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OZET

TURKIYE’DEKI BAZI FERULA L. (APIACEAE) TURLERININ
MOLEKULER TEKNiKLER KULLANARAK

TAKSONOMIK OLARAK INCELENMESI

ELIBOL, Zeynep
Kirikkale Universitesi
Fen Bilimleri Enstitiisii
Biyoloji Anabilim Dali, Yiiksek Lisans Tezi
Danigsman: Dog. Dr. Yusuf Menemen

Temmuz 2009, 93 sayfa

Bu calismada, Ferula cinsine ait bazi tiirlerde  tohumlarin
endospermlerinden elde edilen ntDNA ITS bolgeleri PCR yardimiyla ¢ogaltildi;
irtinlerin dizi analizi yapilarak tiirler arasindaki genetik benzerlik ve farkliliklar

ortaya konularak aralarindaki akrabalik iligkileri taksonomik olarak arastirildi.

nrDNA ITS calismalarinda kullanilmak iizere baz1 Ferula tiirlerinin saglam
ve olgun tohumlarindan genomik DNA izolasyonu bir tiir (Ferula szowitsiana) harig
ilk defa gergeklestirildi. Taksonlarin ITS bolgeleri evrensel ITS primerleri
kullanilarak PCR yoluyla gogaltildi. Ornekler arasinda, ITS bélge uzunlugunun 692
ile 700 bg arasinda degistigi tespit edildi. Elde edilen ITS dizileri ClustalW
programi yardimiyla, analiz islemlerinde kullanilmak {izere hizalandi. Tiim

orneklere ait ITS baz dizileri PAUP 4.0b.10 programi kullanilarak analiz edildi ve



calisilan Ferula tiirleri arasindaki akrabalik iligkilerini gosteren hem parsimoni hem

de komsu baglanti agaci olusturuldu.

Molekiiler verilerden elde edilen sonuglar morfolojik karakterlere dayali
siniflandirma ile karsilastirnllmis ve calisilan taksonlar arasindaki iligkiler ortaya

konulmaya ¢aligilmistir.

Bu ¢alismadan elde edilen molekiiler veriler ile yapilan parsimoni analizi ve
komsu baglant1 analizi agaci1 bu cinsin altcins ve seksiyonlar seviyesinde ayrilarak
siniflandirilmasini desteklemistir.  Ayrica bu caligma cinsin monofiletik olmayip,

polifiletik olabilecegi hususunda ipuglar1 vermistir.

Anahtar Kelimeler: Apiaceae, Ferula, filogeni, ITS, kladistik analiz, PCR



ABSTRACT

A TAXONOMICAL STUDY ON SOME FERULA L. (APIACEAE)
SPECIES FROM TURKEY USING

MOLECULAR TECHNIQUES

ELIBOL, Zeynep
Kirikkale University
Graduate School of Natural and Applied Sciences
Department of Biology, M.Sc. Thesis
Supervisor: Assoc. Prof Dr. Yusuf Menemen

July 2009, 93 Pages

In this study, ntDNA ITS regions obtained from endosperms of seeds of some
species belonging to the genus Ferula, were amplified by PCR; taxonomic
relationships were investigated by using genetic similarities and dissimilarities of

sequence analyses of the products amongst the species.

It is the first time that genomic DNA of some Ferula species were isolated
from healty and mature seeds to use in nrDNA ITS studies except one species
(Ferula szowitsiana). 1TS regions of the taxa were amplified by PCR using
universal ITS primers. It was determined that the length of ITS regions differs
between 692 and 700 bp. Obtained ITS sequences were aligned by ClustalW
program to use in analyses processes. ITS base sequences belonging to all samples

were analysed by using PAUP 4.0b.10 program and parsimonic and neighbour



joining trees were both generated to display relationships amongst Ferula species

studies.

The results obtained from molecular data were compared to classification
based on morphologic characters and it was performed to clarify relationships

amongst the taxa studied.

Parsimonic and neighbour joining trees based on molecular data in this study
supported the classification of this genus dividing in the level of subgenera and

sections. Also the study gave clues about that this genus might be polyphyletic.

Key words: Apiaceae, cladistic analysis, Ferula, ITS, PCR, phylogeny
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1. GIRIS

Tiirkiye, floristik cesitlilik ac¢isindan diinyanin 6nde gelen iilkelerinden biridir.
Bunun en onemli nedenleri; iklim, topografya, jeolojik kosullar, deniz, gol, akarsu
gibi degisik su ortami cesitlilikleri, yiikseklik farkliliklant  ve ekolojik

bagkaliklardir"?

En son 2000 yilinda basilan Tiirkiye Florasi’nin 11.cildindekiler ve daha sonra
yayinlanan taksonlarla birlikte yurdumuzdaki tiir sayis1 yaklasik 10.000 ve takson

say1st ise 13.000 civarindadir®.

Yeryiiziinde 300 cins ve 3000 den fazla tiirle ¢ok genis ve yaygin bir dagilim
gosteren Apiaceae familyasinin alternatif adi olan Umbelliferae ismi, cigek
durumunun bilesik bir umbelladan sekil almasindan tiirer”, Tiirkcede
Maydanozgiller olarak bilinen bu familya, karakteristik semsiye (umbel) tipindeki
cicek durumu ve olgunlastiZinda ortadan ikiye boliinen meyvesi (sizokarp) ile
dogada ¢ok kolay taninabilmektedir. Apiaceae, Tiirkiye Florasi’nda 100 cins ve 435
tiir ile en fazla taksona sahip iiciincii familya olarak yer almaktadir®™”, Cagm(g),
yurdumuz florasinda Maydanozgiller familyasindan 136 endemik tiir bulundugunu,

bunlarin en yogun olarak Akdeniz ve Dogu Anadolu Bolgesi’nde ve en az

Giineydogu Anadolu Bolgesi’nde yayilis gosterdigini belirtmistir.

