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ÖZET 

 

Bu çalıĢmada Türkiye’de yayılıĢ gösteren Echinops L. cinsi, Ritrodes Bunge 

seksiyonuna ait taksonlar arasındaki filogenetik iliĢki, cpDNA dizi analizi ile 

araĢtırılmıĢtır. 

Ritrodes seksiyonuna ait taksonların filogenetik iliĢkileri belirlenirken; cinsin diğer 

seksiyonlarına ait taksonlar da çalıĢmaya dahil edilmiĢtir. Böylece daha sağlıklı bir 

filogenetik dendogram elde edilmiĢtir. Her bir taksonun kloroplast DNA’sı rps16 

geninin (800bç) bir bölümünün dizi analizi yapılmıĢtır. Taksonlar arasındaki genetik 

uzaklık değerleri 0,0131-0,0013 arasında bulunmuĢtur. Filogenetik ağaçlar Parsimoni ve 

Neighbor Joining (NJ) analizi ile üretilmiĢ ve sonuçta taksonlar dört farklı grup 

oluĢturmuĢlardır. Birinci grup tamamen asıl araĢtırma konumuz olan, Ritrodes 

seksiyonuna ait üç taksonu içermektedir. Ġkinci grupta Oligolepis seksiyonuna ait türler 

ile birlikte Echinops seksiyonundan da E.ritro gruplanmıĢtır. Üçüncü grupta ise 

Echinops seksiyonuna ait türlerden E. pungens’in; pungens, polyacanthus ve 

transcaucasicus varyeteleri bulunmaktadır. Dördüncü grupta ise E.emilia tek baĢına 

diğer türlerden ayrı olarak bulunmaktadır. Analizi yapılan gen bölgesine göre ortaya 

çıkan filogenetik sınıflandırma daha önce morfolojik karakterlere göre yapılmıĢ mevcut 

taksonomiyi büyük ölçüde desteklemektedir. Sonuç olarak bu gen bölgesi taksonlar 

arasındaki filogenetik iliĢkilerin belirlenmesi için kullanıĢlı bir moleküler karakterdir. 

 

Anahtar Kelimeler: Kloroplast DNA (cpDNA); rps16; Ritrodes. 
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ABSTARCT 

In this study phylogenetic relationships among taxa of Ritrodes Bunge, section of genus 

Echinops L. in Turkey was investigated  by using cpDNA sequence analysis. Also some 

taxa of the other section in this genus were included in this research for generating a 

more reliable dendrogram. Portion of  rps16 (800bp) gene in which placed in 

chloroplast DNA was sequenced for each taxon. Genetic distances among taxa ranged 

from 0,0013 to 0,0131. Taxa were divided into four distinct groups by Parsimoni and 

Neighbor Joining (NJ) trees analysis. The first group included three taxa of Ritrodes 

section. The second group comprised of the species in Oligolepis section while the third 

group contained E.ritro, E. pungens var. pungens, E. pungens var. polyacanthus and E. 

pungens var. transcaucasicus. The last group included only E.emilia. Results of the 

analysis supported the morphological data. Eventually, this gene region is a useful 

molecular character for determining the phylogenetic relationships among the taxa used. 

 

Keywords: Kloroplast DNA (cpDNA); rps16; Ritrodes. 

 

 

 

 

 

 

 



 v 

İÇİNDEKİLER 

KABUL ONAY ................................................................................................................. i 

TEġEKKÜR ...................................................................................................................... ii 

ÖZET................................................................................................................................ iii 

ABSTRACT ..................................................................................................................... iv 

ĠÇĠNDEKĠLER ................................................................................................................. v 

SĠMGELER VE KISALTMALAR ................................................................................ viii 

TABLOLAR LĠSTESĠ ..................................................................................................... ix 

ġEKĠLLER LĠSTESĠ ........................................................................................................ x 

1. BÖLÜM 

GĠRĠġ ................................................................................................................................ 1 

2. BÖLÜM  

GENEL BĠLGĠLER  ......................................................................................................... 3 

2.1. Alt sınıf Asteridae ...................................................................................................... 3 

2.2. Asterales Takımı ........................................................................................................ 3 

2.3. Asteraceae (Compositae) Familyasının Özellikleri. .................................................. 3 

2.4. Echinops L. Cinsi ....................................................................................................... 4 

2.4.1. Echinops L. Cinsinin Taksonomisinde Kullanılan Morfolojik Karakterler ............ 5 

2.5. Echinops L. Cinsinin Seksiyon TeĢhis Anahtarı (Türkiye’de YayılıĢ  

       gösteren seksiyonlar) .................................................................................................. 6 

2.6. Echinops L. Cinsinin Taksonomisi ............................................................................ 7 

2.6.1. Echinops Seksiyonu ................................................................................................ 7 



 vi 

2.6.2. Oligolepis Bunge Seksiyonu ................................................................................... 8 

2.6.3. Ritrodes Bunge Seksiyonu ...................................................................................... 8 

2.7. Moleküler Sistematik ve Kullanılan Markırlar ........................................................ 10 

2.7.1. Morfolojik Markırlar ............................................................................................. 12 

2.7.2. Biyokimyasal Markırlar ........................................................................................ 12 

2.7.3. Moleküler Markırlar ............................................................................................. .13 

2.8. Moleküler Markır Olarak Kloroplast DNA (cpDNA) ............................................. 14 

3. BÖLÜM 

MATERYAL VE YÖNTEM .......................................................................................... 16 

3.1. Bitki Materyallerinin Temin Edilmesi ..................................................................... 16 

3.2. Moleküler ÇalıĢmalar ............................................................................................... 18 

3.2.1. DNA Ġzolasyonu.................................................................................................... 18 

3.2.2. DNA’ nın Agaroz Jelde Yürütülmesi ve Görüntülenmesi .................................... 19 

3.3. rps16 Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması ............................................................ 19 

3.4. PCR Ürünlerinin Yürütülmesi ve Görüntülenmesi .................................................. 21 

3.5. rps16 Gen Bölgesinin DNA Dizi Analizi ................................................................ 22 

3.6. Ġstatistiksel Analiz .................................................................................................... 22 

4. BÖLÜM 

BULGULAR ................................................................................................................... 24 

4.1. Moleküler ÇalıĢmalar ............................................................................................... 24 

4.1.1. DNA Sonuçlarının Gözlenmesi ............................................................................ 24 

4.1.2. Örneklerin Baz Dizileri ......................................................................................... 25 



 vii 

4.1.3. Örneklerin Haplotip ÇeĢitliliği .............................................................................. 27 

4.1.4. Örneklerin Baz Oranları ve Ġçeriği ........................................................................ 27 

4.1.5. Uzaklık (Distance) Analizi .................................................................................... 29 

4.1.6. Tutumluluk (Parsimony) Analizi .......................................................................... 30 

5. BÖLÜM 

TARTIġMA VE SONUÇLAR ....................................................................................... 32 

KAYNAKLAR ............................................................................................................... 37 

ÖZGEÇMĠġ .................................................................................................................... 40 



 viii 

SİMGELER VE KISALTMALAR 

A  : Adenin 

bp, bç        : Baz Çifti  

C  : Sitozin 

cpDNA  : Kloroplast DNA’sı 

dNTP   : Di Nükleotid Tri-Fosfat 

DNA  : Deoksiribonükleik asit 

EDTA  : Etilen diamin tetra asetik asit 

G  : Guanin 

g               : Göreceli santrifüj gücü 

M  : Molar 

mM  : Milimolar 

NJ  : Neighbor Joining 

PCR  : Polymerase Chain Reaction (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) 

subsp.  : Alttür 

T   : Timin 

TAE   : Tris, Glasial Asetik Asit, EDTA  

V  : Volt 

var.   : Varyete 

U  : Urasil 

u                : Ünite 

UV  : Ultraviyole 

µl  : Mikrolitre 

 



 ix 

TABLOLAR LİSTESİ 

 

Tablo 2.1. Echinops L. cinsinin seksiyon teĢhis anahtarı .......................................... 6 

Tablo 3.1. Bitki materyallerinin listesi ve toplayıcı numaraları................................. 16 

Tablo 3.2. rps16 gen bölgesinin analizi için kullanılan primer.................................. 19 

Tablo 3.3. PCR reaksiyon karıĢımı ............................................................................ 20 

Tablo 3.4. PCR döngü programı ................................................................................ 20 

Tablo 4.1. Örneklere ait dizi eĢleĢtirme sonuçları...................................................... 25 

Tablo 4.2. Örneklerin baz içeriği ............................................................................... 28 

Tablo 4.3. Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeli kullanılarak oluĢturulmuĢ                                                                                                  

örnekler arasındaki genetik uzaklığı gösteren tablo ................................. 29 

 



 x 

ŞEKİLLER LİSTESİ 

 

ġekil 2.1.Echinops L. cinsinin kapitulum ve çiçek yapısı.......................................... 6 

ġekil 2.2. Echinops L. cinsine ait taksonların fotoğrafları ......................................... 10 

ġekil 4.1. PCR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü. P: pozitif kontrol, N: negatif  

                kontrol, sonuçları. M: 100-3000bç DNA moleküler ağırlık belirteci ........ 24 

ġekil 4.2. Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeli kullanılarak oluĢturulmuĢ  

                örnekler arasındaki evrimsel iliĢkiyi gösteren NJ (Neighbor Joining)....... 30 

ġekil 4.3. Maksimum Parsimoni ağacı ....................................................................... 31



 

 

 

 

 
 

 

1. BÖLÜM 

 

GİRİŞ  

 

 

Echinops L. cinsi 125 ile 130 kadar türle temsil edilmektedir. Çoğunlukla Kuzey 

yarıkürede yayılıĢ göstermektedir. Yoğun olarak da, tropik Afrika’nın yarı nemli 

alanları, Kuzey Afrika’nın yarı kurak alanları, Akdeniz havzası ve Orta Asya’ya kadar 

Avrasya’nın ılıman kuĢağında yayılıĢ göstermektedir. Genel olarak, birkaç tek yıllık ve 

iki yıllık tür içeren çok yıllık bir cinstir. Echinops, Ritrodes Bunge ve Oligolepis Bunge 

olmak üzere üç seksiyona ayrılmıĢtır. Bu seksiyonlardan Echinops ve Ritrodes 

seksiyonlarına ait taksonlar ülkemizin hemen hemen her tarafında yayılıĢ göstermektir, 

ancak Oligolepis seksiyonuna ait taksonlar Doğu Anadolu ve Güney Doğu Anadolu 

bölgelerinde yayılıĢ göstermektedir [1]. 

