığa çıktığı ifade edilmez [96]. Filogenetik ağaç oluşturulurken genellikle üç 

yöntem kullanılır. Bu yöntemlerden ikisi karakter temelli yöntemler olarak bir başlık 

altında toplanabilen Maksimum parsimoni ve Maksimum Benzerlik yöntemleridir. 

Diğeri ise uzaklık yöntemidir. 
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 Şekil 1.22Filogenetik Ağaç Çizimi [96]. 

 

 

 

Şekil 1.23Köksüz Ağaç [96].  

 

1.9.1 Maximum Parsimony:MP Yöntemi 

 

 Parsimoni, bir gözlemin en az karmaşık olarak açıklanması şeklinde 

tanımlanır.  İncelenen diziler yada genetik uzaklıklar ile uyumlu bir ağaç elde etmek 

için gerekli en az mutasyonların saptanmasına dayanan yöntemdir.  Diğer bir anlam 

olarak tutumluluk olarak tanımlanabilme, bunun anlamı biyolojik değişim süreç 

boyunca karmaşıklık yerine basit bir açıklama yaparak verilerin yorumlanmasıdır. 

 

 MP yöntemi uygulanırken, dizi pozisyonlarının farklı puanlamaları tercih 

edilebilir.  Örneğin; korunmuş bölgede gerçekleşen bazı mutasyonlar, değişken 

bölgedeki mutasyonlardan daha çok vurgulanmak istenebilir. Ya da transversiyonlar 

transisyonlardan daha önemli olarak vurgulanabilir. 
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 MP analizi ile en iyi sonuçlar dizi çiftleri arasındaki benzerliklerin çok güçlü 

olduğu ve az sayıda dizinin olduğu durumlarda alınır. MP ile ağaçların 

oluşturulmasında ‘kesin’ ve ‘tahmini’ yaklaşımlar sözkonusu olmaktadır. Kesin 

yaklaşımda olası tüm ağaçlar gözden geçirilir ve kullanılan optimalite ölçütüne en 

uygun ağaç belirlenir. Çok zaman alıcıdır ve yirmiden fazla örnekleme varlığında 

uygun değildir. Çok sayıda dizinin bulunduğu durumlarda ‘tahmini’ yaklaşım 

uygulanmaktadır. 

 

 En tutumlu ağaçların güvenirlilik dereceleri istatiksel olarak da 

değerlendirilebilir. Bu probleme yönelik yaklaşımlardan biri seç-bağla testi 

(bootstrapping) olarak adlandırılır. Seç- Bağla testi, belli bir ağaç üzerindeki 

dallardan hangilerinin diğerlerine göre daha iyi desteklendiklerini değerlendiren bir 

tekniktir. Seç-Bağla testinde, bilgisayar mevcut veri setinden tekrarlı örnekleme 

yoluyla yeni bir veri seti oluşturur [96].   

 

 

1.9.2  Maximum Likelihood: ML Yöntemi 

 

 Joseph Felsenstein tarafından 1981 yılında MP’ye alternatif olarak ortaya 

konulmuş bir yöntemdir [97].  Araştırmacıya sunulan bütün bilginin daha etkili 

kullanmak ve olası birçok ağaç içerisinden en iyi ağacı seçmede istatiksel testler 

kullanma olanağı oluşturmak için ortaya konmuştur.  

 

 Moleküler filogeniler için olasılık yaklaşımının temeli şu soruyu sormaktır: 

farklı tipteki nükleotit değişikliğinin açığa çıkma olasılıklarını tanımlayan bir 

matematiksel formül ve dal uzunlukları bilinen belli bir ağaç verildiğinde, bu belli 

DNA dizisi setini elde etme olasılığı nedir? Bu stratejiyi hayata geçirmek için, bir 

bilgisayar programı her ağaç topolojisini değerlendirir veya gözlenen verinin 

oluşturulması olasılığını hesaplar (verilen belirlenmiş bir karakter modeli altında). 

Eğer ağaç doğruysa her dalın oluşturulma olasılıkları toplamı, gözlenen verinin 

oluşturması olasılığını temsil eder. Bu olasılık ağaçların olasılığı olarak rapor edilir. 

Öyleyse, yarışan ağaç topolojilerinin kabul ya da reddi için kriter en yüksek olasılığı 

olan ağacı seçmektir. Maalesef, olasılık metotları hesaplamada yavaştırlar ve bu 
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teknikle çok büyük veri setleri, daha hızlı parsimoni metotları kullanılarak yapıldığı 

kadar, kapsamlı analiz edilemezler [96]. 

 

 

1.9.3 Uzaklık (Distance) Yöntemi 

 

 Genetik uzaklık yöntemi filogenetik ağacı oluşturmak için dizi grubunda her 

bir çift arasında değişikliklerin sayısını temel alır. Birbirlerine genetik uzaklığı en az 

olan türler birleştirilerek bir ağaç oluşturulur. Aralarında az sayıda nükleotid 

değişikliği olan bu dizi çiftleri komşu (neighbours) olarak adlandırılır. Uzaklık 

metodları ile hizalanan diziler arasındaki farklılıkların miktarına göre ağaç 

oluşturulur. Ağacın dalları boyunca ortaya çıkan değişiklik sayısı diziler arasındaki 

uzaklığı gösterir [98].  Tercih edilen ağaç, taksonlar arasındaki mesafeyi en aza 

indirgeyen ağaçlardır [96]. 

 

 Olasılık metotlarında olduğu gibi, uzaklık analizleri de araştırmacıların çoklu 

karakterlerden gelen bilgiyi iki takson arasındaki tek bir bütün uzaklığın ölçümüne 

çevirmek için bir karakter evrim modeli öngörmelerine gereksinim duyar. DNA 

dizileri için yaygın biçimde kullanılan bir formül, aynı yerdeki çoklu baz değişimleri 

için transisyon ve transversiyon baz değişimlerinin frekansındaki farklılıkları düzeltir 

[99,100]. 

 

Uzaklık verisinden bir filogeni tahmini yapmak için, taksonları kümeleyen bir 

bilgisayar programı kullanılır; yani, en benzer biçimli sonuçlar arasında biri diğerine 

yakın ve benzer bulunur. Taksonları kümelemeyi benzerlikler temelinde yapan bu 

genel stratejiye fenetik yaklaşım adı verilir [101]. Tercih edilen ağaç, taksonlar 

arasında toplam mesafeyi en aza indirgeyen ağaçtır. Birkaç farklı kümeleme 

algoritması yaygın biçimde kullanılmakta olup, analiz edilen mesafenin doğası 

konusunda az ya da çok sınırlayıcı öngörülerde bulunabilirler [96]. 

 

 Uzaklık yöntemi diğer yöntemlerden daha kolay ve hızlı olmaktadır.  Bu 

yöntemde ayrıca çok sayıda dizi kullanılmaktadır.  Bunlar içinde en çok kullanılanlar 

aşağıda belirtilmiştir. 
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- Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean ( UPGMA) 

- Neighbour Joining (NJ) 

- Fitch-Morgoliash (FM) 

 

 

1.9.4 Filogenetik Ağaç Oluşturmada Kullanılan Programlar 

 

Filogenetik alanında çalışan akademisyenler ve bu alanda program 

geliştirenler genellikle MAC kullanmaktadırlar. Her ne kadar programların PC 

versiyonları mevcut ise de MAC versiyonları daha ileri ve üst sürümdürler.  

Filogenetik ağaç oluşturulmasında kullanılan PAUP, PHYLIP, MRBAYES’dir. 