Apiaceae familyasi, ¢ok fazla tiirle temsil edildigi i¢in yakindan iligkili cinsler ve
tiirler arasindaki taksonomik problemleri ¢ozmede giicliiklerle karsilagiimaktadir.

Familya; tek yillik, iki yillik, ¢cok yillik otlar ve nadiren calimsi bitkilerden olusur.



Yapraklar, genellikle alternat (aralarinda belli bir a¢1 bulunan yaprak dizilisi), bazen
karsilikli veya halka seklinde dizilmis pinnat (bilesik yaprak) veya cok pargalidir.
Cicek durumu umbella (semsiye) seklindedir. Brakte (tasiyici yaprak) ve brakteoller
(cicek sapinin iizerinde bulunan kiigiik yaprakcik) ¢icek durumunun tabaninda bir
halka seklindedir. Cigekler alt durumlu (epigin), hermafrodit veya tek eseylidir.
Sepaller (¢anak yaprak) kiiciik veya yoktur. Petaller (ta¢ yaprak) 5 adet olup beyaz,
sarimst yesil, sar1, actk mavi veya pembe renkte olabilir®” Stamenler 5 adettir.
Meyve sizokarp olup, 2 ya da nadiren tek karpellidir. Karpeller silindirik veya
yandan ya da sirttan basik olup karpofor denilen bir sapla ayrilmislardir. Olgunlukta
merikarplar ayrilir. Her merikarpta (meyve parcasi) genellikle 5 birincil kosta, bazen
de primer kostalar arasinda sekonder kostalar bulunur. Cikintilar bazen kanath veya
dalgalr olabilir. Cikintilarin arasinda girintiler bulunur. Genellikle salgi kanallari
vardir. Oviiller sarkik ve her lokulusta 1 tanedir. Stiluslar 2 tane, genellikle

genislemis tabana sahip olup, meyve olgunlastiginda stilopodiyumu olugturur®'?’

Apiaceae familyasina ait bazi bitkiler, insanlar ve hayvanlar tarafindan ¢ok
yaygin olarak tiiketilmektedir. Daucus carota L. (havug) ve Pastinaca sativa L.
(yabani havug) kokleri insanlar tarafindan yenen, uluslararasi iine sahip bitkilerdir™".
Bu familyanin ¢ok sayida tiirii evlerimizde baharat (6rnegin, Anethum graveolens
L.=dereotu, Cuminum cyminum d’Urv.=kimyon) olarak, bir¢ok tiirii de ilag
sanayinde (Ornegin, bazi Ferula tiirleri ve Cuminum cyminum) kullanilmaktadir.
Ucucu yaglar bakimindan ¢ok zengin olan bu familya icerisinde Ferula sumbul
Kauffm. ve Opopanax chironium L. gibi baz1 tiirler parfiimeri sanayinde, Heracleum
mantegazzianum Leiver ve cok sayida tiir siislemecilikte, Heracleum sphondylium L.

ise alkollii icki yapiminda kullamImaktadir''?.



Eski Roma ve Cin’de Apiaceae familyasina ait farkli droglar (parcalar, kuru
kisimlar) kullanilmig ve bu iilke kiiltiirlerinin gelisiminde etkili olmustur. Apiaceae
familyasina ait kullanilan droglar arasinda Ferula cinsine ait kurutulmusg parcalar ¢cok

yayglndlr(13 ),

Ayrica baldiranotu, subaldiran1 ve bodur baldiran gibi pek ¢ok zehirli tiir disinda;
maydanoz, kereviz, karakavza, rezene, anason ve kisnis gibi bitkiler vardir; bunlar,
sebze, sifali bitki ve baharat olarak kullanilmaktadir. Cadirusagi ve keciayagi gibi
bazi tiirlerden de uzun siire sifali bitki olarak yararlanilmistir. Bogadikeni ise

afrodizyak ve istah arttiric1 6zellikleri nedeniyle korumaya alinmis tibbi bir bitkidir®.

Yurdumuzda 23 tiir ve dort alt tiir'” ile temsil edilen Ferula L. cinsi bitkileri otsu,
cok yillik, monokarpik veya polikarpik, cogunlukla sogan (Allium) gibi kokan
bitkilerdir. Kazik kok kuvvetli olup, odunsudur. Gévde dallanmasi, alternat, karsilikli
veya vertisillat olup, gdvde tabani lifsi artik kinlarla ortiiliidiir. Govde 0.2-10 cm
capinda, (20-)50-250(-500) cm uzunlugunda, genellikle saglam yapili, dik, silindirik,
genellikle belirgin oluklu, yesilimsi-mumsu veya menekse renktedir. Tabanda
bulunan alt govde yapraklarmin ayasi genellikle triangular-ovat, yaprak sapi
genisleyerek govdeyi sarici, tiiylii ya da tiiysiiz, yaprak sapinin kinsiz kismi 0-50 cm;
yaprak ayalar1 3-7 pinnat, yaprak segmentleri ovat-oblong, filiform-setaseous ile
linear arasinda degismekte, segmentler 1-70 mm, tiiylii ya da tiiysiiz, u¢lar1 akut-
akuminat, segment loplar1 bazen 1-2 pinnatisekttir. Ust gévde yapraklar kinli olup
oblong-ovat ile lanseolat arasinda degismektedir; daha yukarilarda giderek
kiigiilmektedir. Kinlar cok iyi gelismis, genellikle derimsi, govdeyi saricidir. Cigek
durumu panikulat-korimboz, ¢icekler genellikle hermafrodit, bazen yan umbellerde

erkek organlar geligmistir. Dallanma seyrek veya sik, tabana yakin veya uzaktir.



