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Oz: Canlilarin simflandirilmasi ve canl birliklerine ait sinirlarin gizilmesi gozleme ve deneye dayali sistemli bilgi tiretmeye
baslanmasiyla birlikte karsilagilan en karmasik problemlerden biri olmustur. Bu amagla arastirmacilar birgok kuram ve metot
gelistirerek var olan canli ¢esitliligini saptamaya calismislardir. Cekirdek kokenli barkot bolgeleri, plastid kokenli barkot
bolgelerine gore ¢ok daha fazla bilgi icermesine karsin, tek lokus kullanilarak barkotlama yapildiginda, farkl bitki gruplarini
karsilastirabilmek icin yeterli bilgiye sahip olunmamaktadir. Tiim bitki tiirlerinde kullanilabilecek tek bir barkot bolgesi heniiz
mevcut degildir ve bu nedenle farkli barkot bolgelerinin birlikte kullanilmasi, tiirlerin ayirt edilebilme giictinii
arttirabilmektedir. Calismanin ana hedefi, bitki molekiiler filogenetigini konu alan ¢aligmalarda etkin olarak kullanilabilecek
gen, gen bolgesi ve gen sayisini degerlendirmektir. Bu ¢alismada, 15 farkli bitki ailesine ait toplam 60 bitki tiiriine ait
filogenetik iliskiyi degerlendirmek i¢in matK, ve trnH-psbA barkot genler kullanilarak MAFFT (Multiple Alignment Using
Fast Fourier Transform) yazilimi ile diziler hizalanmis ve Bayesian metodu ile konsensus filogenetik aga¢ elde edilmistir.
Sonuglar bitki molekiiler filogenetik ¢aliymalarinda marK gen dizilerinin trnH-psbA gen dizilerine gore daha yiiksek ardil
olasilik degerli agag tiretebildigini gostermistir. Ancak daha fazla genlerin galigmasi ile olasi filogenetik iliski daha da iyi bir
sekilde tahmin edilebilir.

Anahtar Kelimeler: Filogeni, molekiiler sistematik, biyoinformatik, barkot gen

Molecular Classification of Some Plant Taxa Using
MatK and trnH-psbA Barcode Genes

Abstract: The classification of living creatures and the demarcation of living units have been one of the most complex
problems encountered as a result of observing experimental and systematic information. For this purpose, researchers have
tried to determine the diversity of living creatures by developing many theories and methods. Although the nuclear genome
barcode regions contain much more information than the barcode regions of plastid, they do not have enough information to
compare different plant groups when barcoding with a single locus. A single barcode region that can be used in all plant
species is not yet available, and therefore, the use of different barcode regions may increase the distinguishing power of
species. Main objective of this study was to determine gene, gene region and numbers of genes suitable for plant molecular
phylogentic studies. In this study, matK, and trnH-psbA barcode genes were used to evaluate the phylogenetic relationship of
60 plant species belonging to 15 different plant families. Sequences were aligned with MAFFT (Multiple Alignment Using
Fast Fourier Transform) software and a consensus phylogenetic tree was constructed by the Bayesian method. Results
indicated that marK gene was much more suitaable in comparison to trnH-psbA region since the use of matK produced trees
with higher posterior probability values. However, further studies clearly showed that increased number of genes produced
much better phylogenetic estimations.

Keywords: Phylogeny, molecular systematics, bioinformatics, barcode gene

*: Bu galisma; Akdeniz Universitesi, Fen Bilimleri Enstitiisii tarafindan kabul edilen birinci yazara ait “Bitki Molekiiler Filogenisinde Kullanilan Baz1 Gen
ve Metodlarin Kargilastirilmasi” isimli Yiiksek Lisans Tez ¢aligmasinin bir bolimiinden tiretilmistir.