 

1.9.5 Dizileme ve Dizi Analizi 

 

 Çoğaltılan ITS bölgelerinin DNA dizilerini elde etmek için, PCR ürünleri 

dizilemeye Refgen firmasına Ankara’ya gönderildi. Dizi analizi için ücretli 

profesyonel bir bilgisayar programı olan Sequencher kullanıldı. Kontiglerin 

durumlarına bakılarak DNA dizileri işlendi ve konsensus dizileri oluşturuldu. 

Oluşturulan konsensus dizileri Word’ e kopyalandı ve dizi hizalaması için kullanıma 

hazır hale getirildi. Dizi hizalaması için internet üzerinden ücretsiz olarak 

kullanılabilen ClustalW programı kullanıldı. Word’e kopyalanan diziler ClustalW 

programına yapıştırıldı ve gerekli komutlar verilerek dizi hizalaması gerçekleştirildi. 
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 2.MATERYAL VE METOT 

 

 2.1 Materyal 

 

2.1.1  Çalışmada Kullanılan Bitki Örnekleri 

 

Çalışmamızda kullanılan bitki örnekleri genellikle Prof. Dr. Hasan ÖZÇELİK 

tarafından toplanarak bize gönderilmiştir. Bu bitkilerin isimleri ve toplandığı alanlar 

aşağıda ki çizelgede verilmiştir. 

 

 

Çizelge 2. 1 Çalışılan Türler ve Toplandığı Lokaliteler 

Çalışılan Türler Toplandığı Lokalite Toplayan ve Toplama 

No 

Silene leptoclada ISPARTA: Dedegül Dagı, 

Pınargözü mesireligi, 

üzeri, alpinik step, 2400- 

2800 m, C3, 20.08.1995, 

Özçelik 7294. 

Silene. İncliniata ERZURUM: Erzincan-

Erzurum karayolu, 

Erzurum’a 80 km kala, 

step, N: 39050’ 298, E: 

0400 34’ 048, 1900-2000 

m, B8, 02.07.2006 

Özçelik 12424. 

Silene  balansae KAYSERİ: Sarız, Binboga 

Dagları Ziyaret tepesi 

mevkii üst kesimleri 

(N:380 25’ 348 E: 0360 

33’ 964), kayalık yerler, 

1950-2300 m, B6 

14.07.2005 

Kılıç 

& Özçelik 679  

Silene argaea KAYSERİ: Erciyes Dagı, 

Çanak mevkii, N: 380 31’ 

758, E: 0350 28’942, 

hareketli kayalıklar, 2700-

3000 m (-32000), B5 

17.07.2005 

Kılıç & 

Özçelik 674 
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Silene  akmaniana KAYSERİ: Pınarbaşı-

Sarkısla (Sivas), Kavak 

Köyü üst kesimleri (N: 390 

01’ 

365, E: 0360 20’ 174), 

kayalıklar ve kaya 

kırıntıları, 1850-1900 m, 

B6, 29.07.2006 

Kılıç 700 

Silene rhynchocarpa ISPARTA: Aksu, Yaka 

köyü, Yenişarbademli 

yolu, orman parkıcivarı, 

yamaçlar, 1700 m, C3 

04.06.1995 

Özçelik 7080. 

Silene brevicaulis ADIYAMAN: Besni-

Erkenek arası, Reşadiye 

Geçidi (N: 37055’517, E: 

037054’336), kayalıklar, 

1350-1500m,B7 

01.07.2006 

Özçelik, 12283 

Silene azirensis ERZİNCAN: Keşiş Dağı, 

Esentepe mevkii (N: 390 

49’, E: 0390 38’),serpantin, 

hareketli molozlar, 2700-

3000 m, B7 

Kılıç 691 

Silene ruscifolia VAN: Van’dan Çatak’a 

dogru, Çatak’a 35-40 km 

kala, step, 2150 m, B9 

15.06.2002 

Özçelik 9345. 

Silene denizliense DENİZLİ: Denizli-Tavas 

Kızılcabölük Çakıroluk 

mevkii, Radyoling hattı 

civarı, kayalıklar, 1600-

1700 m, C2  21.07.2004 

Kılıç 68 

Silene lucida KÜTAHYA: Gümüs Dağı, 

Abide Köyü civarı, alpinik 

çayır ve step, yamaçlarda, 

1650-1800 m, B2 

09.08.1999 

Özçelik 8245. 

Silene glandulosa ISPARTA: Davraz Dağı, 

kayak pisti üstleri (N: 370 

45’ E: 0300 45’), hareketli 

kayalıklar, 2000-2200 (-

2300) m, C3 27.07.2005 

Kılıç & Özçelik 668 



42 
 

Silene caucasica VAN: Gevas-Tatvan arası, 

Pelli Dağı (N: 380 23’ 995, 

E: 0420 46’ 637), 

2600-2775 m, B9 

13.07.2006 

Özçelik 12498. 

Silene erimicana VAN: Gevas, Pelli Dağı 

(N: 380 23’ 995, E: 0420 

46’ 637), kayalık yerler, 

2600-2700 m, B9 

21.07.2006 

Özçelik 12500. 

Silene oligotricha TUNCELİ: Pülümür-Mutu 

arası, zirve karakol civarı, 

1700-2000 m, B7 

08.07.2006 

Özçelik 12447 

Silene araratica GAZİANTEP: Gaziantep-

Şanlıurfa karayolu, 

Şanlıurfa’ya 60 km, step, 

780 m, C6 28.07.2000 

Özçelik 8560 

 

 

 2.1.2 Çalışmada Kullanılan Kimyasallar 

 

 Çalışmada kullanılan tüm kimyasallar Merck ve Sigma Aldrich’ten temin 

edilmiştir. Moleküler biyoloji materyalleri, Applichem, Biolabs, Stratagene ve 

Fermentas firmalarından yerli kuruluşlar aracılığıyla temin edilmiştir. Çalışmamızda 

bazı bitki türlerinin DNA’sı SIGMA G2N70 Plant Genomic DNA Miniprep Kit ile 

izole edilmiştir. 

 

2.1.3 Genomik DNA izolasyonunda Kullanılan Kimyasallar 

 

 Kullanılan örnekler Dellaporta ve arkadaşlar tarafından geliştirilen ve 

modifiye edilen yöntemle genomik DNA elde edilmiştir. İzolasyon için kullanılan 

tüm kimyasallar Çizelgede gösterilmiştir. Diğer örneklerden genomik DNA 

izolasyonu ise sigma kiti protokolüne uygun olarak yapılmıştır. 
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Çizelge 2.2  Genomik DNA İzolasyonunda Kullanılan Çözeltiler ve Özellikleri 

Çözelti  Kompozisyon 

 

 

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/İzoamil alkol 25 : 24 : 1 

NaAc 3 M pH : 5,2 

İzopropil alkol %100 

TE (Tris – EDTA) 10 mM 

RNaz A 10 mg / mL 

Etanol (EtOH) %70’lik ve %100 lük 

 

 

 

2.1.4  PZR’de ( Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Kullanılan Kimyasallar 

 

 PZR’de kullanılan kimyasallar aşağıdaki tabloda verilmiştir. 