 

Cinse ait üyeler genellikle insanların yaĢama ortamlarına yakın alanlarda, yol 

kenarlarında, kurak taĢlık alanlarda, step alanlarda, az olarak ta korunmuĢ alanlar ile 

dağlık bölgelerde yayılıĢ göstermektedir. Çoğu botanikçi bu cinsin taksonlarını 

toplamaktan kaçınır. Çünkü bitkiler dikenli ve hacimli olduğundan toplaması ve 

preslenmesi zordur. Aynı zamanda toplanan örneklerin de kapitulumları kurudukça 

dağılarak muhafazası çok zor bir duruma gelmektedir. Çoğu herbaryum örneğinde 

rastladığımız dağılmamıĢ kapitulumlar ise çok genç olduğundan bu örneklerin teĢhisi 

oldukça zordur. Çünkü teĢhisler olgun kapitulum özelliklerine dayanmaktadır [2,3]. 

Ayrıca Türkiye Florasının yazımı tamamlandıktan sonraki yıllarda toplanan çok sayıda 

materyal teĢhis edilirken karĢılaĢılan sorunlar sonucu bazı cinslerdeki problemler 

dikkati çekmiĢtir. Birçok cinsin bazı türlerinde, hatta seksiyonlarında açıklığa 

kavuĢturulamamıĢ taksonomik sorunlar vardır. Bu problemli cinslerin arasında 

Asteraceae familyasından Echinops cinsi de bulunmaktadır [4]. 
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Morfolojik olarak birbirinin aynısı gibi görünen ve farklı isim verilen türler, ancak 

genotipik yönden farklılıklarının belirlenmesinden sonra kesin olarak tanımlanabilirler. 

DNA yapısının 1950’li yıllarda keĢfedilmesiyle geliĢmeye baĢlayan ve moleküler 

düzeydeki çalıĢmalar için kullanılırlar, bitkilerin genetik yapıları ve gen haritalamaları 

filogenetik çalıĢmalar için yeni bir dönem baĢlatmıĢtır. DNA’nın çoğaltılmasına 

dayanan PCR (Polimeraz zincir reaksiyonu, Polymerase Chain Reaction)’ın 1983 

yılında Kary Mullis tarafından bulunmasıyla moleküler çalıĢmalar hızla geliĢmeye 

baĢlamıĢtır [5]. 

 

Türkiye’de yayılıĢ gösteren Echinops cinsi Ritrodes seksiyonunun taksonları arasında 

yaprak morfolojisi, tüy örtüsü ve tüy örtüsünün gövde üzerinde dağılımına göre 

morfolojik olarak farklılıklar tespit edilmiĢtir. 

 

Bu çalıĢmanın amacı; morfolojik karakterlerin yetersiz kaldığı durumlarda seçilen 

moleküler yöntemlerin kullanılabilirliğini sınamak ve Ritrodes seksiyonun taksonları ve 

diğer seksiyonlarla arasındaki genetik iliĢkiyi ve çeĢitliliği kloroplast DNA (cpDNA)’ 

sında bulunan rps16 geninin (800bç) bir bölümünün dizi analizi ile açıklamaktır. 
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2. BÖLÜM 

 

GENEL BİLGİLER  

 

2.1. Alt sınıf Asteridae  

 

Asteridae altsınıfı 11 takım, 49 familya ve yaklaĢık 56 000 türden oluĢmuĢtur. Türlerin 

1/3’ü Asteraceae familyasında toplanmıĢtır. Çok çeĢitli ürünleri, çoğunlukla iridoid 

bileĢikleri ve alkoloidlerin çeĢitli tiplerini veya glikositleri içerirler. Nadiren siyagonetik 

daha ender olarak saponin ve tanenli maddeler içerirler. Çiçekleri hipoginden epigine 

kadar değiĢken, genellikle iyi geliĢmiĢ ve çoğunlukla gösteriĢli, nadiren çok 

indirgenmiĢtir. Korolla çoğunlukla simpetal, nadiren polipetal ve küçük veya yoktur. 

Stamenler korollo tüpüne bağlı, lob sayısı kadar ve onlarla alternat veya çoğunlukla 

dairenin bazı üyeleri eksik veya staminodyumlu, apetal çiçeklerde stamen hiçbir zaman 

5’den fazla değildir. Polen tanenleri binukleat, triaperturattır. Karpeller 2-5 adettir. 

Stilus bazen ginobazik, bazen terminaldir. Plasentasyon eksensel, parietal, bazal apikal 

veya serbest sentral, tohumlar endospermli veya endospermsizdir [6].  

 

2.2. Asterales Takımı 

 

Asterales takımının tek familyası vardır. Otsular nadiren ağaçlardır. Yapraklar alternat, 

karĢılıklı veya hepsi kaidede, stipülsüzdür. Çiçekler erdiĢi veya tek eĢeylidir. Kaliks 

değiĢik yapılarda ve tüy Ģeklinde, petaller 3-5, birleĢik bazen bulunmaz. Stamenler 4-5, 

petallere bağlı, ovaryum 1 lokusludur [6].  

 

2.3. Asteraceae (Compositae) Familyasının Özellikleri 

 

Asteraceae ya da diğer adıyla Compositae çiçekli bitkilerin en büyük familyasıdır. 

Papatyagiller olarakta isimlendirilen familyaya ait taksonlar dünyanın ekvatoral yağmur 

ormanları hariç, tamamına yakın kısmında görülebilirler. Yağmur ormanlarının sadece 

açık alanlarında az sayıda bulunurlar. Senecio belkide en büyük ve en geniĢ yayılıĢlı 
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(kozmopolitan) cinstir [6]. Bununla birlikte Aster, Artemicia, Chrysanthemum ve 

Saussurea familyanın en büyük cinsleri arasındadır. Çok zengin olan bu familya 

yaklaĢık 1100 cins ve 2500 kadar tür içerir. Ülkemizde 133 cins ve 1156 kadar türü 

bulunur. Bazıları süt içeren otsular, çalılar, nadiren ağaç veya tırmanıcılardır. Yapraklar 

genellikle alternat veya karĢılıklı, nadiren dairesel, basit veya birleĢiktir. Çiçekler 

kapitulum durumunda, kapitulumun çevresi 1 veya çok serili involukrum brakteleri ile 

örtülmüĢ, erdiĢi veya tek eĢeyli, ıĢınsal veya zigomorf simetrilidir. Kaliks genellikle 

papus halini almıĢ veya hemen hemen yoktur. Petaller 4-5, birleĢiktir. Korolla iki 

Ģekilde, tüpsü ve dilsi; tüpsü korolla uçta belirgin 5 diĢli, dilsi korolla 3-5 diĢli veya 

belirgin değildir. Stamenler 5, petallere bağlı, flamentler serbest, anterler birleĢiktir. 

Pistil 1, ovaryum alt durumlu, tek lokuslu, 2 karpelli, ovül tek ve anatroptur, 

plasentasyon bazaldır. Meyve aken ve ucunda genellikle bir papus veya kaliks kalıntısı 

taĢır [6]. 

 

2.4. Echinops L. Cinsi 

 

Gövde dik, çoğunlukla sadece en uç kısımlarda seyrek dallı, keçemsi tüylü, tomentoz, 

bazen salgı tüylü veya çok nadiren tüysüzdür. Yapraklar alternat, pinnat parçalı Ģekilde 

bölünmüĢ (1–2-pinnat) olup, gövdenin tabanından yukarı doğru boyutları küçülür, alt 

yapraklar petiollu, üsttekiler sesildir. Yapraklar çoğunlukla üzeri yumuĢak tüylü, hatta 

bazen salgı tüylü, nadiren tüysüzdür [1]. Çiçek durumu (kapitulum) tek çiçeklidir ve dal 

uçlarında yalancı baĢçıklarda (pseudocephala) toplanmıĢtır. Kapitulumların bağlandığı 

merkez küre veya ters-ovat Ģekilde ve tüysüzdür. Yalancı baĢçıklar involukrum ile 

çevrilmiĢtir. Kapitulumun etrafı çok sayıda fırça Ģeklinde beyaz sert tüylerle kaplıdır. 

Ġnvolukral brakteler 3–5 sırada dizilmiĢtir. DıĢtakiler kısa, linear, üst taraf geniĢlemiĢ, 

orta sıradaki brakteler lanseolat, karinat, kılçık Ģeklinde daralır. Ġçtekiler bazen 

ortadakilerden daha uzun, serbest, alt kısımlar kısmen birleĢik ya da birleĢerek tüp 

oluĢturmuĢ üst taraf serbest, keskin sivri uçlu ya da siliat Ģeklindedir [1]. Korolla, beyaz 

ya da açık mavi renklerdedir. Derince bölünmüĢ beĢ loplulur. Stamen 5, adettir. Stigma 

2 parçalı, stillusun üst kısımlarında tüysü yapılar taĢıyan bir ĢiĢkinlik bulunur. Akenler 

iğ Ģekilli, yüzey üzerinde paralel olarak yoğun tüylerle çevrili, papus kısa fırça Ģeklinde 

serrat tüylerden oluĢmuĢ bir halkasal yapıdadır. Papusdaki diĢli sert tüyler alt kısımda az 

ya da çok birleĢmiĢ; gövdenin uçlarında çok sayıdadır.  
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Çoğunlukla Kuzey yarıkürede yayılıĢ göstermektedir. Yoğun olarak da, tropik 

Afrika’nın yarı nemli alanları, Kuzey Afrika’nın yarı kurak alanları, Akdeniz havzası ve 

Orta Asya’ya kadar Avrasya’nın ılıman kuĢağında yayılıĢ göstermektedir. Genel olarak, 

birkaç tek yıllık ve iki yıllık tür içeren çok yıllıktır, 125 ile 130 kadar türle temsil 

edilmektedir [1]. 