INAL ve KARACA

1. Giris

Bitki molekiiler sistematigi, 6zellikle son 20 yildir
hizla gelismektedir (Wen ve ark., 1997). Bu gelisme
DNA ve  aminoasit  dizi analizlerinin
kullanilmastyla ve yeni filogenetik analiz
metotlarinin  bulunmasiyla (Ro ve ark., 2007)
molekiiler sistematige de katki saglamaya
baslamistir. Filogenetik bilgi acisindan morfolojik
karakterlerin yetersiz oldugu durumlarda dizi
analizleri filogenetik analizler ic¢in ¢ok faydali
olmaktadir (Yokoyama ve ark., 2000). Ciinkii
filogenetikgiler,  genellikle  dizilerin  kendi
filogenisinin organizmalarin filogenisine ¢ok yakin
oldugunu diisiinmektedirler. Dizi analiz yontemleri
canlilarin cografik orijinlerinin bulunmasindan
canlilarin  filogenilerini  molekiiler ~ olarak
ispatlamaya kadar bir¢cok alanda kullanilmaktadir
(Allan ve ark., 2004; Cohen ve Weydmann, 2005).
Angiospermlerin molekiiler filogenileri hakkinda
yapilan ¢aligmalarda genellikle kloroplast (plastid)
(Graham ve Olmstead 2000), mitokondri genleri
(Qui ve ark., 1999) veya cok tekrarli niiklear
ribozomal DNA (nrDNA) genleri kullanilmustir.

Gliniimiize kadar bilinen yaklagik 300000 bitki
tiri oldugu tahmin edilmektedir. Ancak klasik
sistematik metodlar1 kullanilarak bu bitkilerin
olduk¢a az bir kismi dogru bir sekilde teshis
edilebilmektedir (Hollingsworth ve ark., 2011; Li
ve ark., 2015). Halihazirda 250 yildan beri ¢esitli
calismalarda kullanilan klasik sistematik; “bireyler
morfolojik olarak birbirlerine ne kadar ¢ok
benzerlik tasiyorsa o kadar yakin akrabadir”
yaklagimi  kabul edilmektedir. Bu baglamda
“morfolojik tiir” tanimi olduk¢a siibjektiftir.
Taksonomik yaklagimlar uygulanirken dogada
hicbir zaman tiirin meydana gelmedigi, ancak
bireyler ve popilasyonlari meydana getirdigi
dikkate alimmmamaktadir. Bitki popiilasyonlarinda
gen akisinin oldukga stk meydana gelmesi, bireyler
arasinda ekolojik farkliliklarin, melezlenmenin,
epigenetigin ve genetik siiriiklenmenin etkiledigi
degisimlerin, tiirlerin morfolojik olarak sabit
olamamasina tam tersi dinamik bir yapiya neden
oldugu bilinmektedir. DNA barkotlama, genom
iizerinde daha onceden belirlenmis ya da teshis
edilmis bolgelerde bulunan genelde kisa (600-1500
bg¢) DNA dizilerinden yola g¢ikarak takson/tiirlerin
teshis edilmesini saglayan giivenilir bir teshis
teknigidir (Lahaye ve ark., 2008). Bu yaklagim,
ayrica teshis etmesi nispeten zor canli gruplari
arasindaki var olan filogenetik iliskiyi de ortaya
koyabilmektedir. Bitkiler aleminde, kloroplast
organel genomundaki bdlgelere o6rnek olarak,
organel genler olan; atpF-atpH, trnL, rbcL, ycf5,
tpoCl, rpoB, psbA-trnH, psbK-psbl ile niiklear
(¢ekirdek) genomda bulunan Transkripsiyonu