 

 

        Çizelge 2.3   PZR’de ( Polimeraz Zincir Reaksiyonu) Kullanılan Kimyasallar 

Kimyasal Adı Miktarı Konsantrasyonu 

 

DNA 4 ----- 

MgCl2 3 25 mM 

ITS-4 5 pmol / mL 

ITS-5 5 pmol / mL 

dNTP 0,8 10 mM 

dH2O 23,4 ----- 

Taq DNA Polimeraz 0,6 5 Ünite 
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DMSO 3 ----- 

NH4SO4 Tamponu 5 10X 

TOPLAM  

50  

 

 

2.1.5  PZR’ de kullanılan Primerler ve Özellikleri 

 

 

 Polimeraz zincir reaksiyonunda kullandığımız primerler biyoteknoloji 

firmalarından temin edilmektedir.  Primerler laboratuara gelir ve yaklaşık 30 sn 

13.000 rpm’de satrifüj yapılarak kuru çökeltinin tüpün dibinde toplanması sağlandı 

ve 1 ml dH2O içerisinde çözülerek stok hazırlandı.  Her bir primerin son 

konsantrasyonu 50 nmol olacak şekilde sulandırıldı. Çalışmada kullanılan 

primerlerin DNA dizileri, erime sıcaklıkları (Tm) Çizelge’de verilmiştir. 

 

 

 

         Çizelge 2. 4  PZR’de Kullanılan Primerler ve Özellikleri 

Primerler  Nükleotid Dizisi(5’-3’) Tm Sıcaklığı 

ITS-4 TCCTCCGCTTATTGATATGC 52.1 ºC 

ITS-5 GGAAGGAGAAGTCGTAACAAG 55.0 ºC 

 
 

2.1.6 Agaroz Jel Elektroforez Tamponları 

 
 Agaroz jel elektroforezi DNA parçalarının ayrılması, tanımlanması ve 

saflaştırılması için kullanılan metotdur.  Bilim adamları DNA moleküllerinin 

ağırlıklarının logaritmalarına ters orantılı olduğu göstermişlerdir[94].  Çoğunlukla jel 

elektroforezinde bilinen büyüklükteki bir belirteç DNA ile uygulanır.  Bu sayede 

moleküler olarak büyüklüğü bilinmeyen DNA molekül büyüklüğü kolay bir şekilde 

saptanmaktadır.  Jelde, DNA bantları Etidyum Bromid (EtBr) ile boyanmıştır.  Bu 
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sayede bu ajan bize DNA molekülünün U.V altında rahat ve bilirgin görmemizi 

sağlamaktadır. 

 

  Çizelge 2.5  (0,5)xTBE (Tris-Borate) Tampon 

Stok solüsyon Son Konsantrasyon 

1M Tris-borate 0,045M 

0.5M EDTA (pH 8) 0,001M 

 

 

 2.2 Metotve Yöntem 

 

2.2.1 Cam Malzeme ve Plastik Malzemenin Hazırlanması 

 

 Isıya dayanıklı malzemeler, pipet uçları, ependorf tüpleri (mikrosantrifüj 

tüpleri),  santrifüj tüpleri, solüsyonlar, ve cam malzeme 121°C’ de 20 dakika (1 atm 

basınçta) otoklavda steril edildi. 2 saat 80°C’ de kurutma amacıyla etüvde bekletildi. 

 

 

2.2.2 Genomik (gDNA)İzolasyonu 

 

 Genomik DNA izolasyonu için Fenol- Kloroform metodu uygulandı.  Bu 

metodun aşamaları şu şekildedir: 

 

  1-) Taze yapraklar veya herbaryum örneklerinden yaklaşık 1-2 g alınarak 

havanda sıvı azot ile toz haline getirildikten sonra ependorf tüpün yaklaşık 200ul’ lik 

seviyesine kadar doldurulur.  Sıvı azot uçtuktan sonra 600ul izolasyon tamponu 

eklenerek 5dk alt üst edilir.  

  2-) Üzerine 500ul Fenol-Kloroform-İzoamil alkol eklenir. 5 dk alt üst edilir. 

 3-) 12000 rpm’de 5 dk. santrifüj yapılır. 

 4-)  Üstteki süpertanant 500ul lik temiz bir tüpe aktarılır.  Alttaki posa atılır. 

 5-) Üstteki süpertanant hacminin %10’u kadar 3M Sodyum Asetat (ph:5,2) 

eklenir. 
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 6-)  Üstüne 1 süpertanant hacmi kadar oda sıcaklığında olan izopropanol 

eklenip alt üst edilir. 

 7-) 12000 rpm ‘de 2dk. çöktürülür. Oluşan pellete zarar vermeden süpertanant 

atılır. Oluşan pellet üzerine 500ul TE (ph: 8) eklenerek pipetajla pellet tamamen 

çözülür. 

  8-) Bu çözelti için 5 ul RNazA eklenerek alt üst edilir,  pipetaj yapılır. 

 9-) 37 ºC’de 30 dk. inkübe edilerek RNA’nın uzaklaşması sağlanır. 

 10-) Tekrar 50 ul NaAc eklenip alt üst edilir. 

 11-) 1000 ul %90’lık ETOH eklenerek alt üst edilir. 

 12-) Karışım -80 ºC’de 10 dk. bekletilir. 

 13-) 13000 rpm’ de 10 dk. santrifüj edilir. DNA’nın çökmesi sağlanır. 

 14-) Pellete zarar vermeden süpertanant atılır. 

 15-) Kalan çökeltiye %70’lik ETOH’den 1000 ul konularak pipetaj yapılarak 

yıkanır.  12000 rpm’de 2 dk. santrifüj yapılır ve süpertanant atılır. 

 16-) Oluşan çökeltinin ETOH tamamen uzaklaştırıldıktan sonra oluşan 

genomik DNA çözeltisi 50 ul TE ya da 200 ul saf su eklenerek pipetaj ile çözülür. 

 

 

2.2.3 Polimeraz Zincir Reaksiyonu(PZR) 

 

 Polimeraz zincir reaksiyonları in vitro ortamlarda belli DNA dizilerini 

çoğatılması prensibidir.  Bu basit ve hassas bir tekniktir[86].  Bu teknik yardımı ile 

çok az oranda bulunan nükleik asitlerin çoğaltılması gerçekleşmektedir.  PCR 

yöntemi günümüzde virüs, mantar, parazit, protozoa gibi hastalık etmeni olan 

birimlerin uygun primerler, enzim ve komplementler ile çoğaltılması ile hastalık 

teşhisinde kullanılan güvenilir tekniktir. PCR yardımı ile pek çok biyolojik 

çalışmalar yürütülmektedir. Örneğin gen haritalaması çalışmaları, fosil örneklerden 
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alınan DNA’nın çoğaltılmasında, populasyon genetiği çalışmalarında, filogenetik 

çalışmalarda, viral enfeksyon teşhisi gibi pek çok alanda kullanılan özgün biyolojik 

tekniktir [87]. Bu teknik üç basamakta gerçekleşmektedir.  Birinci basamak 

denaturasyondur.  Bu aşamada çift zincirli kalıp DNA yüksek sıcaklıkta ( 92-95)  

birbirinden ayrılır [88].  İkinci basamak primerlerin uygun sıcaklıkta (40-55) 

nükleotidlere karşılık gelmesidir[89].  Son basamak uzama basamağıdır.  Bu 

basamak’ta zincir üzerine yapışan primerlerin 72°C sıcaklıkta polimeraz enzim 

yardımı ile bağlanmasıdır [90]. 

 

 PZR toplam reaksiyon hacmi 25 uL olacak şekilde aşağıdaki bileşenler bir 

PZR tüpüne konuldu. Reaksiyonda ITS4m (5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’), 

ITS5m (5’- GGAAGGAGAAGTCGTAACAAGG-3’) primerleri kullanıldı. 

Karışıma en son enzim eklendi. PZR’de kullanılacak malzemeler çalışma esnasında 

buz üzerinde muhafaza edildi. 