Merkezi umbellalar verimli, sapl veya sapsiz, raylar genellikle dik yiikselicidir. Yan
umbellalar genellikle verimsiz, uzun sapli olup bazen yan umbel yoktur.
Umbellulalar 6-55 cicekli, olgun meyve sapt 1-20mm’dir. Brakteler yoktur.
Brakteoller birka¢ tane cok kiiciik, tiiylii veya tiiysiiz, dokiiliicii bazen yoktur.
Sepaller korelmis veya yoktur. Petaller genellikle sar1 renkte, tiiysiiz veya nadiren
tiiyliidiir. Merikarplar; sirtta basik sekilde yassilagmis, eliptik-oblong ile ovat-obovat
arasinda degismekte, 5-20 x 3-15 mm, olgunlastiginda kahverengiden kremsi renge
kadar degisiklik gosterirler. Sirttaki kanatlar genellikle filiform, yan taraftakiler 0.3-4
mm genisligindedir. Merikarplar stilopodyuma yakin tarafta siskin veya degil,
kommisural yiizeyleri genellikle diiz, nadiren asperousdur. Stilus kalic1 veya
dokiiliicii olup genellikle bascikli; stilopodyum konikal veya terete; regine kanallar
belirgin veya degil, sirt kisstmdaki her valekulada 1-6, kommisuralda ise 2-10 regine
kanallidir. Kommissural taraftaki recine kanallar1 karpofora yakin veya uzaktir.
Karpofor tabanda iki yariklidir. Tohum yiizeyi diiz veya az konkavdir. Meyveler ve

taban yapraklari tam dogru bir teshis i¢in ¢cogu zaman gereklidir"'*1>



Sekil 1.1. Ferula bitkisi"'®

Literatiirde Ferula isminin ilk kullanilig1 Linne (1753) ile baslar. Linne, ilk olarak

Cee e . .17
Ferula communis’i isimlendirmistir”

. Linne’den sonra ilk ciddi arastirmayi
Boissier'"® yapmustir; calismasii “Flora Orientalis” adli eserde toplamustir. Boissier,
bu eserde tiim Ferula tiirlerini iic seksiyon altinda toplamistir; bu seksiyonlarda
toplam 29 tiir belirtmigtir. Boissier (19 1888"de, yayinladig1 ek cilttekilerle beraber

toplam 30 tiir vermistir. Boissier, bu seksiyonlar1 yaparken merikarplardaki vittae

sayilar1 ve petallerin seklini temel almistir.



Ferula cinsi, Giiney-Bati Avrupa, Orta Avrupa, Orta Asya, Cin, Afganistan,
Suriye, Filistin-Israil, Kuzey Afrika ve Kuzey Amerika’ya kadar genis bir
cografyada yayilig gosterir. Ferula cinsinin gen merkezi Orta Asyadir. Ferula cinsi,
Apiaceae familyasindan diinyada en fazla tiir iceren tligiincii cins olmast yonii ile de
ilginctir. Diinyada su ana kadar yaklasik 445 Ferula taksonu yayinlanmigtir;
bunlarmn biiyiik bir kismi sinonimdir®”, Ferula cinsi, giiniimiiz diinyasinda yaklagik

180-185 tiir ile temsil edilir ®*2,

Ferula cinsi ile ilgili 1947 yilinda Korovin tarafindan yapilmis bir monograf
caligsmasi vardir. Korovin, tiim Ferula’lar1 alti altcinse ayirmustir. Korovin’den sonra
yazilan Filistin florasinda sekiz Ferula tiirii belirtilmistir. Ancak burada bu altcinsler
kullanilmamustir. Tirler seksiyon adi altinda verilmistir. Seksiyonlar ise Boissier’in
siniflandirmas: dikkate alinarak sunulmugtur(23’24), Suriye florasinda da sekiz Ferula
tiiri vardir. Buradaki tiirlerin verilisinde herhangi bir altcins ve seksiyon ayirimi
yap11mam1§t1r(25’26). Iran Florasinda ise 53 tiir vardir. Bu bitkiler, altcins kullanilarak

Korovin’in Monografina uygun sekilde verilmigtir®**’

Sagiroglu  (2005)”, doktora calismasinda Tiirkiye’deki Ferula cinsinin
revizyonunu gerceklestirmistir. Bu ¢alismada Ferula cinsi yeni tanimlanan tiirler de

dahil edilerek altcins ve seksiyonlara ayrilmistir.

Sagiroglu (2005) ) cinsin iilkemizde 23 tiir ve dort alt tir olmak iizere 27
taksonla temsil edildigini belirtmis; bunlarin iilkemizdeki yayiliglarim gostermistir.
Buna gore Ferula tiirleri genelde Akdeniz bolgesi, Antitoroslar, Tuz Golii ve
cevresindeki lokal alanlar, Amanos Daglari, Anadolu diagonali ve Dogu Anadolu
bolgesinde yayilis gosterirler. Endemizm acisindan degerlendirildiginde ise Amanos

Daglar1, Antalya-Akseki bolgesi, Karaman-Ermenek cevresi, Manisa-Bozdagi, Tuz



Golii cevresi, Marag-Binboga Daglari, Erzincan-Malatya c¢evreleri, Mus-Bingol ve

Bitlis yoreleri bu cinsin farklilasma merkezleridir.