Yapilan i¢ Ara Bolgeler (Internal Transcribed
Spacer, ITS) gen bolgeleri bitki DNA barkot genleri
arasindan yaygin olarak kullanilanlaridir (Kress ve
Erickson, 2007; Ford ve ark., 2009; Phong ve ark.,
2018). Daha 6nceki caligmalara gore, rbcL + matK
bilesiminden olusan plastid barkot gen bdlgeleri
giivenilir ve uygulanabilir bitki barkot adaylar
olarak one siiriilmiistir (Hollingsworth ve ark.,
2011). MatK gen bolgesi, yliksek substitiisyon
oranma sahip olmasi, tiim {iglii kodonlarda hemen
hemen esit hizda substitiisyonlarin meydana
gelmesini saglar (Hilu ve Liang 1997; Hochbach ve
ark., 2018). Ayrica s6z konusu bu genin sahip
oldugu fazla substitiisyon hizi parsimonik anlamda
bilgi icerigine sahip bdlgelerin olusmasinda ve
giicli filogenetik ongoriilerin elde edilmesinde ve
degisik takson diizeylerinde evrimsel ge¢misin nasil
gelistigini degerlendirmede dnemli bir sekilde yol
gostermektedir (Johnson ve Soltis, 1994). MarK
841 niikleotid uzunluguna sahip olup molekiiler
bitki sistematigi c¢alismalarinda en ¢ok uygulama
yeri bulunan ve c¢alismalar noktasinda c¢esitlilik
gosteren kloroplast genomunda kodlama yapan bir
bolge olarak bilinmektedir (Hilu ve Liang, 1997;
Hochbach ve ark., 2018). Kodlama yapmayan
genler arasi organel genom bolgesi olan trnH-psbA
plastid barkot belirteci, bitki molekiiler sistematik
caligmalarinda olduk¢a yaygmn kullanilmaktadir.
Daha o6nce yapilan ¢aligmalarda, trnH-psbA barkot
geninin Alnus, Quercus ve Salix gibi taksonlarda
rbecl. + matK barkot gen bilesiminden daha etkili
oldugu bulunmustur (Piredda ve ark., 2010; Ren ve
ark., 2010; Von Crautlein ve ark., 2011).

Bu c¢alisjmada amag, kloroplast organel
genomuna ait barkot genler kullanilarak, 15 farkh
bitki ailesine ait toplam 60 bitki tiiriinde olas1
filogenetik iliski ortaya ¢ikarmaktir.

2. Materyal ve Yontem

Caligmada materyal olarak, tek cenekli ve cift
cenekli bitkilerden olusan otsu, agagst ve cali
formunda toplam 15 farkli aileden olusan 60 bitki
taksonu ve bunlara ait organel genom dizileri
kullanilmistir.

2.1. Gen ve ara bélge dizilerin elde edilmesi

Taksonlar  arsindaki  filogenetik  iliskiyi
belirlemek tizere, matK ve trnH-psbA genlerine ait
diziler, NCBI (National Center for Biotechnology
Information) veri tabanindaki “Batch Entrez”
baglantis1 ile FASTA (Fast Adaptive Shrinkage
Thresholding Algorithm) formatinda indirilmis ve
hard disk ortamina kayit edilmistir. Tablo 1’de bu
dizilere ait Gene Bank Dizi Kimlik Numaralar1 (GI)
gosterilmektedir. Calismaya dahil edilen her bir
takson iki tekrarli olarak ¢aligilmustir.