 

Echinops taksonlarının bilinen çok önemli ekonomik bir kullanımı yoktur. Yine de bu 

bitkiler tamamen yararsız olarak değerlendirilemez. Tarım arazilerinde tarla yabancı otu 

olarak görülen türleri tarımsal alanlara çok fazla zarar vermez. Çünkü klasik tarımsal 

tekniklerle kolayca yok edilebilirler. Bu alanlar dıĢında da dikenli görüntüsünden dolayı 

çoğu zaman insanlar tarafından tahrip edilmektedir [1]. Echinops cinsinin bazı türleri 

uzun zamandır peyzaj amaçlı süs bitkisi olarak kullanılmak için batı ülkelerinde 

yetiĢtirilmektedir. Örneğin bazı Echinops türlerinin Batı Avrupa’da yaygın olarak 

kültürü yapılır. Bu açıdan bakıldığında henüz kullanılmayan pek çok türün de aynı 

Ģekilde süs bitkisi olarak değerlendirilebileceği açıktır. Bazı türlerin süs bitkisi olarak 

değeri, çiçek açmadan önce ya da çiçekli iken taban yaprakların kurumasıyla 

azalmaktadır. Bu durum ise stebik ve yarı çöl alanlardaki çoğu tür için geçerlidir. 

Echinops türlerinin bazıları ise bal üretiminde kullanılır ve bu türlerin bal üretimini 

artırmak için kültürü yapılır. Bu açıdan düĢünüldüğünde normalde kültüre uygun 

olmayan arazilerde kolayca yetiĢtirilip arıcılıkta kullanılabilir [1]. 

 

2.4.1. Echinops L. Cinsinin Taksonomisinde Kullanılan Morfolojik Karakterler 

 

 Gövde boyu, çapı, tüy durumu ve rengi. 

 Yaprak ayasının genel Ģekli, tipi ve tüylülük durumu. 

 Çiçek durumu (baĢların) çapı. 

 Kapitulum boyu. 

 Tüysü fillarilerin (brush) özellikleri, boyu. 

 Fillarilerin sayısı ve tüylülük durumu. 

 En içteki fillarilerin birleĢik olup olamaması ve birleĢme oranı. 

 Korolla tüpü boyu. 

 Aken boyu. 
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ġekil 2.1. Echinops L. cinsinin kapitulum ve çiçek yapısı. A) Kapitulum, B) Çiçek [1]. 

 

2.5. Echinops L. Cinsinin Seksiyon Teşhis Anahtarı (Türkiye’de Yayılış gösteren 

seksiyonlar)  

Tablo 2.1. Echinops L. cinsinin seksiyon teĢhis anahtarı [1, 2]. 

1a. En içteki involukrum brakteleri uzunluklarının yarısı kadar ya da daha fazla              

      birleĢmiĢler……………………………………………………Sect. Ritrodes Bunge  

b.   En içteki involukrum brakteleri serbest ya da en fazla 1\5 kadarlık kısmı birleĢmiĢ 2 

2a. Ġnvolukrum brakteleri 16-25 adet, en içtekiler birleĢerek zarsı silindirik tüp 

oluĢturmuĢ…………….....................…………………………Sect. Echinops   

b.  Ġnvolukrum brakteleri 12-15 adet, En içtekiler birleĢerek sağlam derimsi yapıda             

(genellikle pentagonal) tüp oluĢturmuĢ …………………..… Sect. Oligolepis Bunge 
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2.6. Echinops L. Cinsinin Taksonomisi  

Alem   : Plantae 

ġube   : Magnoliophyta Reveal (çiçekli bitkiler) 

Sınıf   : Magnoliopsida Brongn. (iki çenekliler) 

Altsınıf  : Asteridae Takht. 

Takım   : Asterales Lindl. 

Familya  : Asteraceae (Compositae) Berch.&Presl. 

Altfamilya : Carduoideae Cass.ex Sweet 

Tribus    : Cardueae Cass. 

Subtribus   : Echinopinae O.Hoffm. 

Cins   : Echinops L.  

2.6.1. Echinops Seksiyonu  

Ġnvolukrum brakteleri 16-25 adet, en içtekiler birleĢerek zarsı silindirik tüp 

oluĢturmuĢtur [1]. Hedge (1975)’ e göre bu seksiyondaki türler: 

1. Echinops ritro L.  

2. Echinops microcephalus Sibth. & Sm.  

3. Echinops sphaerocephalus L.  

4. Echinops galaticus Freyn.  

5. Echinops sintenisii Freyn.  

6. Echinops pungens Trautv.  

a) E. pungens var. polyacanthus Hedge.  

b) E. pungens var. transcaucasicus Hedge.  
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c) E. pungens var. adenoclados Hedge.  

d) E. pungens var. pungens Hedge.  

7) Echinops tournefortii Ledeb.  

8) Echinops heterophyllus P.H.Davis.  

9) Echinops pannosus Rech. f.  

10) Echinops vaginatus Boiss. & Hausskn.  

11) Echinops onupordum P.H.Davis.  

11a) Echinops mersinensis Gemici & Leblebici.  

12) Echinops emiliae O. Schwarz ex P.H.Davis.  

2.6.2. Oligolepis Bunge Seksiyonu 

Ġnvolukrum brakteleri 12-15 adet, En içtekiler birleĢerek sağlam derimsi yapıda tüp 

oluĢturmuĢtur [1]. Hedge (1975)’ e göre bu seksiyondaki türler: 

1) Echinops  phaeocephalus Hand-Mazz.  

2) Echinops melitenensis Hedge & Hub.-Mor.  

2.6.3. Ritrodes Bunge Seksiyonu 

Ġnvolukrum brakteleri 16-25 adet, en içtekiler birleĢerek zarsı, silindirik tüp 

oluĢturmuĢtur [1].  

1) Echinops viscocus D. C.  

a) E. viscocus var. viscocus Rech. f. 

b) E. viscocus var. bithynicus  Rech. f. 

2) Echinops orientalis Trautv.  
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ġekil 2.2.  Echinops L. cinsine ait taksonların fotoğrafları A: E.ritro, B: E. pungens var.        

pungens, C: E. emiliae, D: E. orientalis, E: E. viscosus subsp. bithynicus, F:  

E. viscosus subsp.viscosus, G: E. pungens   var. polyacanthus, H: E. pungens 

var. transcaucasicus,  I: E. phaeocephalus, J: E. melitenensis  (Foto Cem 

Vural tarafından çekilmiĢtir). 

 

2.7. Moleküler Sistematik ve Kullanılan Markırlar  

 

Uzun yıllar boyunca araĢtırmacılar dünyadaki biyolojik çeĢitliliği anlamak ve 

değerlendirmek için büyük bir çaba göstermiĢlerdir. 17. yüzyıl’da Linnaeus tarafından 

yapılan hiyerarĢik tabanlı sistem, bu biyolojik çeĢitliliği sınıflandırmada ve 

tanımlamada temel oluĢturmuĢtur. Linnaeus’tan sonraki araĢtırıcılar ise filogenetik 
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akrabalıkların önemini ön plana çıkarmıĢ ve böylece filogenetik sistematik diye 

adlandırılan yöntem sistematikte yer almaya baĢlamıĢtır [7]. 1960’larda moleküler 

sistematiğin temelini oluĢturan genetik materyalin yani DNA’nın keĢfi ile bu alandaki 

çalıĢmalar daha da hızlanmıĢtır. Moleküler sistematik alanındaki ilerlemeyle elde edilen 

sonuçlar, morfoloji temelli sistematik yaklaĢımını tamamen devre dıĢı bırakmasa da, 

filogenetik çalıĢmalarda moleküler düzeyde bir yaklaĢımın daha güçlü sonuçlar elde 

edeceğini ortaya koymuĢtur [8]. 

 

Kalıtımları morfolojik, biyokimyasal, protein ve DNA düzeyinde izlenebilen 

karakterlere  markır denir [5]. 

 

Markırlar kullanılmaya baĢlandığı dönemden itibaren sürekli geliĢtirilmiĢtir. Özellikle 

PCR'ın keĢfi ile bu geliĢim hız kazanmıĢtır. Markır kullanılarak gen etiketlemesi, gen 

klonlaması, çeĢitlilik belirleme, filogenetik analizler, istenilen genotipin seçimi gibi bir 

çok çalıĢma yürütülmektedir [5].  

 

GeliĢtirilen her yeni metodla birlikte bir öncekinden daha etkin, daha basit kullanımı ve 

tesbiti olan, daha az zaman gerektiren yeni markır yöntemleri bulunmaktadır. Her 

birinin farklı avantaj ve dezavantajlarının olması sebebiyle çalıĢmanın amacına göre 

hangi markırın kullanılacağı belirlenmektedir [5]. 

 

Her markır sisteminin avantaj ve dezavantajları vardır. Tek baĢına bütün özellikleri 

taĢıyan bir markır sistemi yoktur. Bunun sonucunda markır seçerken istenilen öncelikler 

iyi belirlenmelidir.  