Ferula taksonlarinda yapilan calismalarda; benzoik asit, methanolik, koumarinler,
antibakterial sesquiterpenoidler, terpenoidler, ferulenol, esterler, methanol, ethanol,

stilfidler, fosfolipidler, germacrane alcohol,13 hidroksimetilen 12 tetradecatrien gibi

(29

kimyasallar tespit edilmistir

Ferula cinsinin bazi tiirleri insanlar tarafindan tiiketilmektedir. Ferula meifoliae
tiirli ¢cok eski tarihlerden beri bilinen ve kullanilan bir bitkidir. Dogu Anadolu’da
haglanip acilif1 giderildikten sonra gida olarak kullanilir, tursusu yapilir. Ayrica
hayvan yemi olarak da kullanilir. Caksir otu, kokleri toz edilip bal ile karistirilip
kudreti arttiric1 olarak da kullanilmaktadir. Orta ve Dogu Anadolu daglarinda yetisen
diger bir Ferula tiirli, F. rigidula “suyabu” adiyla taminir. Raylar1 (1sinlar1), Van
bolgesinde hazirlanan, cok sevilen ve yenen meshur “Otlu peyniri’nin ig¢ine
konmakta ve 6zel bir tad vermektedir. Ulkemizde yetismeyen, Iran ve Tiirkistan’da
yetisen Ferula assa-foetida tiirtiniin koklerinden elde edilen usare “seytan tersi” adini
alir. Bu madde sarims1 esmer renkte, sarimsak kokusunda, sogukta sertlesen, sicakta
yumusayan ve aci lezzettedir. Igerisinde, zamk, ucucu yag ve organik asitler vardir.
Sinir sistemini yatistirici, hazmi kolaylastirict ve kurt disiirticti etkileri goriiliir.
Baharat olarak da Dogu iilkelerinde kullanilir®?. Ege bolgesinde ise kuru govdesi
baston olarak kullanilir. Orta Asya ve diger bolgelerde kokleri kaynatilarak elde
edilen siit sonradan hava ile temasta kahverenk alir ve donar. Bu, icecek olarak
kullanilir. Koklerinden elde edilen oziit su ile karistirilarak lapa yapilir ve yenir.

Giizel kokulu ve eksimsi bir tadi vardir® 1)_



Anadolu’nun farkli bolgelerinde Ferula tiirlerine degisik isimler verilmektedir.
Bunlarin baslicalart ¢aksir, cagsir, cansur, hiltik, hitik, asa otu, helizan, kerkur,

siyabo ve kasmdlr(m.

Ferula droglari, ge¢miste insanlar tarafindan ¢ok degisik amagclarla kullanilmistir.
Giiniimiizde de degisik sekillerde kullanildig:i goriilmektedir. Giiniimiizde Ferula
droglari; kuvvet verici (afrodizyak), viicudu gii¢lendirici, mikrop oldiiriicii, oksiiriik

sOkiicti, kabizlikta gevsetici olarak, hemoroid tedavisinde, idrar yolu hastaliklarinda

(32)

ve zehirlenmelere karsi panzehir olarak kullanilmaktadir

Sistematik calismalar, diger bitki gruplarinda da oldugu gibi klasik olarak daha
cok morfolojik karakterlere dayali tanimlamaya gore yapilmaktadir. Morfolojik
karakterlerin yaninda, kemotaksonomik yontemler de kullanilmaktadir. Ancak bu
calismalarin bitki sistematik kategorilerini tanimlamakta yetersiz olusu, son yillarda
taksonomi c¢alismalarinda daha ¢ok molekiiler yontemlere agirlik verilmesi ile

sonuglanm1§t1r(33 )

DNA'nin yapisinin ortaya cikarilmast ile baslayan ve 20. yiizyilla damgasini
vuran "Gen Devrimi" pek cok disiplinde oldugu gibi bitki sistematiginde de ¢ok
onemli yararlar saglam1§t1r(34’35)_ Giintiimiizde bitki tiirlerinin tanimlanmasinda ve
genetik  varyasyonun arastirilmasinda molekiiler teknikler yaygin olarak
kullanilmaktadir. Son 20 yil icerisinde hizla gelisen molekiiler teknoloji; ¢esitlerin
birbirleri arasindaki genetik farkliligin belirlenmesi, kromozom haritalamalari, gen
kaynaklarinin karakterize edilmesi ve evrimsel gelisim analizi calismalarinda
kullanilmaktadir. Bu yontemler, klasik yontemlere gore biiyiik avantajlar
saglamaktadir. Morfolojik ve biyokimyasal tekniklerin uygulamadaki yetersizlikleri,

molekiiler tekniklerin uygulanmasiyla ortadan kaldirilmaya calisilmaktadir.