88 Tiirkiye Tarimsal Arastirmalar Dergisi - Turkish Journal of Agricultural Research

6(1): 87-93



INAL ve KARACA

Tablo 1. Calismada kullanilan 60 taksona ait genlerin ve GI numaralari

Familya Tiir adi matK trnH-psbA
Anacardiaceae Rhus gueinzii Sond. 167890190 167890911
Anacardiaceae Rhus gueinzii Sond. 167890192 167890912
Anacardiaceae Rhus leptodictya Diels 167890196 167890914
Anacardiaceae Rhus leptodictya Diels 167890198 167890915
Anacardiaceae Rhus transvaalensis Engl. 167890202 167890917
Anacardiaceae Rhus transvaalensis Engl. 167890204 167890919
Apiaceae Heteromorpha arborescens Cham. & Schltdl. 167890164 167890905
Apiaceae Heteromorpha arborescens Cham. & Schitdl. 167890166 167890906
Apiaceae Steganotaenia araliacea Hochst. 167890212 167890923
Apiaceae Steganotaenia araliacea Hochst. 167890214 167890924
Arecaceae Hyphaene coriacea Gaertn. 167890172 167890844
Arecaceae Hyphaene coriacea Gaertn. 167890174 167890845
Arecaceae Hyphaene petersiana Klotzsch ex Mart 167890180 167890848
Arecaceae Hyphaene petersiana Klotzsch ex Mart 167890182 167890849
Asteraceae Brachylaena huillensis O.Hoffm. 167890074 167890860
Asteraceae Brachylaena huillensis O.Hoftm. 167890076 167890861
Combretaceae Combretum collinum Fresen. 167890086 167890866
Combretaceae Combretum collinum Fresen. 167890088 167890867
Combretaceae Combretum apiculatum Sond. 167890080 167890863
Combretaceae Combretum apiculatum Sond. 167890082 167890864
Euphorbiaceae Croton megalobotrys Miill. Arg. 167890102 167890875
Euphorbiaceae Croton megalobotrys Miill. Arg. 167890104 167890876
Euphorbiaceae Croton gratissimus Burch 167890096 167890872
Euphorbiaceae Croton gratissimus Burch 167890098 167890873
Fabaceae Acacia tortilis Hayne 167890060 167890855
Fabaceae Acacia tortilis Hayne 167890062 167890856
Loganiaceae Strychnos decussata (Pappe) Gilg 167890220 167890926
Loganiaceae Strychnos decussata (Pappe) Gilg 167890221 167890927
Loganiaceae Strychnos madagascariensis Spreng. ex Baker 167890223 167890929
Loganiaceae Strychnos madagascariensis Spreng. ex Baker 167890225 167890930
Malvaceae Grewia flavescens Juss. 167890152 167890900
Malvaceae Grewia flavescens Juss. 167890154 167890901
Malvaceae Grewia bicolor Juss. 167890146 167890897
Malvaceae Grewia bicolor Juss. 167890148 167890898
Moraceae Ficus abutilifolia Miq 167890128 167890888
Moraceae Ficus abutilifolia Miq 167890130 167890889
Moraceae Ficus glumosa Delile 167890134 167890891
Moraceae Ficus glumosa Delile 167890136 167890892
Myrothamnaceae Myrothamnus flabellifolia Welw. 167890184 167890908
Myrothamnaceae Myrothamnus flabellifolia Welw. 167890186 167890909
Orchidaceae Clowesia warczewiczii (Lindl. & Paxton) Dodson 167889940 167890789
Orchidaceae Clowesia warczewiczii (Lindl. & Paxton) Dodson 167889942 167890790
Orchidaceae Encyclia alata (Bateman) Schltr. 167889960 167890799
Orchidaceae Encyclia alata (Bateman) Schltr. 167889962 167890800
Orchidaceae Ponthieva racemosa (Walter) C.Mohr 167890008 167890823
Orchidaceae Ponthieva racemosa (Walter) C.Mohr 1678900010 167890824
Orchidaceae Prosthechea fragrans (Sw.) W.E.Higgins 167890016 167890828
Orchidaceae Prosthechea fragrans (Sw.) W.E.Higgins 167890018 167890829
Orchidaceae Stanhopea saccata Bateman 167890032 167890836
Orchidaceae Stanhopea saccata Bateman 167890034 167890837
Orchidaceae Trichopilia tortilis Lindl. 167890036 167890838
Orchidaceae Trichopilia tortilis Lindl. 167890038 167890839
Proteaceae Faurea rochetiana Chiov. ex Pic.Serm. 167890116 167890882
Proteaceae Faurea rochetiana Chiov. ex Pic.Serm. 167890118 167890883
Proteaceae Faurea saligna Harv. 167890122 167890885
Proteaceae Faurea saligna Harv. 167890124 167890886
Solanaceae Solanum panduriforme Drége ex Dunal 167890206 167890920
Solanaceae Solanum panduriforme Drége ex Dunal 167890208 167890921
Velloziaceae Xerophyta retinervis Baker 167890236 167890936
Velloziaceae Xerophyta retinervis Baker 167890238 167890937
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2.2. Dizilerin analizi

Coklu alignment (hizalama) c¢alismalari igin
¢oklu hizalama programlarindan en yaygin olan
“Multiple Alignment with Fast Fourier Transform”
(MAFTT) yazilm  programi  kullanilmistir.
Hizalama calismalar1 igin iki farkli algoritmadan
yararlanilmigtir.  Birinci  algoritmada MAFTT
programinin  varsayillan “default” ve ikinci
algoritma olarak ise tekrar sayilar, bosluk
uzunluklart ve bosluk uzunluk kisitlamalari
degerlendirilmistir.  Analiz ~ sonuglart  Nexus
formatina doniistiiriilmiistiir (Inal ve ark., 2017).