 

 

PZR reaksiyonu aşağıdaki gibi düzenlendi: 

 

Steril distile su                                                                10,8 uL 

dNTP (10mM)                                                                0.4 uL 

PZR buffer                                                                     2,5 uL 

Primer Forward (50 pmol/VL)                                      2,5 uL 

Primer Reverse (50 pmol/VL)                                       2,5 uL 

MgCl2 (25 mM)                                                            1,5 uL 

Kalıp DNA                                                                     2 uL 

Taq DNA Polimeraz                                                      0,3 uL 

DMSO                                                                           2,5 uL 

 

 PZR tüpüne konan bu bileşikler daha sonra PZR aletine yerleştirildi ve uygun 

program seçilerek reaksiyon başlatıldı. 
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   Çizelge2.6 PZR Reaksiyonları 

Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 

      Ön Isıtma 94 C °/ 5 dak. 1 Devir 

1. Basamak 94 C °/ 45sn. 35 Devir 

2. Basamak 51 C °/ 45sn 35Devir 

3. Basamak 72 C °/ 2 dak. 35 Devir 

4. Basamak 72 C °/ 10 dak. 1 Devir 

5. Basamak 4 C °/ 24 saat  

 

 

 

Şekil 2.1PCR Döngüsü Asamaları [91]. 

 

 

2.2.4 PZR Sonuçlarının Değerlendirilmesi 

 

 PZR reaksiyonundan sonra elde edilen ürünler %0.8’lik agaroz jel 

elektroforezinde görüntülendikten sonra PZR ürünü dizi analizine için gönderilir.  

Örneklerden dizi analizi elde etmek için hem ITS-4, hem de ITS-5 primerleri 

kullanılarak her iki taraftan da okunulur.  Örnekler Refgen(ANKARA) gibi dizi 

analizi yapan şirketlere gönderilir.  Elde edilen veriler BioEdit ve Sequencing dizi 

sıralama editörü ile kontrol edildi.  Sol (5’, forward) ve sağ (3’ revers) primerler ile 

okunan diziler eşleştirildi ve filogenetik ağaç oluşturmak için kullanıldı. 
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 3.  BULGULAR 

 

 3.1 ITS Bölgesinin Dizilenmesi 

 

 Çalışmada kullandığımız Silene örnekleri Prof. Dr. Hasan ÖZÇELİK 

tarafından çeşitli lokalitelerden toplanmıştır.  Çalışmada kullanılan Silene türlerinin 

önce genomik DNA izolasyonu gerçekleştirildi.  Daha sonra PZR reaksiyonu ile ITS 

bölgeleri çoğaltıldı.  Dizi analizi için hazır olan örnekler analiz için şirketlere 

gönderildi.  Her örneğin DNA dizisi hem ITS4 hem de ITS5 primerleri ile çift yönlü 

okutuldu. 

 

 

Şekil 3.1Örneklerin Genomik DNA görüntüleri 

1-) S. leptoclada                  5-) S. akmaniana                       9-) S. brevicaulis 

2-) S. balansae                     6-) S. rhynchocarpa                 10-) S. azirensis 

3-) S. inclinata                     7-) S. arar. ssp. arartica           11-) S. ruscifolia 

4-) S. argaea                        8 -) S. arar. ssp. davisii           12-) S. denizliense 
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Şekil 3.2Örneklerin Genomik DNA görüntüleri 

1-) S. lucida ssp. lucida                        5-) S. oligotricha 

2-) S. glandulosa                                  6-) S. akmaniana 

3-) S. caucasica                7-) S. rhynchocarpa 

4-) S. erimicana                8-) S. araratica ssp. araratica 

 

 Örneklerin genomik DNA izolasyonu jel görüntüleri Şekil 3.1 ve 3.2 de 

gösterilmiştir. 

 Dizi analizine gönderilmek için hazırlanmış örneklerin PZR görüntüsü 

aşağıdaki Şekil 3.3 ve 3.4 de gösterilmiştir. 

 

 

Şekil 3.3Örneklerin PZR Görüntüsü 

 

1-) S. leptoclada                  5-) S. akmaniana                              9-) S. brevicaulis 

2-) S. balansae                     6-) S. rhynchocarpa                  

3-) S. inclinata                     7-) S. araratica ssp. arartica    

4-) S. argaea                        8-) S. araratica ssp. davisii      
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Şekil 3.4Örneklerin PZR Görüntüsü. 

 

1-) S. lucida ssp. lucida                        5-) S. oligotricha         9-) S. glandulosa 

2-) S. glandulosa                                  6-) S. akmaniana 

3-) S. caucasica                                    7-) S. rhynchocarpa 

4-) S. erimicana                                    8-) S. brevicaulis 

 

 

 3.1.1 Verilerin Değerlendirilmesi 

 

 Sonuçların değerlendirilmesi amacıyla dizi analizi sonucu ilk olarak NCBI 

veri tabanında nükleotid BLAST yapılarak kontrol edildi.  ITS4 ve ITS5 primerleri 

kullanılarak elde edilen ITS bölgesi nükleotid dizilerinden, PAUP4,0 gibi 

programyardımı ile filogenetik ağaç oluşturulur. 
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 4.  TARTIŞMA VE SONUÇ 

 

 

Şekil 3.5 Kes Bağla (Branch and Bound) Araştırma Algoritmasıyla Elde Edilen 45 

Parsimoni Ağacından 1. Nolu ağaç 

 

 Son yıllarda nrDNA’nın ITS bölgelerine dayalı filogenetik analizler 

taksonomik verilerin ortaya çıkmasında kullanılmaktadır.  Bu analizler sayesinde 

taksonomik olarak karmaşık olan birçok türün, cinsin veya çok sayıda takson ihtiva 

eden grupların filogenetiğinin yeniden inşasında kullanılmaktadır. 

 

 Filogeninin çok yaygın olarak kullanılmasına bağlı olarak bunların yeniden 

yapılandırılması için birçok metot geliştirilmiştir.  Parsimoni en sık çalışılan ve 

 

Klad 2 

Klad 1 

Klad 3 
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kullanılan filogenetik ağaçtır.  Parsimonide en yüksek olan ağaç, en tutumlu olan 

yani genetik ilişkiyi enn güvenilir biçimde yansıtan ağaçtır. 

 

 Karakter temelli yöntemlerden Maksimum Parsimoni kriteri kullanılarak   

Branch and Bound algoritması yapıldı.  Yapılan parsimoni analizinde toplam 798 

karakter incelenmiş ve bunlardan 282 karakter sabit(constant) karakterli, 133 

karakter değişken çıkmıştır. Parsimonik bilgi içeren karakter sayısı ise 383 çıkmıştır. 

Şekil 3.5, Şekil 3.6 ve Şekil 3.7’ye baktığımız zaman oluşturmuş olduğumuz 

filogenetik ağaçları görmekteyiz.  Şekil 3.5 deki ağacı incelediğimiz zaman üç 

klad’dan oluştuğunu görmekteyiz.   Buna göre S. akmaniana ve S. glandulosa’nın 

filogenetik olarak kardeş grup olduğunu görmekteyiz.  S. inclinata ve S. 

leptoclada’nın  kardeş grup olduğunu görmekteyiz. Yine aynen S. balansae’nin 

S.lucida ssp. lucida ile monofiletik grup oluşturduğu ve bu türlerin Şekil 3.5 de 

S.inclinata ve S. leptoclada ile klad oluşturduğu görülmektedir. S. rhynchocarpa ile 

S. oligotricha’nın kardeş grup olduğu, S. araratica ssp. araratica ve S. araratica ssp. 

davisii’nin bir kardeş grup oluşturdukları ve bu gruba S. ruscifolia’nın yakın akraba 

olduğunu Şekil 3.5 de görmekteyiz.  S. denizliense ve S. lucida’nın kardeş takson 

olduğu ve bu gruba S. caucasica’nın akraba olduğu görülmektedir.  