 

Ġdeal bir markır;  

Farklılık göstermeli (polimorfik olmalı): Bireyler arasında farklılık olmalı ve en az 

%1 sıklıkla görülmeli.  

Eşbaskın olmalı (ko-dominant olmalı): Her iki allelide ayırt edebilmeli.  

Sonuçlar tekrarlanabilir olmalı (güvenilir olmalı): Farklı veya aynı laboratuar 

koĢullarında tekrarlanabilmeli, nesilden nesile aktarılabilmeli ve kolaylıkla belirlenebilir 

olmalı.  

Çevreden ve diğer lokuslardan etkilenmemeli (nötr olmalı): Diğer allellerden 

bağımsız ve etkilenmez olmalı. Bireyin geliĢim basamaklarından etkilenmemeli.  
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Otomasyona uygun ve ekonomik olmalı: Hızlı, kolay ve analiz maliyeti ucuz olmalı, 

çok amaçlı donanım gerektiren markır sistemleri tercih edilmeli.  

Genomdaki dağılımı düzenli olmalı: Genom boyunca markırın sık oluĢu polimorfizm 

için avantajdır [5]. 

 

2.7.1. Morfolojik Markırlar 

 

Morfolojik markırlar bitki populasyonu içinde, bir bitki ya da bir grubu diğerlerinden 

ayıran seçici özellik, o genotipi ayıran bir markır olarak değerlendirilir [9].GeçmiĢte ve 

günümüzde yaygın olarak kullanılan markırlardır. Ancak sayılarının az olması, çevresel 

faktörlerden etkilenmeleri gibi dezavantajlara sahiptirler. Ayrıca çoğunlukla dominant 

özelliktedirler yani sadece dominant fenotipi (AA veya Aa) ve resesif (aa) fenotipten  

ayırabilirler. Heterozigotları (Aa) homozigot dominantdan (AA) ayırt edemezler. Asıl 

avantajları analizlerinin kolay olmasıdır [5]. 

 

2.7.2. Biyokimyasal Markırlar 

 

Sistematik problemlerin çözümlenmesinde kullanılan ilk biyokimyasal markırlar 

proteinlerdir. Protein markırları, DNA teknolojisinin henüz geliĢmediği dönemlerde 

önemli ilerlemeler sağlamıĢtır. Proteinlerin elektroforetik olarak ayrılmasına ve bu 

proteinlerin substratları ile enzimatik boyanmasını temel alan yöntemdir. Bu markırlar 

depo ve enzim proteinleri olmak üzere iki ana gruba ayrılırlar. Depo proteinleri bir jelde 

hareket ettirilip belirli boyalarla boyandıklarında farklı genotiplerde ortaya çıkan farklı 

bantlar genetik markır olarak kullanılabilir. Analizlerinin çabuk, tekrarlanabilir ve 

güvenilir olması bu markırların en önemli avantajıdır [5]. 

 

Enzim markırları izoenzimler ve allozimler olmak üzere kendi içinde iki ana gruba 

ayrılırlar. Belli bir enzimin katalitik aktivitesi aynı, fakat elektriksel alanda göçü doku 

dağılımı, inhibitör ve aktivatörlere yanıtları farklı olan formlarına o enzimin 

izoenzimleri denir. Ġzoenzimler, amino asit dizinleri farklı proteinler olduğu halde aynı 

tepkimeyi katalize eden enzimlerdir; farklı dokularda veya farklı intrasellüler 

kompartmanlarda farklı rollere sahiptirler. Eğer bir reaksiyon hücrenin hem sitozolünde 

hem mitokondrisinde oluyorsa, genellikle farklı izoenzimler tarafından katalize edilir 
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[5]. Alloenzimler ise aynı lokustaki farklı alleler tarafından kodlanan bir enzimin farklı 

moleküler formlardır [10]. 

 

Ġzoenzimlerin metabolizmada üstlendikleri rollerin iyi bilinmesi, kullanılan yöntemlerin 

ucuz ve hızlı olması, izoenzim markırlarını avantajlı hale getirmektedir. Ancak az 

sayıda lokus olması, bazı izoenzimlerin belirli dokulara spesifik olması veya belli 

dönemlerde ifade edilebiliyor olması ve translasyon sonrası modifikasyonlara uğraması 

bu markırların temel dezavantajlarıdır [11]. 

 

2.7.3. Moleküler Markırlar 

 

Moleküler sistematik çalıĢmalarda amaç, hedef populasyonun yapısının aydınlatılması, 

filogenetik olarak sınırlarının belirlenmesi ve tür içi ve türler arası iliĢkilerinin 

aydınlatılmasıdır. Bu amaçla moleküler markır sistemleri etkili Ģekilde kullanılmaktadır. 

DNA dizilerindeki değiĢime dayanan ve doğal olarak oluĢan polimorfizm, bitki ve 

hayvan genomlarında tür içi ve türler arası varyasyonun temelini oluĢturur. Genetik 

analizler için birçok moleküler markır sistemi geliĢtirilmiĢtir [8]. 

 

Son yıllarda sistematik çalıĢmalarında yaygın olarak kullanılan moleküler markırlar 

çeĢitli avantajlara sahiptir; çevre faktörlerinden etkilenmezler, çekirdek ve farklı kalıtım 

Ģekline sahip kloroplast ve mitokondri gibi organel genomlar ayrı ayrı çalıĢılabilir, her 

bir ebeveynden gelen farklı karakterler tespit edilebildiği için bitkilerin genetik orijini 

tespit edilebilir [9]. 

 

DNA markır sistemlerinin geliĢimiyle beraber pek çok durumda protein markırlarına 

oranla çok daha yüksek derecede polimorfizmin bulunabileceği belirlenmiĢtir. 

Genel olarak DNA markırları, DNA’yı oluĢturan nükleik asitlerin sahip olduğu diziliĢ 

farkını ortaya koyan markırlardır. DNA markırları günümüzde bitki ıslah çalıĢmalarında 

moleküler biyolojinin baĢvurduğu en önemli araçların baĢında gelmektedir [12]. 

 

Nükleik asitlerdeki bölgelerin farklılıklarına dayalı moleküler markırlar; genetik 

varyasyonun araĢtırılması, türlerin taksonomik tanımlanması ve filogenetik 

akrabalıkların belirlenmesi, soyağacı analizleri, bağlantı haritalamaları ve seleksiyon 

programları gibi konularda ıslahçılara büyük kolaylık sağlamıĢtır. Ayrıca moleküler 

markırların uygulanmasında DNA’yı elde etmek için az miktarda bitki dokusu 
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gerektirmesi, bitkinin herhangi bir kısmının kullanılabilmesi, stabil olması, ekolojik 

koĢullardan etkilenmemesi gibi yararları da mevcuttur [13]. 

 

2.8. Moleküler Markır Olarak Kloroplast DNA (cpDNA) 

 

Moleküler yöntemler, populasyon ya da bireyler arasındaki var olan benzerlik ya da 

farklılıkların saptanmasında ve taksonomik birimlerin belirlenmesinde kullanılmaktadır. 

Bu amaçla moleküler yöntemlerin kullanılması 1960’lara dayanmaktadır. Populasyon 

ve türlerin genetik çeĢitliliği, polimorfizm ve heterozigotluk seviyelerinin 

belirlenmesinde kullanılan ilk moleküler yöntemleri protein ve allozim elektroforezi 

oluĢturmaktadır. Kullanılan moleküler yöntemlerden etkili bir tanesi de DNA dizi 

analizi yöntemidir. Son zamanlarda moleküler filogenetik çalıĢmalarda cpDNA’daki 

dizi farklılıklarının analizi yoğun olarak kullanılmaktadır [14].  

 

cpDNA molekülü bireyler, populasyonlar ve türler arasındaki evrimsel iliĢkinin 

belirlenmesinde etkili bir moleküldür [15]. 

 

Kloroplast, bitki hücrelerinde bulunan maternal kalıtımlı, çift zarlı kendine ait DNA’sı 

olan bir hücre içi organeldir. Bitkilerde cpDNA’ nın aynı kloroplast içinde çok fazla 

kopyası bulunabilir. Ayrıca bir stoplazma içinde birden fazla (20-100) kloroplast 

bulunabilmektedir. Tamamen fonksiyonel bir kloroplast genomu 120-160 kb 

uzunluğunda tek bir dairesel DNA molekülünden oluĢup, üzerinde yaklaĢık 60-80 gen 

bulunmaktadır [5]. 

 

Kloroplast DNA’nın moleküler çalıĢmalarda etkili bir araç olarak yaygın bir Ģekilde 

kullanılmasının çeĢitli sebepleri vardır. Bitkilerde cpDNA’nın aynı kloroplast içinde 

çok fazla kopyası bulunmasından dolayı dokulardan cpDNA izolasyonu kolay 

olmaktadır. cpDNA molekülü bitkilerde maternal kalıtım modeliyle kalıtılır. Bu sayede 

geçmiĢe dönük takipler yapılabilmektedir. Diğer bir özelliği de cpDNA molekülünün 

evrim hızının çekirdek DNA molekülünün evrim hızından daha düĢük olmasıdır. Bu 

sayede cpDNA’ nın gen düzeni ve genom boyutu iyi korunmuĢtur [16,17]. 