2.3. Filogenetik analiz calismalari

Calismada, MrBayes v.3.1.2 (Ronquist ve
Huelsenbeck, 2003) yazilim programi kullanilmis
olup; filogenetik agaclarin tahmini i¢in ardil olasilik
(posterior) istatistiksel yaklasim kullanan, Bayesian

yonteminden faydalanilmustir. Filogenetik
caligmalarda, GTR (Generalised Time Reversible)
SBT  (Sabtitisyon) modeli  kullanilmistir.

Filogenetik aga¢ tahmininde Markov Zinciri Monte
Carlo (MCMC) yontemi kullanilmistir. Verilerden
en iyi topolojileri elde etmek i¢in, boliinmis
frekansin ortalama standart sapmasi 0.05 degerinin
altina indigi ana kadar simiile edilmistir. Ortalama
standart sapmanin diisiik olmasi, analizin giivenilir
oldugunu da gostermektedir.

2.4. Filogenetik agaclarin elde edilmesi

Calismada konsensus agaglar FigTree 1.3.1
programi ile gorsellestirilmistir ve daha sonra
PhotoShop  programiyla  renklendirme  ve
harflendirme caligmalar1 gergeklestirilmistir. Elde
edilen agaclarin nodlarinda ardil olasilik (posterior
probality) degerleri % 50 ve daha fazla olanlar
onemli, kii¢iik olan degerler ise Onemsiz iliski
olarak degerlendirilmistir.

3. Bulgular ve Tartisma

Bu caligmada bitki molekiiler filogenetigini konu
alan ¢aligmalarda etkin olarak kullanilabilecek gen,
gen bolgesi, gen sayist i¢in filogenetik analiz
yontemleri ile degerlendirilmistir. Elde edilen
filogenetik agaclarin ardil olasilik (posterior
probality) degerleri yiiksek olarak olan gen, gen
bolgesi veya gen sayist tespit edilmistir. Sonuglar
degerlendirildiginde ¢alismada ele alinan verileri en
dogru sekilde iliskilendiren MAFFT programi
oldugundan bu calismada sadece MAFFT ile elde
edilen sonuglar verilmistir (inal ve ark., 2017; Yang
ve ark., 2018).

Calismada her bir gen icin ayr filogenetik
agaclar elde edilmis ve bunlar Sekil la ve 1b’de
gosterilmigtir. Gen sayilarimin etkilerini belirlemek

icin ise her iki gen birlikte degerlendirilmistir. marK
geninin analiz sonucu ortaya koydugu agac
topolojisinde; Acacia, Ficus, Combertum, Croton,
Grewia, Rhus cinslerinin kendi i¢inde % 100 ardil
olasilik degeriyle desteklendigi  gorilmistiir.
Brachylaena,  Heteromorpha,  Steganotaenia,
Solanum ve Strychnos cinslerinin kendi i¢inde
% 100 ardil olasilik degeriyle desteklendigi
goriilmiistiir. Bu iki grup ayr degerlendirildiginde
ise birbirlerinden % 76 ardil olasilik degeriyle
desteklenmistir (Sekil 1a).

Bu iki gruba daha sonra Myrothamnus ve
Faurea cinslerinin yiiksek ardil olasilik (% 100 ve
% 99) degerleri ile baglanmis oldugu tespit
edilirken, Hyphaene ve diger cinsler sadece % 52
ardil olasilik degeriyle baglanabilmislerdir (Sekil
la). Calismada kullamilan diger cinslerden
Stanhopea ve Trichopila % 99, Encyclia ve
Prosthechea % 100, bu cinslerin olusturdugu grup
ise Ponyhieva cinsine % 99 ardil olasilik degeriyle
baglanmislardir (Sekil 1a).