Molekiiler teknikler, diger tekniklere gore daha fazla avantajlara sahip olup, cevre
faktorlerinden etkilenmezler ve polimorfizm oranlan yiiksektir. Ayni zamanda
pleotropik (bir genin birden fazla fenotipik karakter tizerindeki etkisi) ve epistatik
(bir karakterin ortaya cikmasindan sorumlu olan farkli genler arasinda baskilayici
etkilerin olmast durumu) etki gostermedigi ve son derece stabil oldugu

belirtilmistir®®>

Bitki teshisleri icin geleneksel teshis anahtarlari, organizmalarin morfolojik,
anatomik ve nadiren kimyasal ozelliklerine gore calisirlar. Oncelikle organizmalarin
kesin belirlenebilmesi i¢in degisik tiirler arasinda morfolojik ve anatomik 6zelliklerin
farkliliklar1 yeterli olmayabilir. Ayrica, farkli habitatlarda yasayinca organizmalar
oldukga sik, birbirinden farkli, degisimler gosterebilirler. Boylece ayni tiirlere ait
organizmalar farkli morfolojik ve anatomik oOzellikler kazanabilirler. Bu nedenle
genotip, fenotipten daha stabildir. Morfolojik olarak ortaya cikan ¢esitlilik, genetik
cesitliligin ancak kiiciik bir yiizdesini olusturur. Genetik cesitliligin biiyiik bir kismi
da morfolojiye yansimamaktadir. Morfolojiden elde edilen bilgiler, genetik
farkliliklar1 belirlemekte kullanilsa da genotip-cevre etkilesimi, bir karakterin birden
fazla lokus tarafindan belirlenmesi ve bir genin birden fazla karakteri etkilemesi gibi
nedenlerden dolayr her zaman yeterli olmamaktadir. Bu nedenle genotipleme

konusunda DNA’ya bagli olarak gelismis olan molekiiler teknolojilerin ¢6ziim

(33)

olabilecegi belirtilmistir

Soltis ve arkadaglar1 (1999) “?, molekiiler filogeninin taksonomik problemleri
cozmenin yani sira, taksonun cografik dagilim yerlerini test etmeye de imkan

verdigini, yliksek bitkilerin siniflandirilmasinda kargilasilan sorunlarin, klasik



siniflandirma yontemlerinin yani1 sira filogenetik verilerin kullanilmasiyla da

coziimlenebilecegini belirtmislerdir.

Lowe ve arkadaslar1 (1996) “D

, niikleik asit temeline dayali genetik markorlerin
genom analizlerinde kullaniminin 1slahg¢ilar i¢in ihtiya¢ duyulan bir alan oldugunu,
markorler kullanilarak genetik varyasyonun arastirilabilecegini (6rnegin, birbirine

cok yakin olan kiiltiir ¢esitlerinin ayrilip tanimlanabilecegini) ve tiirlerin taksonomik

tanimlamasinin yapilarak filogenetik akrabaliklarin bulunabilecegini belirtmislerdir.

Saiki ve arkadaslar1 (1985) @2 mevcut yontemleri gelistirerek, duyarliliklarin
artirarak ve DNA’nin aslina sadik kalarak in vitro cogaltma esasina dayali bir teknik
olan PCR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu)’1 gelistirmislerdir. Bu teknik, bitkisel ve
hayvansal organizmalarin filogenetik (akrabalik iliskisi) siniflandirmalarinda yaygin

olarak kullanilmaya baglanmustir.

PCR ile spesifik DNA parcaciklarinin cogaltilmast saglanarak DNA
polimorfizmi belirlenebilmektedir. Protein veya DNA markorlerine dayanan haritalar
"molekiiler haritalar" olarak adlandirilmaktadir. Bircok bitkide genetik uzaklik,
molekiiler, kimyasal ve morfolojik o6zellikler kullanilarak belirlenebilmektedir.
Organizmalar arasindaki genetik varyasyonun daha iyi anlasilabilmesi ic¢in bu

araglarin tamamina ihtiya¢ duyulmaktadir*>**.

Baldwin ve arkadaslar1 (1995) “*, hiyerarsik diizeydeki degisikligin ¢ogunlukla
niikleotid polimorfizminden ya da insersiyon ve delesyonlardan kaynaklandigini ve
niiklear ribozomal DNA’nin (nrtDNA) Internal transcribed spacer (ITS) bolgelerinin
oncii rRNA’nin islenmesinde 6nemli diizenleyici (regiilatorik) bolgeler icerdigini, bu

nedenle de evrimsel olarak korunduklarini belirtmislerdir. rRNA’nin olgunlagmast,
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ITS dizilerindeki ve ikincil yapisindaki degisimlerle saglanmaktadir.  DNA’nin ITS
bolgesindeki ardisik tekrarlarin sayisi (tandem repeat) ve niikleotid degisimleri,
tiirlerin tanimlanmasi, belirlenmesi ve ayrilmasinda kullanilmaktadir. Morfoloji ve
fizyoloji lizerine yapilan arastirmalarla birlikte, ITS dizi verileri de taksonlar

tizerinde degerli bilgiler edinilmesini kolayla§t1rmaktad1r(46’47).

Baldwin ve arkadaglari (1995)“Y Angiosperm filogenisi iizerine yapilan
aragtirmalarin, 18S-26S nrDNA’nin, ITS bolgesi icin cogu angiosperm
familyalarinda filogenetik caligsmalar icin karakterlerin yararli bir kaynak oldugunu
kanitladigin1 ifade etmislerdir. Bu bolgenin iki spacer’t ITS-1 ve ITS-2 (her biri<
300bp) nin kolayca pcr ile amplifiye olan ve evrensel primerler kullanarak
sekanslanan yapilar oldugunu, ayrica yakin akraba angiospermlerin arastirilmig
gruplart i¢inde ITS1ve ITS2’nin G+C igerigi benzerliginin uygun oldugunu ve
umuldugu gibi ITS sekans varyasyon diizeylerinin, filogenetik analiz i¢in uygun,
soya baghh familyalar icinde c¢esitli taksonomik diizeylerde bulundugunu

belirtmislerdir.