 

Bu organelin korunmuĢ olmasıda pek çok bitkide kodlanmayan bölgeleri amplifiye 

etmek için kullanılan, evrensel primer çiftlerinin tasarlanmasına olanak kılmıĢtır [18]. 
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cpDNA üzerinde bulunan, rps16 gen bölgesi trnK ve trnQ gen bölgeleri arasında yer 

almaktadır. rps16 gen bölgesi,  türler arasındaki evrimsel iliĢkinin belirlenmesinde 

kullanılan moleküler araçtır. rps16 gen bölgesindeki dizi faklılıkları türlerin, cinslerin 

ve familyaların karĢılaĢtırılmalarında  kullanılmaktadır. [19].  
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3. BÖLÜM 

 

MATERYAL VE YÖNTEM 

 

3.1. Bitki Materyallerin Temin Edilmesi 

 

ÇalıĢmada kullanılan bitkiler Tübitak 1001 AraĢtırma Projesi 106T526 nolu Proje 

kapsamında toplanmıĢtır. Örneklerin alındığı yerin adres bilgileri ve toplama tarihleri 

arazi defterine kaydedilmiĢtir. Örnekler gazete veya kurutma kağıtları arasında 

preslenerek kurutulduktan sonra, kartonlar üzerine örneklere ait ilk bilgilerin 

etiketlenerek kaydı yapılmıĢtır. Toplanan bitki örnekleri herbaryum materyali haline 

getirilerek Erciyes Üniversitesi Biyoloji Bölümü Herbaryumunda saklanmaktadır. 

ÇalıĢma da kullanılan bitkilerin toplanma tarihleri, toplanma yeri ve toplayıcı bilgileri 

Tablo 3.1 verilmiĢtir.  

 

Tablo 3.1.Bitki materyallerinin listesi ve toplayıcı bilgileri 

 

Örnek 

No 

 

Örnek Adı 

 

Toplandığı yer, tarih ve toplayıcı 

bilgileri 

 

 

 

1 
E. ritro 

 

 

Tekirdağ, Malkara-KeĢan, yol kenarı, 

40º 51.123’N, 26º 50.163’E, 125 m, 

09.07.2008, C. Vural (4523) 

 

 

 

2 

E. pungens var. pungens 

 

 

Giresun,  Alvera ġebinkarahisar 5-6 km. 

Aktepe çevresi, 40º 18.882’N, 038º 

41.659’E, 1522 m, 22.08.2007, M. Y. 

Dadandı, C. Vural (4414) 

 

 

3 

 

E. pungens var. polyacanthus 

 

Erzurum, Horasan-EleĢkirt yolu, 

39º 76.557’N, 42º 17.838’E, 1735 m, 

18.08.2009, C. Vural (4757) 
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(Tablo 3.1’in devamı) 

 

 

4 

 

E. pungens var. 

transcaucasicus 

 

 

Kars,  Kars-Ardahan il sınırı, 

41º 04.299’N, 43º 18.897’E, 1990 

m,19.08.2009, C. Vural (4763) 

 

 

 

5 

E. emiliae 

 

Antalya, Antalya-Kemer, Tahtalı Dağı, 

Karapınar yaylası-Büyük Zirve, hareketli 

iri taĢlıklar, dağ stepi, 36º 32.473’N, 30º 

25.456’E, 2200 m, 

21.08.2009, C. Vural (4603) 

 

 

6 

 

E. orientalis 

 

Mersin, Mersin-Çamlıyayla, 

37º 39.132’N, 034º 42.256’E, 896 m, 

01.07.2008, C. Vural (4496) 

 

 

7 

 

E. viscosus subp. bithynicus 

 

Çankırı, 

Çankırı- Kastamonu 20.km Yol kenarı, 

26.08.2009, C. Vural (4771) 

 

 

 

8 

 

E. viscosus subp. viscosus 

 

Antalya, 

Antalya KaĢ-Finike arası 33-34.km, 

36º 13.891’N, 029º 26.283’E, 74 m 

19.07.2007, M. Y. Dadandı, C. Vural 

(4333) 

 

 

 

9 

 

E. melitenensis 

 

Malatya,  

Malatya-GölbaĢı 23. km, 38º16.732’N, 

38º 05.136’E, 1096 m, 05.08.2007, M. Y. 

Dadandı, C. Vural (4370) 

 

 

10 

 

E. phaeocephalus 

 

ġırnak,  

ġırnak- Cizre Kasrik Boğazı,  

37º 23.404’N, 42º 10.857’E, 404 m, 

06.08.2008, C. Vural (4583) 

 

 

11 

 

Senecio vulgaris 

 

Kayseri,  

Talas yolu 10.km, 20.07.2009, L. Kırım 

(1001) 

 

Tablo 3.1 verilen 9 ve 10 kodlu örnekler Oligolepis seksiyonuna ait, 6, 7 ve 8 kodlu 

örnekler Ritrodes seksiyonuna ait 1, 2, 3, 4 ve 5 kodlu örnekler Echinops seksiyonuna 

ve 11 kodlu örnek Senecio cinsine aittir. Her bir örnekten birer birey çalıĢılmıĢtır.  
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3.2. Moleküler Çalışmalar 

 

3.2.1. DNA İzolasyonu 

 

DNA izolasyonu için QIAGEN (DNeasy Plant Mini Kit) kullanılmıĢtır. Herbaryumda 

saklanmakta olan kuru örnekler havan ve tokmak yardımıyla sıvı azot kullanılarak 

ezilmiĢtir. Ezilen örnekler -20 °C’de saklanmıĢtır. 

 

QIAGEN Kit Protokolü; 

1. EzilmiĢ dokudan 20 mg alınarak steril bir tüp içine tartılır.  

 
2. Tüpdeki dokunun üzerine 500 μl AP1 buffer ve 100 mg/μl 5 μl RNase 

eklenir ve vortekslenir.  

 
3. 65 °C’de 10 dakika bekletilir.(birkaç defa alt-üst yaparak karıĢtırılır). 

  
4.  Tüplerin üzerine 130 μl AP2 tamponu eklenip vortekslenir ve 5 dakika 

buzda bekletilir.  

 
5. Tüpler 20000g’de 5 dakika santrifüj edilir. Süpernatant kısmı mor kolonlara 

aktarılır.  

 
6. Kolonlar 20000g’de 2 dakika santrifüj edilir. Kolon atılır, süpernatant temiz 

ependorfa aktarılır.  

 
7. Aktarılan süpernatantın 1.5 katı kadar AP3 tamponu eklenir ve pipetleyerek 

karıĢtırılır. Bundan 650 μl alınarak beyaz kolona aktarılır.  

 
8. 6000g’de 1 dakika santrifüj edilir. Kolonun altında kalan kısım atılır. Tüpte 

kalan örnek aynı kolona aktarılır ve 6000g’de yine 1 dakika santrifüj edilir.  

 
9. Kolon 2 ml’lik temiz reaksiyon tüplerine alınır. Üzerine 500 μl AW tamponu 

eklenir. 

 
10. 6000g’de 1 dakika santrifüj edilir. Süpernatant kısmı dökülür ve tekrar 500 

μl AW tampon eklenir.  

 
11. 20000g’de 2 dakika santrifüj edilir. Kolon 1.5 ml’lik temiz tüplere alınır.  

 
12. Üzerine 150 μl AE tamponu eklenir. Oda sıcaklığında 5 dakika beklenir. 
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13. 6000g’de 1 dakika santrifüj edilir. Kolon atılır ve elde edilen DNA 

kullanıma hazır halde -20°C’de saklanır.  

 

3.2.2. DNA’ nın Agaroz Jelde Yürütülmesi ve Görüntülenmesi 

Ġzolasyon iĢleminden sonra DNA %0,8’lik agaroz jelde yürütülmüĢtür. Bunun için 25 

ml’lik 0,5X TAE tamponu içerisinde 0,5 g agaroz konularak, mikrodalga fırında 

eritilmiĢtir. Ġçerisine 10 mg/ml’lik Ethidium Bromide çözeltisinden 6 μl ilave edilerek 

biraz soğuması beklenir ve manyetik karıĢtırıcıda karıĢım 50–55°C’ ye gelinceye kadar 

karıĢtırılır. Hazırlanan taraklı jel kabinine hava kabarcığı kalmayacak Ģekilde dikkatlice 

dökülerek oda sıcaklığında 8-10 dakika polimerize olmaya bırakılmıĢtır. Taraklar 

çıkartılarak jel 0,5X TAE tamponuyla dolu olan elektroforez tankına yerleĢtirilmiĢ ve 

kuyucuklara 10 μl total DNA ve 2 μl 6X stok yükleme boyasından (%0,025 ksilen 

siyanol, %0,025 bromfenol blue ve %40 sukroz) otomatik pipetler aracılığı ile 

yüklenerek 60 V doğrusal akım verilerek örnekler jel üzerinde, elektriksel alanda 30 

dakika yürütülmüĢtür. Jeller Kodak Gel Logic 1500 marka görüntüleme sistemi ile UV 

altında görüntülenip fotoğrafı çekilmiĢtir. 

3.3. rps16  Gen Bölgesinin PCR ile Çoğaltılması 

Her bir örnek için elde edilen DNA’lar, Kloroplast DNA’nın rps16 bölgesi için kaynak 

olarak kullanılmıĢtır. rps16 gen bölgesini çoğaltmak için ileri Cp2F ve geri Cp2R 

primer çiftleri kullanılmıĢtır.  

 

Tablo 3.2. rps16 gen bölgesinin analizi için kullanılan primer [20,21]. 