Sonuclar degerlendirildiginde marK genine ait
agac topolojisinde, ¢aligmada kullanilmis olan 15
ailenin ve cinsin tiimii kendi aralarinda uyumlu bir
sekilde kiimelenmistir. Olusan kiimeler yiiksek
ardil olasilik degeriyle desteklenmistir. Ayrica
monokotil (tek g¢enekli) bitki grubunu olusturan
Orchidaceae, Arecaceae, Velloziaceae ailelerini
% 100 bir ardil olasilik destegi ile bir arada
gostermistir. Ancak, Proteaceae ailesine ait F.
rochetina tirtinii ve Arecaceae ailesine ait H.
coriacea tiirlerini polifiletik gostermis olup kardes

tirleri ile tek kiimede olacak  sekilde
gostermemistir.
Sekil 1b’de #nH-pshA genleri arasindaki

boélgenin analizi sonucu elde edilen agag topolojisi
verilmistir. Konsensus agacinda cinsler {i¢ ana
gruba ayrilmis olup, Ficus cinsini temsil eden iki
tiiriin alti bireyi de calismada kullanilan biitiin
cinslerden ayrilmistir. #rnH-psbA genleri arasindaki
bolgenin kullanilmasiyla bu cins igerisindeki iki
tiri temsil eden Ornekler arasindaki filogenetik
iliski dogru olarak ortaya konulamamistir. Rhus
cinsinin altt bireyi, Faurea cinsinin dort bireyi,
Hyphaene cinsinin dort bireyi, Combretum cinsinin
dort bireyi, Strychnos cinsinin dort bireyi, Croton
ve Grewia cinsinin dorder bireyi kendi aralarinda
gruplandirilmistir. Gruplamalardaki ardil olasilik
degeri oldukga yiiksek ve iligkiler de beklenen
diizeyde elde edilmistir. Iliskilerin bir kisminin ardil
olasilik degerleri ellinin altinda ¢ikmustir (Sekil 1b).

trnH-psbA topolojisinde aileler uyumlu olacak
sekilde bir arada kiimelesmislerdir. Ayrica
monokotil bitki grubunu olusturan Arecaceae,
Velloziaceae, Orchidaceae aileleri % 95 ardil
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Steganotaenia araliacea _b

_E /Heteromorpha arborescens _b

Heteromorpha arborescens _a

_E Combretum collinum _a
94%

Combretum collinum _b

_E Combretum apiculatum _a
62%

Combretum apiculatum _b

_EBrachylaena huillensis _a

Brachylaena huillensis _b
_/.Trichopilia tortilis _a
Trichopilia tortilis _b
/Clowes:a warczewiczii _a
Clowesia warczewiczii _b
Stanhopea saccata _a
Stanhopea saccata _b

Encyclla alata _a
Encyclla alata _b

98
_Eg_/Proslhechea fragrans _a
Prosthechea fragrans _b

— Ponthieva racemosa _a

bonthieva racemosa _b

99

—179%

95%

Hyphaene petersiana _b
Hyphaene petersiana _a

—es
1_EHyphaene coriacea _b

90%

l

30%

4%

b %

9

i m

Hyphaene coriacea _a
X erophyta retinervis _a
X erophyta retinervis _b
/Faurea saligna _a
Faurea rochetiana _b
Faurea rochetiana _a
Faurea saligna _b
9.Rhus gueinzii _b

Rhus gueinzii _a

Rhus transvaalensis _b
Rhus transvaalensis _a
-Rhus leptodictya _a
Rhus leptodictya _b
Flcus glumosa _a
Flcus abutilifolia _a
Ficus glumosa _b
Ficus abutilifolia _b

a) matK geni konsensus filogenetik agaci. MAFFT programinin 1. parametresi ile hizalanmis marK
gen dizisinin GTR SBT modelindeki Bayes analizi"; b). trnH-psbA intergenik bdlgenin konsensus filogenetik
agaclt. MAFFT programinin 1. parametresi ile hizalanmis trnH-psbA gen sekansinin GTR SBT modelindeki

Bayesian analizi™*

rakamlar % 100 ardil olasilik degerleridir.