 

 Çalışmamız Silene L. cinsine ait Brachypodeae ve Auriculatae seksiyonuna 

ait türler üzerinedir. Molküler veriler ile morfolojik verilerin varlığı türler arasındaki 

akrabalık ilişkilerini güçlendirecektir.  Şekil 3.5 Klad 2 olarak belirttiğimiz S. 

leptoclada, S. inclinata ve S. balansae moleküler olarakta aynı grupta seksiyon 

olarakta Brachypodeae seksiyonunda yer almaktadır.  
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Şekil 3.6 Kes Bağla (Branch and Bound) Araştırma Algoritmasıyla Elde Edilen 45 

Parsimoni Ağacından 2. Nolu ağaç. 

 

 

 Kes Bağla (Branch and Bound) Araştırma Algoritmasıyla Elde Edilen 45 

Parsimoni Ağacından 2. Nolu ağacı incelediğimiz zaman Şekil 3.5 deki ağaçtaki 

özellikleri destekleyici nitelikte olduğunu görmekteyiz. S. inclinata, S. leptoclada, S. 

balansae, S. lucida ssp. lucida’nın Şekil 3.5 deki gibi Şekil 3.6 da bir grup olduğu ve 

bu gruba dış grup olarak seçtiğimiz Lychnis coronaria’nın akraba olduğunu 

görmekteyiz. Ancak Şekil 3.5 deki dal ile Şekil 3.6 da ki bu grupların dallarına 

baktığımız zaman grup olarak aynı ama yer olarak farklılık görülmektedir.  Şekil 3.6 

daki filogenetik ağaçtaki akrabalık ilişkileri Şekil 3.5 deki parsimoni ağacını 

desteklediği açıkça görülmektedir.  S. denizliense ile S. lucida ‘nın kardeş grup 

olduğu ve bu gruba da S.caucasica’nın yakın akrabalığı her iki şekilde de 

görülmektedir. S. araratica ssp. araratica ve S. araratica ssp. davisii’nin kardeş 

takson olduğu ve bu taksonlaraS. ruscifolia’nın yakın akraba olduğunu her iki şekilde 

de görmekteyiz. S. akmaniana ve S. glandulosa’nın monofiletik grup olduğu, S. 

rhynchorcarpa ile S. oligotricha’nın da monofiletik grup olduğu Şekil 3.6 

görülmekte ve bunu parsimoni kriteri ile oluşturulan bir nolu ağaç desteklemektedir 

Klad 1 

Klad 2 

Klad 3 
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Şekil 3.7 Kes Bağla (Branch and Bound) Araştırma Algoritmasıyla Elde Edilen 45 

Parsimoni Ağacından 3. Nolu ağaç 

 

 

 Kes Bağla araştırma algoritması ile elde ettiğimiz şekil 3.7 parsimoni ağacına 

baktığımız zaman S inclinata, S. leptoclada’nın S. balansae ve S. lucida ssp 

lucida’nın bir grup oluşturduğu bu gruba dış grup olarak seçtiğimiz Lychnis 

coronori’nın akraba olduğu görülmektedir. şekil 3.5 ve 3.6 daki parsimoni kriteri ile 

oluşturulan şekillere baktığımız zaman bunu desteklediği açıkca görülmektedir. S. 

araratica ssp. araratica ve S. araratica ssp. davisii’nin kardeş takson olduğu ve bu 

taksonlara S. ruscifolia’nın yakın akraba olduğunu şekil 3.7 de görmekteyiz.S. 

denizliense ile S. lucida ‘nın kardeş grup olduğu ve bu gruba da S.caucasica’nın 

yakın akrabalığı şekil 3.7 de belirtilmiştir. S. akmaniana ve S. glandulosa’nın 

monofiletik grup olduğu, S. rhynchorcarpa ile S. oligotricha’nın da monofiletik grup 

olduğu Şekil 3.7 de gösterilmiştir.  Kes Bağla algoritması ile oluşturulan parsimoni 

ağaçlarının her üç şekildede desteklediği bunlara moleküler veriler dahilinde daimi 

destek sağlamak için şekil 3.8 de strict consensus ağacı şekil 3.9 da UPGMA ağacı, 

şekil 3.10 da NJ ağacı ve Şekil 3.11 de boostrapt analizi oluşturulmuştur. 

Klad 1 

Klad 2 

Klad 3 
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Şekil 3.8 Kes Bağla Algoritması ve Maksimum Parsimoni Kriteri Kullanılarak Elde 

Edilen 45 Maksimum Parsimoni Ortak Uyumluluk Ağacı( Strict Consensus) 

 

 

Şekil 3.8 deki Strict Consensus ağacına baktığımız zaman S. inclinataile 

S.leptoclada’nin monofiletik grup olduğu bu ağaçta da görülmektedir.  Şekil 3.5, 3.6 

ve 3.6 daki ağaçlarda da bu türlerin kardeş olduğunu söylemiştik. Moleküler verilerin 

desteklenmesi için bu türlere ait morfolojik veriler baktığımız zaman bu türlerin 

braktelerin lanseolat olması, pistilin bileşik karpelli olması, gövde yaprakların linear 

ve lanseolat olması alt yaprakların tabanda roset ve tohumların reniform kahverengi 

olması morfolojik olarak yakınlığını desteklemektedir. Bu destek sonucu moleküler 

verilere ışık tutulmaktadır. S. lucida ssp. lucida ve S. balansae ile kardeş grup olduğu 

şekil 3.8 de gösterilmektedir. Bu türlerin moleküler destek olarak şekil 3.5, 3.6 ve 3.7 

de parsimoni ağaçlarında görülmektedir. Morfolojik verilere baktığımız zaman alt 

yapraklar tabanda roset, gövde yaprakları lanseolat-linear, brakteler lanseolat, pistil 

bileşik karpelli ve tohumların reniform kahverengi olması gibi benzer morfolojik 

karakterler akrabalık ilişkisini desteklemektedir. S.denizliense ve S. lucida’nın şekil 

3.8 de aynı grupta olduğu ve şekil 3.5, 3.6 ve 3.7 deki parsimoni kriteri oluşan 

ağaçlarla desteklendiği görülmektedir.  Bu iki türün morfolojik verilerine baktığımız 

zaman gövde yapraklarının linear, alt yaprakların akut ve linear olması, braktelerin 

lanseolat olması, petallerin aurikulat, pistilin bileşik karpelli olması ve tohumların 

GRUP 1 

GRUP 2 

GRUP 3 
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reniform ve renginin kahverengi olması türlerin yakın akraba olduğunu moleküler 

destekler ile desteklemektedir.  Ayrıca bu iki türe S.caucasica’nın yakın akraba 

olduğu filogenetik olarak görülmektedir.  S. caucasica’nın morfolojik birkaç 

özelliğine baktığımız zaman braktelerin lanseolat olması, gövde yapraklarının linear 

ve lanseolat olması, pistilin bileşik karpelli tohum renginin kahverengi olması 

moleküler verileri destekler nitelikte olmaktadır.  Şekil 3.8 de S. araratica ssp. 

araratica ve S. araratica ssp. davisii’nin kardeş takson olduğu görülmektedir. 