Son yillarda Apiaceae familyas iizerine filogenetik ¢aligmalar artmistir. Downie
ve arkadaglarimin®® 2001°de Apiaceae familyasiin altfamilyasi olan Apioideae
tizerine yaptiklart genis bir filogenetik calisma vardir. Bu ¢alismada 55 cinse ait 74
tiir incelenmistir. Bu tiirler icinde ii¢ Ferula tirt (F.communis, F. tingitana ve F.
assafoiteda)’de bulunmaktadir. Bu calismada, o ana kadar yapilan diger ¢alismalar
da degerlendirilmistir. Burada, Apioideae altfamilyas1 su gruplara ayrilmistir:
Acipphylleae M.F. Watson & S.R. Downie, Bupleureae Spreng., Careae Baill.,
Echinophoreae Benthh., Heteromorpheae M.F. Watson S.R. Downie, Oenantheae

Dumort., Pleurospermeae M.F. Watson S.R. Downie Pyramidoptereae Boiss.,
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Scandiceae Spreng ve Smyrnieae Spreng. Bu calismada, ii¢ Ferula tiirii ¢aligilmig
olmasina ragmen Ferula cinsi herhangi bir gruba koyulamayan cinsler arasinda yer
almistir.Molekiiler filogenetik calismalar sonucu Ferula ile birlikte herhangi bir
gruba koyulamayan cinslerden tilkemizde bulunanlar sunlardir: Ferulago W.J. Koch,
Symirniopsis Boiss., Prangos Lindl., Opopanax W.J.Koch, Ligusticum L., Conium L.,

Cnidium Cuss., Bifora Hoffm., Azilia Hedge & Lamond, Levisticum Hill.

Mitynik ve arkadaslari (2008)*”, Ferula’nin taksonomik pozisyonunu belirlemek,
cins alti akrabaliklar1 anlamak ve kladlarin sinirlandirilmasinda bazi morfolojik ve
fitokimyasal karakterlerin kullanimini degerlendirmek icin ntDNA ITS sekanslarinin
sonuclarint  kullanmiglardir. Bunlara ek olarak sonuglar Ferula’nin geleneksel
siniflandirma sistemine karsi kiyaslanmistir. Ferula cinsi, cins tipi F. communis
tizerine yerlesen ve onun varsayilan yakin tiirleri ile Orneklenmistir. Miynik ve
arkadaslar1 (2008)“”, onceki molekiiler sistematik calismalarda cinsin polifiletik
olarak ifade edildigini, kendilerinin ntDNA ITS sekanslarina bagli olarak yaptiklari
Maksimum parsimoni, Bayesian ve neighbour-joining analizlerinde Ferula (sensu

lato)’nin monofiletik olarak ortaya c¢iktigini belirtmislerdir.

Ajani ve arkadaglart (2008)®” iran Apiaceae’nin altfamilyast olan
Apioideae’nin beg grubu icindeki akrabaliklari, ntDNA ITS sekanslarinin filogenetik
analizine dayanarak inceleyen bir ¢alisma yapmuslardir. iran florasi’min Apiaceae’nin
endemik tiirlerince zengin oldugunu, ¢ogunun pek az arastirilldigini ve filogenetik

akrabaliklarinin bilinmedigini belirtmislerdir.

Valiejo-Roman ve arkadaslar1 (2006)°", endemik ve ikinci derecede endemik
Iran Apiaceae taksonlarinin ¢ogunlugunun filogenetik olarak incelenmedigini

belirterek molekiiler bir ¢aligma yapmuslardir. Yapilan ¢alismada, Apiaceae’nin bu
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bolgede bulunan 28 cinsine ait 36 tiirlin sistematigini aydinlatmak i¢in ITS sekans

dizilerini kullanmislardir.

Downie ve arkadaslari (2000)°?, hem Apiaceae’nin iiyeleri hem de Scandiceae
oymag1 ve Apioideae’nin tiim biiyiik gruplar1 arasinda ITSITS1 ve ITS2) niikleotid
sekans varyasyonunu kullanarak filogenetik bir calisma gerceklestirmislerdir. Bu

calismada, 18 cinsi temsil eden 134 dizi analizi yaparak kladistik analiz yapmiglardir.

Bunlarin diginda, ITS (ITS1 ve ITS2) dizilerini temel alan, Apiaceae familyasina
ait bir dizi molekiiler filogenetik ¢alisma gerceklestirilmistir. Katz-Downie ve
arkadaglar (1999)°? Apioideae altfamilyasinda 80 cinse ve 116 ornege ait ITS
calismasiyla evrimsel akrabalik calismasi yapmuglardir. Yazarlar, maksimum
parsimoni ve neighbour-joining metotlar1 kullanarak elde ettikleri sonuglarla,
simdiye kadar filogenetik yerlesimleri sorunlu olan birkag cinsin akrabaliklarinin da

acikliga kavustugunu belirtmislerdir.