"*: Nodlarda bulunan yiizde degerler ardil olasilik degerleridir. Nodlarda 1 ile gosterilen
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olasilik degeri destegi ile bir arada gostermistir.
Cins ve tiir bazinda biiyiik oranda bir monofiletiklik
goriilmiistiir (Sekil 1b).

Caligmanin hedeflerinden olan gen sayisinin
filogenetik  ¢aligmalarda  6nemliligini  ortaya
koymak i¢in her iki gen bdlgesinin birlikte
kullanilarak gercgeklestirilen analizlerde; her iki
genin birlikte kullanilmasiyla ardil  olasilik
degerinde artisin oldugu, diger taraftan da bazi
cinsler arasindaki iliskinin daha net olarak ortaya
konuldugu goriilebilmistir. Calismada elde edilen
tiirlere ait akrabalik iliskilerinin tam olarak ortaya
konulabilmesi i¢in daha fazla ¢aligmanin gerekliligi
acitk olmakla birlikte, gen sayisinin filogenetik
calismalarda onemli oldugu, fazla gen dizileri
kullanarak yapilan tahminlerin daha gergekgi
olabilecegi sonucuna varilmistir.

Sonuglar  birlikte  degerlendirildiginde, bu
caligma kapsaminda mafK ve trnH-psbA genlerinin
markir gen olma basarilarinin birbirine ¢ok yakin
oldugu goriilmiistiir. Tkisi de biri ortak, iki familya
bir polifiletiklik gostermigstir. Ancak mafK geni
monokotil gruplarint % 100 ardil olasilik destegi ile
bir arada gostermisken #7nH-psbA geni ise bu
gruplart % 95 ardil olasilik destegi ile bir arada
gostermistir.  Onceki calismalarda  frnH-pshA
geninin karasal bitkiler i¢in uygun bir markir geni
oldugunu belirtmislerdir. Ayni1 zamanda daha 6nce
yapilmig bir ¢alismada #nH-psbA ve matK gen
bolgelerinin tiirleri birbirinden ayirmada basarili
oldugunu belirtmislerdir (Krees ve ark., 2007,
Lahaye ve ark., 2007; Lei ve ark., 2018; Yang ve
ark., 2018).

4. Sonuclar

Filogenetik Sistematik taksonomiyi filogenetik
yoniiyle inceleyen alandir. Bir takson ya da takson
grubunun filogenilerinin  belirlenmesi  demek,
zamansal olarak (6nce-sonra) onlarin birbiri ile ve
diger taksonlarla ortak ata temelinde durumlarinin
ortaya konmasi demektir. Giiniimiizde filogeninin
bitki taksonomi agisindan zorunlulugu hemen
hemen tiim sistematikgiler tarafindan kabul
edilmektedir. Bu calismada sonug¢ olarak, bitki
molekiiler filogenetigini konu alan g¢aligmalarda
etkin olarak kullanilan gen, gen bolgesi, gen sayisi,
genin hiicresel lokasyonun 6nemli oldugu ortaya
konulmustur. Ayrica, gen veya genlerin dizilerini
hizalamada kullanilan birden ¢ok algoritmalarin
kullanilmasi elde edilen filogenetik agacin cok daha
giivenilir ve tutarlt sonuglar verecegi bulunmustur.
Buna bagli olarak hizalanmis verileri agag
olusturmak igin kullanan yaygin filogenetik analiz
yontemlerin  kullanilmasinin =~ 6nemli  oldugu
bulunmustur. Calismada hedeflenen amacin daha
kapsamli olmasi i¢in bundan sonraki ¢aligmalarin,

kullanilacak dizilerin kaliteli oldugundan emin
olunduktan sonra, takson sayist daha da
genisletilmelidir. ~ Ayrica, hizalama yazilim
programlarinin daha da gelistirilmisleri ele alinip
kullanilacak parametre spektrumu oldukg¢a genis
tutulmalidir.
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