 

 

 

 

 Şekil 3.9UPGMA Ağacı 

 

  Genetik uzaklık metodu, dizi çiftleri arasındaki farkın derecesine ve 

uzaklığına dayanır.  Uzaklık metodunda 2 algoritma kullanılır. Bunlardan birincisi 

küme temelli, ikincisi optimalite temelli algoritmalardır.  Küme temelliler UPGMA 

ve NJ olmak üzere iki çeşidi vardır.  Optimalite temelli algoritmalarda ise birçok 

ağaç topolojisini kıyaslar ve ağaçlar arasında en uygun düşünüleni seçer [103]. 
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    Şekil 3.10Neighbour Joining (NJ)  Ağacı 

 

 

  Maksimum Parsimoni yöntemine ek olarak mesafe temelli yöntemlerden 

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

(neighbor joining) analizleri yapılmıştır. NJ Analizi sonucu oluşan filogenetik ağaç 

Şekil 3.10’da, UPGMA Analizi sonucu oluşan filogenetik ağaç şekil 3.9’da 

gösterildiği gibidir. 

 

 Şekil 3.10’da NJ analizi sonucunda oluşan filogenetik ağaçtaki dal 

uzunluklarının biribirinden farklı olduğu gözlemlenmektedir.  Filogramdaki bu dal 

uzunluklarının farklı olması türlerin hangisinin daha önce veya sonra evrimleştiğini 

gösterir. Filogenetik ağaçtaki uzun olan dallar günümüze en yakın olan atayı 

göstermektedir, kısa olan dallar ise en eski(ilkel) atayı göstermektedir. Şekil 3.9’daki 

UPGMA analizinde ise dal uzunlukları eşit olarak hesaplanmaktadır ve bu ağaç bize 

ataların ilkelliği ile ilgili herhangi bir bilgi vermemektedir. 

 



59 
 

                              Şekil 3.11Boostrap Analizi Sonucu Oluşan Ağaç 

 

 

   Bootstrap araştırması elde edilen ağaçların dallarının parsimoni kriterini 

kullanarak istatistiksel yönden en güvenilir olan dalları belirlemede kullanılır [104]. 

Burada veri setinden bazı replikasyonlar üretilerek her bir dalın yüzdelik olarak ne 

oranda desteklendiğini gösterir. Bootstrap değeri % 0 ile % 100 arasında degişir. 

Kress ve arkadaslarının karakterize ettigi bootstrap destek değerlerine göre, > % 85 

çok güçlü, % 70-85 arası güçlü, %50-70 arası zayıf ve < % 50 çok zayıf seklinde 

tanımlanmıştır [105]. Bootstrap desteğinin % 70 ya da daha büyük olusu genellikle 

dogru filogeninin tanımlanması ile ilişkilendirilir. Eger, belli bir dal için bootstrap 

desteği % 50’nin altında ise; araştırmacı ağacın bu kısmındaki dallanma modelini 

belirleyemediği veya aradaki ilişkinin tam netleştirilemediği sonucuna varacak ve 

bunun sonucunda yayınladığı ağaçta, bu dalı tek dügümden çok çatallı olarak 

verecektir. 

 

        Şekil 3.11 deki boostrap analizine göre S. balansae ve S. lucida ssp. lucida’nın 

mofiletik grup olduğu ve bunun %99 desteklendiği görülmektedir.  Hem morfolojik 

hemde moleküler veriler ile bu iki türün bir grup olduğu görülmektedir.  S. inclinata 

ve S.leptoclada’nın bir grup olduğu ve bu grubun %85 desteklendiği şekil 3.11 de 
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görülmektedir. Buna destek olarak parsimoni kriteri ile oluşturulan şekil 3.5, 3.6 ve 

3.7 deki ağaçlarda da S.leptoclada ve S. inclinata’nın filogenetik akrabalık olduğunu 

göstermektedir. S.leptoclada ve S. inclinata’nın oluşturduğu grup ile S. balansae ve 

S. lucida ssp. lucida’nın oluşturduğu grubun birbiri ile akraba olduğu ve bunun %76 

desteklendiği şekil 3.11 de gösterilmektedir. Ayrıca dış grup olarak seçtiğimiz 

Lychnis coronaria’nın S. leptoclada, S. inclinata, S.balansae ve S. lucida ssp lucida 

ile oluşturulan gruptan ayrıldığı şekil 3.11 de %97 oranında desteklendiği 

görülmektedir. S. denizliense ve S. lucida’nın şekil 3.11 de %100 desteklediği ve bu 

türlerin filogenetik akraba olduğu hem moleküler hemde morfolojik veriler ile 

desteklenmektedir. Bu gruba S. caucasica’nın yakın akraba olduğu %67 oranında 

desteklenmiştir. Şekil 3.11 de S. araratica ssp. araratica ile S. araratica ssp. 

davisii’nin kardeş takson olduğu %86 olduğu görülmektedir. 

 

 

 

Şekil 3.12 Üzerine Boostrap Değeri İşlenmiş Kes Bağla (Branch and Bound) 

Araştırma Algoritmasıyla Elde Edilen 45 Parsimoni Ağacından 1. Nolu ağaç  

 

67 
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86 

85 

100 

99 
97 



61 
 

  Elde edilen 45 parsimoni ağacından 1 nolu ağacın üzerine boostrapt değerleri 

şekil 3.12 de işlenmiştir.  S. inclinata, S. leptoclada, S. balansae ve S. luc. ssp. 

luc.’nın bir grup oluşturduğu,  grubun yüzde 76 destek aldığı ve dış grup olarak 

şeçtiğimiz Lychnis coronaria’nın bu gruptan ayrıldığı görülmektedir. Şekil 3.12 de S. 

araratica ssp.araratica ile S. araratica ssp. lucida’nın kardeş takson olduğu yüzde 

86 desteklendiği Şekil 3.11 de boostrapt analizinde de görülmektedir. Ancak 

S.araratica ssp.araratica ile S. araratica ssp. lucidaşekil 3.12 de S. ruscifolia ile 

akraba olduğu görülmektedir. S. denizliense ve S. lucida’nın monofiletik grup olduğu 

yüzde 100 destek aldığı ve bu gruba S. caucasica’nın akraba olduğu yüzde 67 

desteklendiği görülmektedir.  
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 6.  EKLER 

 

>S. glandulosa Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

GAAGGAGAAGTCTAAAGGTTTCCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCAT

TGTCGAAACCTGCCCAGCAGAGCGACCCGTGAACACGTTCAACCTCGTG

GGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGCCTCGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTCCCA

GGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAAC

CCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCG

CTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACG

ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGA

AATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTT

GAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGG

CGTCACGCATCGCGTCTCCCCCATACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAG

GATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCC

CGGCATCGGTATGCCGCGGCGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAG

CAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCGTGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTT

GGCGTTGCCTAACGGCAACCAAACCGTGCGACCCCCAGTCAGGCGGGGC

TACCCTGAA 

 

>S. ruscifolia Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

GACCTGCGAGGATTGTCGAAACCTGCCCAGCAGAGCGACCGTGAACACG

TTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTGCTCGGTGCCTCGTGCGCCTGCTCG

CCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGCTGTTTCCCCGGCCA

AACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATATAAACTTAATGTGT

GTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGTTCT

TAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGA

AGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAA
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CCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCCGGCTGAGGGCA

CGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTTCTCCCCCATACCACCTCGGTGG

AGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTCGCGGCTGGCCTAA

AATTGGAGCCCCCGGCATCGGTATGCCGCGGCGATAGGTGGTGAACAAG

GCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCGTGCCAGCGTGGGCT

CGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAACGGCAACCAAACCGTGCGACCCCA

GGTCAGCGGCTACCCGTATTAA 

 