 

 

Primer 

İsmi 

Baz 

Uzunluğu 

(bç) 

 

 

%GC 

 

Primer Baz Dizisi (5’-3’) 

Cp 2F 

 

24 45.8 5'-TGC GGA TCG AAC ATC AAT TGC AAC-3' 

Cp 2R 

 

24 50.0 5'-GTG GTA GAA AGC AAC GTG CGA CTT-3' 
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Tablo 3.3. PCR reaksiyon karıĢımı 

 

Tablo 3.4. PCR döngü programı 

 

 

 

 

Kimyasallar          Alınan Hacim  Son Konsantrasyon 

dH
2
O      : 23.5μl   ____ 

PCR tamponu (stok 10X)    : 5 μl    1X 

MgCl
2 

(stok 25mM)    : 5 μl    2.5 mM 

Ġleri Primer (stok 10μM)   : 1.67 μl   0.334 μM 

Geri Primer  (stok 10μM)   : 1.67 μl   0.334 μM 

dNTPs (stok 10mM)    : 1.67 μl   0.334 mM 

BSA (stok 10mg/ml)    : 4 μl    0.8 mg/ml 

Taq DNA Polimeraz (5u/ μl)   : 0.83 μl   4.15 u 

DNA (1/4 oranında seyreltilmiĢ)                  : 6.67 μl                                  ____ 

Toplam Hacim                                             : 50  μl                                   ____ 

Basamak                               Sıcaklık (°C)                 Süre                     Döngü   Sayısı                                                                                                           

Ön Denatürasyon                       94 °C                        2.30  dk                             1 

Denatürasyon                            94 °C                        1.00   dk                           35 

Bağlanma                                  57 °C                        1.00   dk                           35 

Uzama                                       72 °C                        2.30   dk                           35 

Son- Uzama                          72 °C                     10.00 dk                            1 

Bekleme                                     4 °C                           _____                            ____ 
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ÇalıĢma koĢullarının uygun olması için DNA, primer, MgCl
2
, dNTP, Taq DNA 

polimeraz, BSA konsantrasyonları optimize edilmiĢtir. ÇalıĢmada, PCR için son hacim 

50 μl olacak Ģekilde steril 0,2 ml’lik steril ependorf tüpler hazırlanmıĢtır (Tablo 3.4). 

Her PCR reaksiyonu için 1 adet negatif kontrol (template DNA içermeyen kontrol 

reaksiyon tüpü) ve 1 adet pozitif kontrol (daha önce standart markıra göre doğru PCR 

ürünü veren DNA’ya sahip tüp) kullanılarak amplifikasyonun doğru olup olmadığı 

kontrol edilmiĢtir. 

 

3.4. PCR Ürünlerinin Yürütülmesi ve Görüntülenmesi 

 

PCR iĢleminden sonra amplifikasyonun gerçekleĢip gerçekleĢmediğini belirlemek için 

DNA %2’lik agaroz jelde yürütülmüĢtür. Bunun için 150 ml’lik 0,5X TAE tamponu 

içerisinde 3 g agaroz konularak, mikrodalga fırında eritilmiĢtir. Ġçerisine 8 μl ethidium 

bromide ilave edilerek manyetik karıĢtırıcıda karıĢım 50–55°C’ ye gelinceye kadar 

karıĢtırmıĢ ve hazırlanan taraklı jel kabinine hava kabarcığı kalmayacak Ģekilde 

dikkatlice dökülerek oda sıcaklığında 15-20 dakika polimerize olmaya bırakılmıĢtır. 

Tarakları çıkartılarak jel 0,5X TAE tamponuyla dolu olan elektroforez tankına 

yerleĢtirilmiĢ ve kuyucuklara 10 μl total DNA ve 2 μl 6X stok yükleme boyasından 

(%0,025 ksilen siyanol, %0,025 bromfenol blue ve %40 sukroz) otomatik pipetler 

aracılığı ile yüklenerek 90 V doğrusal akım verilerek örnekler jel üzerinde, elektriksel 

alanda 60 dakika yürütülmüĢtür. Daha sonra dikkatlice çıkartılan jeldeki bantların 

varlığı UV ıĢığı ile gözlenmiĢtir. Amplifikasyonu gerçekleĢen ürünlerin bir sonraki 

iĢleme kadar -20°C ’de muhafazası sağlanmıĢtır. Amplifikasyonu gerçekleĢmeyen 

örnekler için PCR iĢlemi gerçekleĢinceye kadar tekrar edilmiĢtir. PCR reaksiyonları 

Sensoquest labcycler marka gradiyent thermocycler kullanılarak yapılmıĢtır. Jeller 

Kodak Gel Logic 1500 marka görüntüleme sistemi ile UV altında görüntülenip fotoğrafı 

çekilmiĢtir. 
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3.5. rps16  Gen Bölgesinin DNA Dizi Analizi 

 

Her bir örnek için elde edilen PCR ürünlerinin 10 μl’sinin agaroz jel elektroforezinde 

kontrolü yapıldıktan sonra geriye kalan kısım DNA dizi analizi için alınmıĢtır.  

Her bir örnek için DNA dizi analizi her iki yönde de yapılmıĢtır. DNA dizi analizi, 

otomatik DNA dizi analizi sisteminde (ABI PRISM 310 Genetic Analyzer) RefGen 

(ODTÜ-Teknopark/Ankara) Gen AraĢtırmaları ve Biyoteknoloji Laboratuar’ında hizmet 

alımı Ģeklinde yapılmıĢtır. 

 

3.6. İstatistiksel Analiz 

 

Her bir örnek için otomatik DNA dizi analizi sisteminden elde edilen ham dizi analiz 

verileri, dizilerin hizalanması ve düzenlenmesi (Sequence alignment and editing ) için 

BioEdit version 7.0.9.0 [22] programına aktarılmıĢtır. Her bir örnek için aynı bölgeye 

ait ileri ve geri (Forward ve Revers) primerler ile elde edilen dizilerin kromatogramları 

tek tek gözden geçirilmiĢ ve her bir örnek için ilgili bölgenin en ortak (consensus) 

dizileri oluĢturulmuĢtur. Hizalanan dizilerin baĢlangıç ve sondaki fazlalıkları kesilip 

aynı uzunluğa getirilmiĢtir.  

 

Filogenetik analizler için evrimsel ağaç oluĢturma metotlarından olan uzaklık (distance) 

ve tutumluluk (parsimoni) kullanılmıĢtır.  

 

Örneklere ait dizi analiz verileri DnaSP Version 5.00.04 [23] adlı programa aktarılmıĢ, 

monomorfik ve polimorfik bölgeler, parsimoni olarak bilgi içeren bölgeler, haplotip 

çeĢitliliği (haplotype diversity, Hd), nükleotid çeĢitliliği (nucleotide diversity, Pi, π) ayrı 

ayrı hesaplatılmıĢtır.  

 

Örneklerin baz kompozisyonlarının hesaplanması için oluĢturulan DNA matriksi 

MEGA version 4.02 [24, 25] adlı programa aktarılmıĢ ve programdan Kimura 2-

Parametre baz değiĢim modeli seçilerek uzaklık (distance) analizi bu programda 

yapılmıĢtır. Uzaklık (Distance) analizi için Neighbor Joining adlı algoritma , ağaç 

türetme tekniği olarak kullanılmıĢtır. OluĢturulan ağaçlardaki soy hatlarının istatistiksel 

olarak ne kadar desteklendiğini belirlemek için bootstrap analiziyle (10.000 replicates) 

elde edilen değerler oluĢturulan ağaç üzerinde gösterilmiĢtir. 
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OluĢturulan DNA veri matriksi MEGA version 4.02 adlı programa aktarılmıĢ ve 

tutumluluk (parsimoni) analizi gerçekleĢtirilmiĢtir. Üretilen olası en kısa ağaçların ağaç 

uzunlukları (tree lenght, TL), tutarlılık indeksi (consistency index, CI), ve koruma 

indeksi (retention index, RI) belirlenmiĢtir. 
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4. BÖLÜM 

 

BULGULAR 

 

4.1. Moleküler Çalışmalar 

4.1.1. DNA Sonuçlarının Gözlenmesi  

ÇalıĢma kapsamında kullanılan örnekler kod numaraları ile birlikte Tablo 3.1 

verilmiĢtir. Örneklerin PCR ürünlerinin agaroz jel elektroforez görüntüsü ġekil 4.1.’de 

verilmiĢtir. Bütün örnekler için yapılan PCR’da bant elde edilmiĢtir. Jelde, pozitif 

kontrol için E. orientalis kullanılmıĢtır. Negatif kontrol ise reaksiyon karıĢımında 

genomik DNA dıĢındaki tüm bileĢenleri içermektedir. 

 

 
 

ġekil 4.1. PCR ürünlerinin agaroz jel görüntüsü. P: pozitif kontrol, N: negatif kontrol, 

sonuçları M: 100-3000bç DNA moleküler ağırlık belirteci. 
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4.1.2. Örneklerin Baz Dizileri 

Her bir örnek için aynı bölgeye ait ileri ve geri (Forward ve Revers) primerler ile elde 

edilen dizilerin kromatogramları tek tek gözden geçirildi ve Tablo 4.1’de verilen her bir 

örnek için ilgili bölgenin en ortak (consensus) dizileri elde edildi. 

 

Tablo 4.1. Örneklere ait dizi eĢleĢtirme sonuçları. Noktalar (.) aynı nükleotitlere, 

atlamalar (-) delesyonlara karĢılık gelmektedir. 
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(Tablo 4.1’ in devamı) 
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(Tablo 4.1.’ in devamı) 

 

 

 

 

 

4.1.3. Örneklerin Haplotip Çeşitliliği 

Örneklerin haplotip sayısını belirlemek için DnaSP Version 5.00.04 adlı programa 

aktarıldı, haplotip çeĢitliliği (haplotype diversity, Hd) 1,000 olarak tespit edildi. 

Haplotip çeĢitliliğinin 1’e yakın olması dizi analizi yapılan bireylerin her birinin farklı 

bir haplotipe sahip olduğu anlamına gelmektedir. Nükleotid çeĢitliliği (nucleotide 

diversity, Pi, π) 0,01366 olarak tespit edildi. Nükleotid çeĢitliliği (n) populasyon 

içerisinde pozisyon baĢına düĢen nükleotid farklılıklarının veya diziler arasındaki 

nükleotid farklılıklarının ortalaması olup genetik varyasyonun ölçüsü olarak 

gösterilmektedir. 