Wang ve arkadaglan (2008)Y, Hengduan adalarinda Bupleurum (Apiaceae)
cinsinin kromozom sayimlari ve ntDNA ITS sekanslarina bagli olarak yaptiklari
calismada, bu adalarin, Cin’de Apiaceae’nin Bupleurum cinsi igin ¢esitlilik merkezi
oldugunu belirtmislerdir. Yang ve arkadaglari (2007)®”, Kuzey bati Cin’den
Bupleurum tiirlerinin molekiiler teshisi i¢in ITS sekans analizini kullanmiglardir.
Spalik ve arkadaslar (2004)59, genis anlamda Peucedanum’un filogenetik
pozisyonu, yakin cinsler ve onlarin Selineae (Apiaceae, altfamilyasi Apioideae)
oymag1 i¢inde yerlesimi ile ilgili bir ¢alisma yapmislardir. Neves ve Watson
(2004)°”, nrDNA ITS sekans bilgisine bagli Bupleurum (Apiaceae) icinde
filogenetik akrabaliklar tizerine bir calisma yaparak, bu cinsin, uzun siiredir dogal bir

grup olarak tanitildigini, ancak cins alt1 simiflandirmasinin tartismali ve heniiz sekans
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bilgisinin 151g¢1nda calisitimamis oldugunu belirtmislerdir. Bu calismada, Bupleurum
cinsinin 32 tiirli (35 takson) arasindaki filogenetik akrabaliklar 18-26S nrDNA ITS

bolgesinin karsilastirmali sekansiyla incelenmistir.

Kabaoglu (2007)°®, Tiirkiye’de bulunan Hypogymnia (Nyl.) tiirlerinde, rDNA
ITS bolgesi dizi analizi ile ¢esitliligin tanimlanmasi amaciyla bir tez c¢alismasi
yapmistir. Bu ¢alismada, Tiirkiye'nin farkl illerinden toplanan Hypogymnia cinsine
ait Hypogymnia physodes, Hypogymnia tubulosa tiirlerinin tDNA ITS bolgeleri
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR) yardimiyla ¢ogaltilmis ve ilgili bolgeleri dizi
analiziyle incelenmistir.  Calismanin  sonucunda, Hypogymnia  physodes
(Guimiishane), Hypogymnia tubulosa (Antalya) tiirlerinden elde edilen ITS dizileri,
gen bankasindan elde edilmis iki Hypogymnia tiirii (H4phyAF141368 (Isvec),
(H6phyAF058036 (Isveg) ve bu gruba yakimligiyla bilinen Tiirkiye’den toplanmis
farkli tic liken (Neofuscelia pulla (Bolu, Mengen), (Melanelia septentrionalis
(Karabiik), (Parmelina tiliaceae (Karabiik) tiirliniin dizileri referans alinarak
incelenmis ve dendrogram olusturulmustur. Bu dendrogramda, Giimiishane ve Isvec
kokenli Hypogymnia physodes ornekleri bir grup, Hypogymnia tubulosa (Antalya)
tiirii ise tek bagina ayr bir grup olusturmustur. Grup dis1 tiirler de ayr1 bir grupta
toplanmistir. Bu calismada, Tiirkiye’de bulunan Hypogymnia cinsine ait 2 farklh
tirtin (Hypogymnia physodes, Hypogymnia tubulosa) rDNA ITS bolgesi dizi analizi

ile bu tiirler arasindaki muhtemel farkliliklarin ortaya c¢ikarilmasi amag¢lanmastir.

Maras (2008)°”, Tiirkiye Florasindaki bazi Heracleum L. (Umbelliferae)
tiirlerinin tohumlarindan elde edilen ITS DNA dizilerini temel alan filogenik bir
calisma yapmistir. Bu c¢alismada, Heracleum tiirlerinin  tanimlanmalarinin,

morfolojilerindeki kiiciik farkliliklardan dolayr zor oldugunu ve niiklear ribozomal
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DNA’nin transcribe edilen dizilerinden (ITS) saglanan verilerin tiirler arasi
karsilastirmalara ¢cok uygun diistiigiinti ifade etmistir. Marag, gen bankasinda sinirh
sayida niikleotid dizi verilerinin yer aldigi, ayrica bu verilerin cok genis ve
taksonomik olarak ¢ok karmagik olan Apiaceae familyasina ait baz1 Heracleum cinsi

tiirlerin tarihsel akrabaligin1 daha iyi anlamaya yardim edebildigi sonucuna varmustir.

1.1. Ribozom ve Ribozomal DNA (rDNA)

Genetik bilginin ifadesindeki 6nemli roliinden dolayi, ribozomlar ayrintili olarak
incelenmistir. Prokaryot hiicrelerde bu yapilardan yaklasik 10.000 tane bulunur.
Okaryotik bir hiicrede ise ¢ok daha fazla sayida ribozom vardir. Elektron mikroskobu
ile bakteri ribozom capinin 12-20 nm oldugu ve bir biiyiik bir de kii¢iik olmak iizere
iki alt birimden olustugu gosterilmistir. Her iki alt birim de bir ya da daha fazla
rRNA ve cesitli ribozomal proteinler icermektedir. Iki alt birimin birleserek tek bir
ribozomu olusturdugu yapr bazen monozom olarak adlandirilir. Prokaryotlarda
monozom 70S’lik bir yap1 iken, okaryotlarda yaklasik 80S’dir. Farkli biiyiikliikteki
taneciklerin ve molekiillerin degisik hareket hizim1 yansitan ¢okeltme katsayilar
birbirinin toplam1 degildir. Ornegin, prokaryotlardaki 70S monozomu 508 ve 308 alt
birimlerinden, Okaryotlardaki 80S monozomu ise 60S ve 40S alt birimlerinden

olusmaktadir.

Prokaryotlarda, ribozomun biiyiik alt birimi bir 23S rRNA molekiili, bir 5S
rRNA molekiilii ve 31 farkli ribozomal proteinden olusmustur. Okaryotik ribozomun
biiyiik alt birimlerinde ise bir 28S rRNA molekiilii, 5.8S ve 5S rRNA molekiilii ve

yaklasik 50 farkli protein bulunur. Kiiciik prokaryotik alt birimler, bir 16S rRNA
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bileseni ve 21 protein igerir. Okaryotik ribozomun kiigiik alt biriminde ise bir 18S

rRNA bileseni ve yaklasik 33 protein bulunmaktadir.