>S.luc ssp.lucida Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

GTTTCGGTAGGTGAACCTGGCGGAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGCA

GAGCGACCCGTGAACACGTTCAACCTCGTGGGTGCTGGGGCGTTGCTCGG

TGCCTCGTGTGCCAGCTCGCCCCTCTCCCAGGCCGGGGAGCTCCCCACCC

GTGGGCTGTTCCCCCGGCTAAATAACGAACCCCGGCGGCGTAAATGCGTC

AAGGAATATAAACTTCTATGTGTGTGCTTCTCCTCTCGGCCGGTTAGCCG

GGTGTTGGAGTGGCGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGG

ATATTCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTG

GTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGC

GCCCGAAGCTTCTGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCTCGGGTC

TTCCCCCAAATTCCACCCTTGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCG

GCTCCCCGGTTCGCGGCTGGCCTAAATTGGAGCCCTCGGCTCGGGATGCC

GCGGCGATGGTGGGAACAAGGCCTTGGCCGAGCCACAACCCGTCGCGTG

CCGTCCCAGTTGGGCTTGCAGGACCCTTTGGTGTCTCAAGGCAACCAAAC

CGTTGCGACCCCAGGTCACGGCCGGGC 

 

>S.erimicana Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

AGTGACCTGCGGAGGATCATTGTCGAACCTGCCCAGCAGAGCGACCCGT

GAACACGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGCCTCGTGCG

CCTGCTCGCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGCTGTTTC

CCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATATAAACT

TAATGTGTGCGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAGCTGTGC
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CATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCA

TCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATC

CCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCCGGCT

GAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCAAACCCACC

TCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTCGCGGCT

GGCCTAAAATTGGAGCCCCCGGCATCGGTATGCCGCGGCGATAGGTGGT

GAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCGTGCCAAC

GTGGGCTCGGAGGACCCTTGGCGTTGCCTAACGGCAACCAAAAAGCCCC

GGGGGGG 

 

>S.denizliense Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TTAAATTCGCGGGGTAGCCGCCTGACCTGGGGTCGCAAACTGTTTTGGTT

GCCCTGAAGGCAACGACAAAGGGTCCTGCGAGCCCACATTGGCACGGGA

TGCGCGACGGGTTGCTTGCTTGGCCGAGGCCTTGTTCACCACCTATCGCC

GCGGCATACCGATGCCAAGGGCTCCAATTTTAGGCCAGCCGCGACCGGT

GAGTCGCGGGAAACCATCCTCCTTCCCCTCCACCAAGGGTGGATTTTGGG

GGAGATGCGATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAGCCGGAGGCT

TCGGGCGCAACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAAT

TCACACCAAGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCGA

GATATCCGTTGCCGAGAGTCGTTTATTGTTAAGACATGACACCACTCAAA

CGCCCGGCTAACCGGGCGATAGGAGAGCGCACACATAATGTTTATATTCC

TTGACGCATTTACGCGCCGGGGTTCGTTGGTTAGCCGGGGAAACAGCCCA

CAAGTGAGTGCTCCCCGGCCTGGGAGAGGGGCGAGCAGGCACACGAGGC

ACCGAGCAATGCCCCAGCACCCACGAGGTTGAACGTGTTCACGGGTCGC

TCTGCTGGGCAGGTTTCGACAATGATCCTTCCGCAGGTTCACCTACGAAA

CCCGTTGACTTCTCCTTC 

 

>S. caucasica Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

CGGAGGATGGAAGGAATTTCGTAACCTGGCTCATACACCCGGGAGGACG

TTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGCCTCGTGCGCCTGCTC
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GCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGCTGTTTCCCCGGCC

AAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATATAAACTTAATGTG

TGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGTCT

TAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGA

AGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAA

CCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCCGGCTGAGGGCA

CGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCAAACCCACCTCGGTGG

AGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTCGCGGCTGGCCTAA

AATTGGAGCCCCCGGCATCGGATGCCGCGGCGATAGGTGGTGAACAAGG

CCTCGGCCAAGCAAGCAACCTGGGGGGCCAGGTGGAGGAGGAGCGAAC

AGCAACATGCGGAG 

 

>S. leptoclada Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TGGAAGGAGAAGTCGTAACAATTTCGTAGGGAGGAAGGTATTGTCGAAA

CCTGCCCAAGCGACCCGGACATGTTCAACCTCATGGGTGCTGGGGCGTTG

CTCGGTGCCTCGTGTGCCTGCCCGCCCCTCTCCCAGGCCGAGGTAGCGCC

CACTTGTGGGCTCTTCCCCGGCTAACCAACGAACCCCGGCGCGTAAATGC

GTCAAGGAATATAAACTTTATGTGTGTGCTCTCCTATCGCCCGGTTAGCC

GGGCGTTGGAGTGGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACG

GATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTG

GTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGC

GCCCGAAGCTTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCG

TCTCCCCCATATTCCACCTTGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCG

ACTCACCGGTTGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCACGGCATCGGGATG

CCGCGGCGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTC

GGCATGCCGTGCCAATGGGGCCGAAACCTTGGGAAGGCAACAACTTAAG

GTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAATTT 
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>S. incliniata Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGC

AGAGCGACCCGTGAACGTGTTCAACCTCATGGGTGCTGGGGCGTTGCTCG

GTGCCTCGTGTGCTAGCTCGCCCCTCTCCCAGGCAGGGGAGCGCCCACTT

GTGGGTTGTTCCCCGGCTAACCAACGAACCCCGGCGCGTAAATGCGTCAA

GGAATATAAACTTTATGTGTGTGCTCTCCTATCGCCCGGTTAGCCGGGCG

TTGGAGTGGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATC

TCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGA

ATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGA

AGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCC

CCATATCCCACCTTGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCAC

CGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCTCGGCATCGGGATGCCGCGG

CGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCAT

GCCGTGCCAATGTGGGCTCGAAGGACCCTTTGTCGTTGTCTTAAGGCAAC

CAAACCGTGCGACCCCAGGTCAGGC 

 

>S.ara ssp. arartica Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TGGAAGGAGAAGTCGTACCAAGGTTCGTAGGTGGACCTGCGGAAGGATC

TTGTCGAGACCTGCCCGCGAGCGACCCGTGCTGTTCCCTCGGGGGGACGG

GGCGTGCTCGGTGCCTCGTGCGCCTCTCGCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAG

CGCTCACTGTGGGCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAA

CTTCAAGGAATATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGC

CGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACG

GATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAGTAGCGAAATGCGATACTTGG

TGTGAATTGCAGAATCCCGTGACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGC

CCGAAGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTC

TCCCCCATACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACT

CACCGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCTCGGCATCGGTATGCCGC

GGCGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGC

GTGCCGTGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGCGTGCCTAACGGCAA

CCAAACCGTGGACCCCAGGTCAG 
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>S. rhynchocarpa Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGCAGAGCGACCCGTGAACA

CGTTCACCCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGCCTCGTGCGCCTGC

TCGCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGCTGTTTCCCCGG

CCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATATAAACTTAATG

TGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGT

CTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGAT

GAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTG

AACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCTCCGGCTGAGGG

CACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCATACCCACCTCGGT

GGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTCGCGGCTGGCCT

AAAATTGGAGCCCCCGGCATCCGGTATGCCGCGGCGATAGGTGGTGAAC

AAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCGTGCCAACGTGG

GCTCGGAGGACCCTTTGGCGTTGCCTAACGGCAACCAAACCGTTGCGACC

CCAGGTCAAGCGGGGCTACCC 

 

>S. oligotricha Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

CTACAATTCGAGGGGACTGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGGCCCGCAG

AGCGACCCGTGAACATGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGG

TGCCTCGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTCCCAGGCCGGAGAGCGCCCACTTG

TGGGCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAG

GAATATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGT

TGGAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCT

CGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGA

ATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGA

AGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCC

CCATACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCAC

CGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCCCGGCATCGGGATGCCGCGG

CGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGT
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GCCGTGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTTGGCGTTGCCTAACGGCAAC

CAAACCGTTGCGCCCCAGGGTCA 

 

>S. lucida Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TCAGCGGGTAGCCCCGCTGACCTGGGGTCGCAACGGTTTGGTTGCCGTTA

GGCAACGCCGAAGGGTCCTCCGAGCCCACGCTGGCACGGCACGCGCGAC

GGGTTGCTTGCTTGGCCCGAGGCCTTGTTCACCACCTATCGCCGCGGCAT

ACCGATGCCGGGGGCTCCAATTTTAGGCCAGCCGCGACCGGTGAGTCGC

GGGAAACCATCCTCCCTTCCCCTCCACCGAGGTGGGTTTGGGGGAGACGC

GATGCGTGACGCCCAGGCAGACGTGCCCTCAGCCGGAGGCTTCGGGCGC

AACTTGCGTTCAAAAACTCGATGGTTCACGGGATTCTGCAATTCACACCA

AGTATCGCATTTCGCTACGTTCTTCATCGATGCGAGAGCCGAGATATCCG

TTGCCGAGAGTCGTTTATTGTTAAGACATGGCACAGCTCCAACGCCCGGC

TGACCGGGCAGCGGGAGAGCACACACATTAAGTTTATATTCCTTGACGCT

TACGCGCCGGGGTTCGTTGTTTGGCCGGGGAAACAGCCCACAAGTGGGC

GCTCCCCGGCCTGAGAGGGGGGCGAGCAGGCGCACGAGGCACCGAGCA

ACGCCCCGTCCCCCACGAGGTTGAACATGTTCACGGGTCGCTCTGCTGGG

CAGGTTTCGACAATGATCCTCCGCAGGTCACCTACGA 

 

>S. brevicaulisÖrneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

CGTAGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGCAGAGCG

ACCCGTGAACACGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGCCT

CGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGGGC

TGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAATA

TAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGGAG

CTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCT

CTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGC

AGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCT

CCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCAAA

CCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGGTC
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GCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCCTGGCATCGGTATGCCGCGGCGATA

GGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCGT

GCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAACGGCAACCAAA

CCGTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGATT 

 

>S. azirensis Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

AGGTGAGGTGACCTGGGGAAGGAATCATTGTCGAAACCTGCCCAGGCAG

AGCGACCCGTGGAAACACCGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCT

CGGTGCCTCGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTCCCAGGGTCGGGGAGCGCCCA

CTTGTGGGCTGTTCCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTC

AAGGAATATAAACTTAATGTGTGCGCTCTCCCGCTGCCCGGTAAGCCGGG

CGTTGGAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATA

TCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGT

GAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCC

AAAGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTC

CCCCAAACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGACTC

ACCGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCCCGGCATCGGTATGCCGC

GGCGATAGGTGGTGAACAAGGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCG

CGTGCCGTGCCAGCGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAACGGC

AACCAAACCGTTGCGACCCCCAGGTCAGGCGGGGGCTACCCGCTGAA 

 

>S. argae beyaz Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TCCGTAGGTGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGCAGAG

CGACCCGTGAACATGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGC

CTCGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTG

GGCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGA

ATATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTTG

GAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCG

GCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATT

GCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGC
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CTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCA

AACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCG

GTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCCCGGCATCGGTATGCCGCGGCC

GATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTG

CCGTGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAACGGCAACC

AAACCGTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGAT 

 

>S. arar.ssp.daviisi Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

GTAGGTGACCTGCGAAGGATCATTGTCGAACCTGCCCAGCAGAAGCGAA

CCCGTGAACATTGTTCAACCTTCGTGGGGGGAACGGGGGCGTTGCTTCGG

TGCCTTCGTTGCGCCTTGCTTCGCCCCCCCCTTCCCAGGCCGGGGAAGCG

CTCAACTTGTGGGCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAA

GCGTCAAGGAATATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTTAG

CCGGGCGTTGGAGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAAC

GGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTT

GGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTG

CGCCCGAAGCCTCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGC

GTCTCCCCCATACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCG

ACTCACCGGTCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAAGCCCTCGGCATCGGTATG

CCGCGGCGATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTT

CGCGCGTGCCGTGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAA

CGGCAACCAAACCGTTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTA 

 

>S. balansae Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

TTCCGTAGGTGAACTGCGGAAGGATTCATTGTGAAACGGCCCAGCAGAG

CGACCCGGGAAACGTTCAACCTCGTGGGTGCTGGGGCGTCGCTCGGTGCC

TCGCGTGCCTGCTCGCCCCTCTCCCAGGCCGGGGAGCTCCCACCCGTGGG

CTGTTCCCCCGGCTAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAATGCGTCAAGGA

ATATCAACTCTATGTGTGTGCTCTCCTCTCGCCCGGTTAGCCGGGCGTTGG

AGTGGCGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG



84 
 

CTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTG

CAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCT

TCTGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCAAA

ATCCACCCTTGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGCGGCTCACCGG

TCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCTCGGCATCGGGATGCCGCGGCGA

TAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCGAGCAAGCAACCAGTCGCGCGTGCC

GTGCCAGTTTGGGCTCGCAGGACCTTGCGTTGCCTTAAGGCAC 

 

>S. akmaniana Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

CGGTAGGTGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAACCCTGCCCAGCAGAGC

GACCCGTGAACACGTTCAACCTCGTGGGGGACGGGGCGTTGCTCGGTGC

CTCGTGCGCCTGCTCGCCCCCCTCCCAGGCCGGGGAGCGCCCACTTGTGG

GCTGTTTCCCCGGCCAAACAACGAACCCCGGCGCGTAAGCGTCAAGGAA

TATAAACTTAATGTGTGTGCTCTCCCGCTGCCCGGTCAGCCGGGCGTTGG

AGCTGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTCGG

CTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTG

CAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCC

TCCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCCCAT

ACCCACCTCGGTGGAGGGGAAGGGAGGATGGTTTCCCGCGACTCACCGG

TCGCGGCTGGCCTAAAATTGGAGCCCCCGGCATCGGTATGCCGCGGCGAT

AGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGTCGCGCGTGCCG

TGCCAACGTGGGCTCGGAGGACCCTTCGGCGTTGCCTAACGGCAACCAA

ACCGTTGCGACCCCAGGTCAGGCGGGGCTACCCGCTGATT 

 

>Lychnis coronaria Örneğine Ait nrDNA ITS Bölgesinin Baz Sırası 

AAGTTCACTGAACCTTATCATTTAGAGGAAGGAGAAGTCGTAACAAGGT

TTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAACCTGCCCAGCAG

AGCGACCCGTGAACACGTTCAACCTCGTGGGTGTTGGTGCGTTGCCCGGT

GCCTTGTGTACCGGGTCGTCCCTCTCCCAGGCTGGGGAACGCCCACTTGT

GGGCTCTTCCCCGGCTAAACAACGAACCCCGGCGCGTAATGCGTCAAGG
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AATATGAACTCAATGTGTGTGCTCTCCTGCTGCCCGGTTAGCCGGGCGTT

GGAGTGGTGCCATGTCTTAACAATAAACGACTCTCGGCAACGGATATCTC

GGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAA

TTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAA

GCTTTTAGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCTCCCC

CAATTCCACCCTTGGTGGAGGGGAAGGAGGATGGTTTCCCGTGACTCACC

GGTCGCGGCTAGCCTAAAATTGGAGCCCTCGGCATTGAGATGTCGCGGC

GATAGGTGGTGAACAAGGCCTCGGCCAAGCAAGCAACCCGT 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 