 

4.1.4. Örneklerin Baz Oranları ve İçeriği  

rps16 geninin dizi analizi yapılan 800 baz çiftlik kısmında elde edilen baz oranları 

Tablo 4.2’de verildi. Tablo 4.2 incelendiğinde A: % 35.1, G: % 17.6, C: % 15.6, T(U): 

31.7 Ģeklinde olduğu görülür. Örneklere iliĢkin DNA dizileri A – T’ce nispeten zengin 

olup (%66.6), G – C oranı daha azdır (%33.2).  
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Tablo 4.2. Örneklerin baz içeriği 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 
2
8
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4.1.5. Uzaklık (Distance) Analizi 

 

MEGA programı ve Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeli kullanılarak elde edilen 

örnekler arası uzaklık matriksi Tablo 4.3’de verildi. Tablo 4.3 incelendiğinde en küçük 

genetik uzaklık değeri (0,0013); 2 ve 4, 3 ve 4 kod numaralı örnekler arasında 

gözlenirken en büyük genetik uzaklık değeri (0,0131) ise 5 ve 9 kod numaralı örnekler 

arasında gözlendi. Bu değerler, cins içerisinde genetik olarak önemli derecede 

farklılıklar olmadığını göstermektedir. 

 

Tablo 4.3. Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeli kullanılarak oluĢturulmuĢ örnekler 

arasındaki genetik uzaklığı gösteren tablo. 

 

[       1           2           3           4           5           6            7            8           9         10 ] 

[ 1]   * 

[ 2]   0.0052  * 

[ 3]   0.0052  0.0026  * 

[ 4]   0.0039  0.0013  0.0013  * 

[ 5]   0.0091  0.0065  0.0065  0.0052  * 

[ 6]   0.0104  0.0078  0.0078  0.0065  0.0117  * 

[ 7]   0.0065  0.0039  0.0039  0.0026  0.0078  0.0065  * 

[ 8]   0.0065  0.0039  0.0039  0.0026  0.0078  0.0052  0.0026  * 

[ 9]   0.0091  0.0078  0.0091  0.0078  0.0131  0.0118  0.0078  0.0078  * 

[10]  0.0052  0.0052  0.0052  0.0039  0.0091  0.0078  0.0039  0.0039  0.0039 

 

ÇalıĢmada rps16 geninin 800 bazlık kısmının dizi analizine göre örnekler arasındaki 

iliĢkiler ġekil 4.2’e verilen NJ ağacında gösterilmektedir. NJ ağacı oluĢturmak için 

Kimura 2 Parametre baz değiĢim modeline göre elde edilen uzaklık matriksi kullanıldı. 

Bu NJ ağacı incelendiğinde (ġekil 4.2) farklı seksiyona ait Senecio vulgaris’ nin ilk 

olarak ayrıldığı gözlenmiĢtir. Kalan örneklerin ise dört ana soy hattı Ģeklinde 

gruplandığı görülmektedir. Birinci ana soy hattı E. orientalis, E. viscosus subsp. 

viscosus, E. viscosus subsp. bithynicus, ikinci ana soy hattı E. ritro, E. melitenensis, E. 

phaeocephalus, üçüncü soy hattı E. pungens var. transcausicus, E. pungens var. 

polyacantus, E. pungens var. pungens, dördüncü soy hattı ise E. emilia’ den 

oluĢmaktadır. Birinci ana soy hattı % 91’lik bootstrap değeri ile desteklenmektedir.  
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ġekil 4.2. Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeli kullanılarak oluĢturulmuĢ örnekler 

arasındaki evrimsel iliĢkiyi gösteren NJ (Neighbor Joining) ağacı 

 

4.1.6. Tutumluluk (Parsimoni) Analizi 

 

Örneklerin bir araya getirilmesiyle elde edilen DNA veri setinde rps16 geninin 800 

bazlık kısmının 770 nükleotid pozisyonunda benzerlik (monomorfik bölge) tespit 

edilirken (% 96.25), 16 nükleotid pozisyonunda varyasyon (polimorfik bölge) gözlendi 

(% 2 ). Bu 16 değiĢken pozisyondan 4’si transisyon (% 25), 12’ü transversiyondur (% 

75). Bu pozisyonlardan 5 tanesi (8, 29, 355, 409, 723. bölgeler) parsimoni olarak bilgi 

içeren bölge, 11 tanesi (1, 2, 5, 17, 27,  260, 261, 276, 632, 791, 793. bölgeler) 

parsimoni olarak bilgi içermeyen bölgelerdir. On dört nükleotid pozisyonunda delesyon 

gözlendi (%1.75). 

 

Bu bilgi içeren bölgeler kullanılarak MEGA programı programında yürütülen parsimoni 

analizi sonucunda ġekil 4.3’e verilen maksimum parsimoni oluĢturulmuĢtur. Ağaç 

uzunluğu (tree lenght, TL) 63, tutarlılık indeksi (consistency index, CI) 0.83 ve koruma 

indeksi (retention index, RI) 0.90 bulunmuĢtur.  

 E.orientalis 

 E.viscosus subp.viscosus 

 E.viscosus subp.bithynicus 

 E.melitenensis 

 E.phaeocephalus 

 E.ritro 

 E.pungens var.pungens 

 E.pungens var.polyacanthus 

 E.pungens var.transcaucasicus 

 E.emiliae 

 Senecio vulgaris 

79 

81 
47 

41 

35 

91 

27 
25 
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ġekil 4.3. Maksimum Parsimoni ağaç. 

 

Maksimum Parsimoni ağacı incelendiğinde (ġekil 4.3) farklı seksiyona ait Senecio 

vulgaris’ nin ilk olarak ayrıldığı gözlenmiĢtir. Kalan örneklerin ise dört ana soy hattı 

Ģeklinde gruplandığı görülmektedir. Birinci ana soy hattı E. orientalis, E. viscosus 

subsp. viscosus, E. viscosus subsp. bithynicus, ikinci ana soy hattı E. ritro, E. 

melitenensis, E. phaeocephalus, üçüncü soy hattı E. pungens var. transcausicus, E. 

pungens var. polyacantus, E. pungens var. pungens, dördüncü soy hattı ise E. 

emilia’den oluĢmaktadır. Birinci ana soy hattı % 92’lik bootstrap değeri ile 

desteklenmektedir. Dallar üzerindeki rakamlar söz konusu grubun yüzde kaçında bu 

grubun olduğunu göstermektedir. 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 E.orientalis 

 E.viscosus subp.viscosus 

 E.viscosus subp.bithynicus 

 E.melitenensis 

 E.phaeocephalus 

 E.ritro 

 E.pungens var.pungens 

 E.pungens var.polyacanthus 

 E.pungens var.transcaucasicus 

 E.emiliae 

 Senecio vulgaris 

77 

74 

35 

50 

19 

92 

22 
28 
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5. BÖLÜM 

 

TARTIŞMA VE SONUÇLAR 

 

Türkiye Florasından Echinops L. cinsi üyelerine ait sınıflandırma 1975 yılında Hedge 

tarafından morfolojik özelliklere dayandırılarak düzenlenmiĢtir [2]. Floran’ın yazımı 

tamamlandıktan sonraki yıllarda toplanan çok sayıda materyal teĢhis edilirken 

karĢılaĢılan olumsuzluklar nedeni ile bazı cinslerdeki problemler dikkati çekmiĢtir. 

Birçok cinsin bazı türlerinde, hatta seksiyonlarında açıklığa kavuĢturulamamıĢ 

taksonomik sorunlar vardır. Flora’nın yazımı esnasında sınırlı zaman ve materyal ile 

çalıĢıldığı için çoğu cins veya seksiyonlardaki eksiklikler florada belirtilmiĢ, ancak 

çözüm getirilememiĢtir. Bu durumda olan cinslerin problemleri saptanarak üzerlerinde 

daha ayrıntılı çalıĢmaların yapılması gerektiği flora editörünün bazı yayınlarında da 

kaydedilmiĢtir [2]. Bu durum göz önüne alınarak cinsin Ritrodes seksiyonuna ait 

taksonların filogenetik iliĢkileri belirlenirken; cinsin diğer seksiyonlarına ait taksonlar 

iliĢkisini tekrar gözden geçirilmesine yönlendirmiĢtir. 

 

Bitkilerin evrimi ve sınıflandırılması çalıĢmalarında moleküler yöntemler, son yıllarda 

önemli bir araç olarak kullanılmaya baĢlanmıĢtır [26]. Kloroplast DNA (cpDNA), 

populasyonlar ve türler arasındaki evrimsel iliĢkilerin anlaĢılmasında etkili bir metod 

olarak kullanılmaya baĢlanmıĢtır [15]. 

 

Wallender ve Albert [27], Oleaceae familyasına ait 76 türün filogenisini ve 

sınıflandırılması cpDNA’nın rps16 ve trnL-F bölgelerinin dizi analizi verileri 

kullanılarak açıklamaya çalıĢmıĢlar. ÇalıĢma da filogenetik ağacı Maksimum Parsimoni 

kullanılarak elde etmiĢler ve genel olarak mevcut sınıflandırmaya benzer sonuçlar elde 

etmiĢlerdir. TrnL-F ve rps16 bölgelerin Oleaceae familyasının türleri arasında iliĢkiyi 

belirleme de etkili olduğunu bulmuĢlardır.  
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Oxelman ve ark. [21], Caryophyllaceae  familyasına ait 46 türün filogenetik iliĢkilerini 

yeniden oluĢturmak amacıyla kloroplast DNA’ nın rps16 bölgesinin dizi analizi 

verilerini kullanmıĢlar. ÇalıĢma da filogenetik ağaçlar Maksimum Parsimoni ve 

Maksimum Likelihood analizleri kullanılarak elde etmiĢler. ITS bölgesi analizine göre 

oluĢturulan filogenetik ağaçla karĢılaĢtırmıĢlardır. Genel olarak her iki bölgenin analiz 

verilerine göre benzer sonuçlar elde etmiĢler. 

 

Echinops cinsinin evrimsel iliĢkisi sınırlı ölçüde çalıĢılmıĢ ve filogenetik çalıĢmalar 

değiĢik tipteki verilere, örnek tiplerine ve metotlara dayanmaktadır.  

 

Garnetje ve ark. [28], Echinops ve Acantholepis cinsinin filogenetiğinin belirlenmesinde 

30 Echinops ve bir Acantholepis orientalis türünü ITS bölgesini sekans analizi ile 

incelemiĢlerdir. Bu analiz sonucunu morfolojik ve sitogenetik karakterler ıĢığında 

tartıĢmıĢlardır. Acantholepis türünü Echinops nanus ve diğer Echinops örnekleri ile aynı 

kladda yer aldığını ve iyi bir bootstrap değeri ile desteklendiğini belirtmiĢlerdir. 

ÇalıĢmada E.emiliae 96 % boostrap değeri diğer örneklerden farklılık göstermiĢtir. 

Echinops emiliae yüksek dağlarda yetiĢen bir bitki olması, bu çalıĢma sonucunda 96%, 

boostrap değeri diğer örneklerden farklı çıkmasını açıklamaktadır. E. bithynicus, E. 

spinosissimus subsp. spinosissimus and E. viscosus 90%, boostrap değeri ile Ritropsis 

seksiyonu altında toplanmıĢlardır. Bu türler arasında E. bithynicus and E. spinosissimus 

subsp. spinosissimus hiçbir farklılığın olmadığı vermiĢlerdir. Yapılan analiz sonucunda 

hem ITS bölgesinin sekans analizine dayalı moleküler filogenisini hemde kromozom 

sayısı ve nükleer DNA miktarını Ģu anki seksiyonel sınıflandırmayı desteklemediğini 

bulmuĢlardır. Bu cinsin evriminin daha iyi anlaĢılmasında daha fazla tür, moleküler, 

sitogenetik ve morfolojik çalıĢmalarla desteklenmesi gerektiğini vurgulamıĢlardır. 

 

Sanchez ve ark. [29], Echinops cinsinin moleküler sistematiği seksiyonel sınırlandırma 

üzerine olan çalıĢmalarını cpDNA’nın ITS ve trnL-trnF bölgelerini dizi analizi ile 

incelemiĢlerdir. Bu dizi analizini Cenchrolepis ve Pterolepis seksiyonları hariç bütün  

Echinops seksiyonlarından temsili türler alınarak toplamda 89 örneğe uygulamıĢlardır. 

Elde edilen dizi verilerini Maximum parsimony ve Bayesian analizi ile 

değerlendirmiĢlerdir. OluĢan filogenetik ağacı incelediklerinde Echinops cinsinin 8 

gruptan oluĢtuğunu, % 100 bootstrap değeri ile 2 ana soy hattı Ģeklinde gruplandığını 

görmüĢlerdir. Birinci soy hattını % 85 bootstrap değeri ile Chamaechinops, 

http://en.wikipedia.org/wiki/Caryophyllaceae
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Nanechinops seksiyonundan temsili türler ve E. acantholepis (=Acantholepis orientalis) 

türünün oluĢturduğunu, ikinci soy hattını ise % 72 bootstrap değeri ile diğer Echinops 

türlerinin oluĢturduğunu belirtmiĢlerdir. Önceki çalıĢmalarda tanımlanmıĢ Echinops 

cinsi seksiyonlarının   (Acantholepis, Chamaechinops, Echinops, Hamolepis, Hololeuce, 

Oligolepis, Phaeochaete, Psectra and Ritropsis) sınıflandırılmasını, kendi çalıĢma 

sonuçları ile desteklediklerini belitmiĢlerdir. 

 

Türkiye Echinops cinsi ile ilgili daha önceki zamanlarda yapılmıĢ moleküler temelli 

çalıĢmaların tespit edilememiĢ olması ve var olan çalıĢmaların da sayısının çok az 

olması ve sadece morfolojiye dayalı olması bu çalıĢmanın önemini arttırmaktadır. 

 

ÇalıĢmamızda Tablo 3.1’de verilen 11 örneğin cpDNA’ sının rps16 genin 800 dizi 

analizi yapıldı. Örneklerin bir araya getirilmesiyle elde edilen DNA veri setinde rps16 

geninin Kimura 2-Parametre baz değiĢim modeline göre değerlendirilmesiyle elde 

edilen örnekler arası genetik uzaklık değerleri 0,0131-0,0013 arasında tespit edildi 

(Tablo 4.3). Bu sonuca göre örneklerin arasında önemli derecede faklılık olmadığını 

göstermektedir. 

 

Neighbor Joining ağacı (ġekil 4.2) incelendiğinde oluĢan soy hatları nispeten örnekler 

seksiyonlarına göre ayrılmaktadır. Farklı cinse ait Senecio vulgaris değerlendirme dıĢı 

bırakılırsa 4 ana soy hattı görülmektedir. E. emilia’nın diğer örnekler ayrı gruplandığı 

görülmektedir. E. emilia’nın yaĢam süresinin 2 yıl olması, diğer taksonların çok yıllık 

olması ile, baĢların 12-15 cm çapta ve korollanın yeĢil olmasıyla da farklılık 

göstermektedir. Vural ve Dadandı [1], yaptıkları morfolojik bulgulara göre de bu türün 

ayrı bir seksiyonda değerlendirilmesi gerektiğini belirtilmektedir ve elde ettiğimiz 

moleküler bulgular bu iddaları desteklemektedir.  

 

Birinci soy hattı Ritrodes seksiyonuna ait türleri içermektedir. Diğer 3 soy hattından son 

ikisi ise Oligolepis, Echinops seksiyonuna ait türlerden oluĢmaktadır. Morfolojik 

olarakta involukrum braktelerinin sayısına göre de seksiyon ayrımı bu Ģekilde 

görülmektedir. 

 

Birinci soy hattı incelendiğinde evrimsel olarak önce farklılaĢmıĢ taksonun E. viscosus 

subps. viscosus olduğu, E. orientalis ve E. viscosus subps. bithnicus’un daha yakın 

akraba oldukları bulunmuĢtur. Bu durumda E. viscosus alt türlerinden E. viscosus subps. 
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bithynicus’un E. orientalis’e E. viscosus subps. viscosus dan daha yakın olması bu 

taksonların aslında birer alttür değilde ayrı birer tür olarak değerlendirmeyi akla 

getirmektedir. Ayrıca E. viscosus’un alttürleri morfolojik olarak ta içteki fillarilerin 

gevĢek bağlanması ile E. orientalis ile yakınlık göstermektedir. E. viscosus’un iki 

alttürü gövdenin lanat olup olmaması ve glandular tüyün seyrek ya da yoğun olması ile 

de birbirlerinden farklılık göstermektedir. Bu konuda benzer bulguları Vural ve Dadandı 

[1] tarafından yapılan çalıĢmada da ve bu iki alttür E. viscosus ve E. bithynicus olarak 

iki ayrı tür Ģeklinde değerlendirilmiĢtir.  

 

Ġkinci soy hattında E. melitenensis ve E. phaeocephalus’un beraber gruplandığı 

gözlenmiĢtir. E. ritro’nun bu türlerle yakın akraba oldukları bulunmuĢtur Bu türler 

tüysü fillarilerin boyunun  kapitulum boyu kadar uzun ya da yarısı kadar olup 

olamaması ile morfolojik olarak ta farklılık göstermektedirler. E. ritro korollanın koyu 

mavi olması ile E. phaeocephalus’e, papusun tabanda uzunluklarının 1/2’si kadarı 

birleĢik olamasıyla da E. melitenensis’e morfolojik olarak benzerlik göstermektedir. 

 

Üçüncü soy hattı incelendiğinde E. pungens var. pungens’in evrimsel olarak 

farklılaĢmıĢ olduğu, E. pungens var. polyacanthus ve E. pungens var. transcaucasicus 

daha yakın akraba oldukları bulunmuĢtur. Bu taksonların aslında birer alttür değilde ayrı 

birer tür olarak değerlendirmeyi akla getirmektedir. E. pungens var. polyacanthus’ un 

gövde altının tamamen tüysüz olması ile diğer iki varyetenden morfolojik olarak 

farklılık göstermektedir. E. pungens var. pungens ve E. pungens var. transcaucasicus’ 

un gövde yapraklarının pinnatifid, pinnatisek ya da pinnat olması ile morfolojik olarak 

farklılık göstermektedir. Ayrıca Vural ve Dadandı [1] tarafından yapılan çalıĢmada da 

bu üç alttür’ ün E. polyacanthus, E. pungens ve E. transcaucasicus olarak üç ayrı tür 

Ģeklinde değerlendirilmiĢtir.  

 

ÇalıĢmamızda elde edilen filogenetik ağaçta oluĢan ana kollar daha önce cinsin 

morfolojisine göre yapılmıĢ olan seksiyon ayrımlarını nerdeyse tamamen 

desteklemektedir. Yalnızca; morfolojik çalıĢmalara göre Echinops seksiyonunda 

değerlendirilen  E. ritro bizim çalıĢmamızda Oligolepis seksiyonuna ait türlerle daha 

yakın akraba olduğu görülmektedir.  
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Ama yine de örneklerin genetik yapısı ve evrimsel durumu hakkında daha ayrıntılı 

bilgiler elde edebilmek için örnek sayısı artırılmalı ve cpDNA’nın diğer gen 

bölgelerinin analizleri elde edilerek verilerin birlikte değerlendirilmesi örnekler arasında 

genetik çeĢitliliğin ortaya konmasında çok daha fazla katkı sağlayacaktır. 
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