Hiicre, metabolik olarak ne kadar aktif ise ribozomun bir bileseni olan ribozomal
RNA’ya o kadar cok ihtiyaci vardir. Molekiiler hibridizasyon c¢alismalari, rRNA
bilesenlerini kodlayan genlerin kopya sayisinin ka¢ tane oldugunu ortaya ¢ikarmustir.
Bu yontemle, 6zgiil RNA dizilerini kodlayan genom yiizdesi tayin edilir. E. coli
genomu, 23S, 16S ve 5S bilesenlerini sifreleyen tek bir DNA diziliminin yedi
kopyasint bulundurur. Bu genlerin ilk transkripsiyon iiriinii (transkript) 30S RNA
olup, enzimatik olarak parcalanarak bu kiiciik bilesenlerine ayrilir. Bu tic RNA
bileseninin sifrelenmesi ile ilgili genetik bilgiler bir araya getirildiginde, bir¢ok
transkripsiyonel olayin ardindan ribozomal yapi olusturulur; ii¢ bilesenin esit

miktarlarda ortamda bulunmas1 saglanir.

Okaryotlarda, 28S ve 18S rRNA’larim1 kodlayan DNA dizisinin ¢ok daha fazla
kopya sayist bulunmaktadir. Drosophila’da, haploit genom basmna 120 kopya
bulunur; bunlarin ilk transkriptleri 34S RNA molekiiliidiir. Bu RNA’nin islem
godrmesi sonucu, 28S, 18S ve 5.8S rRNA’lar meydana gelir. Bunlar E. coli’ deki ii¢
RNA bileseninin homologlaridir. Xenopus laevis’de, genom bagina 500’iin iistiinde
kopya bulunur. Memeli hiicrelerinde olusan ilk transkript 45S RNA’dir'””. Bu
rRNA’lar kodlayan genler ribozomal DNA (rDNA) iizerinde bulunur. rDNA, 1limh
tekrarlanan DNA dizilerinin bir grubudur ve cesitli kromozom bélgelerinde kiimeler
halinde bulunur. Okaryotlarda, her bir gen kiimesinde ardisik tekrarlar (tandem
repeats) yer alir ve her birim, kodlayict olmayan aralayict DNA (spacer DNA)

dizileri ile birbirinden ayr11m1§t1r(61),
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Biitiin nrDNA lar; funguslar, bitkiler ve metazoada degisik sistematik diizeylerde
filogenetik akrabaligi ¢ozmede siklikla kullanilir. Ribozomal RNA (rRNA) genleri
gibi baz1 genler, hem yiiksek degiskenlik gosterirler, hem korunmusg bolgeler igerirler

hem de genis bir filogenetik bilgi saglarlar®*¥

. Ribozomal RNA genlerinin
karsilastirmali niikleotit dizi ¢alismalari, taksonomik basamaklardaki filogenetik
yakinliklarin incelenmesinde yeni olanaklar saglamistir. Niikleer kiiciik alt iinite
(Small Subunit : SSU) rDNA dizileri (16S gibi) olduk¢a yavas evrimlesir ve uzaktan
iliskili organizmalarin filogeni calismalarinda kullanilabilirler. Mitokondriyal rRNA
genleri ise daha hizli evrimlesir ve ordo veya familya diizeyinde kullanigh olabilir.
Niikleer rRNA tekrar tinitelerinin internal ara bolgeleri (Internal Transcribed Spacer:
ITS) ve intergenik ara bolgeleri (Intergenic Spacer: IGS) cok hizli evrimlesirler.

Aynit cins igerisindeki tiirler arasinda ve hatta populasyon igerisinde c¢esitlilik

olustururlar.

Bir¢ok rRNA dizisi, belli klonlanmig genlerin izolasyonu ve dizi analizi ile elde
edilmistir. Direk rRNA dizi analizi, yiiksek miktarlarda RNA gerektirdigi ve yalnizca
bir zincir dizisi hatalara yatkin oldugu halde dizi bilgisi elde etmek igin de
kullanilmigtir. PCR ve direk dizi analizi, klonlama ve direk dizi analizinden daha iyi
avantajlar sunar. Bu metod, DNA’y1 kaba haliyle kullanir ve ¢ok az miktarlarda
DNA (her amplifikasyon i¢in 0.1-10 ng) gerektirir. Her iki zincirin de dizi analizini
gerceklestirerek hata oranimi distiriir ve floresan isaretli dizi primerleri veya
dioksiniikleotit trifosfataz enzimi kullanan otomatik DNA dizi analizi aletleriyle
uyumlu gah@abilir(“). Ornegin, Bruns ve arkadaglar (1990)(64), dort farkh
herbaryumdan elde ettikleri 1-50 yila kadar saklanmis otuz besg kuru mantar

orneginin 5-30mg o6giitiilmiis dokularindan DNA izole etmislerdir. Mitokondriyal
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rRNA LSU genlerinin 6zgiil bir par¢asini ¢cogaltmiglardir ve 16 6rnegin dizi analizini

gerceklestirmislerdir.

Belirli  dongii  parametreleri  kullanilarak  yapilan ~ kalip  genlerin
amplifikasyonunda primerlerin spesifitesi kusursuzdur. Baglanma sicakligim

degistirerek calisilabilecek organizmalarin alan1 bazi miktarlarda arttirilabilir veya

(65)

kisitlanabilir

ITS bolgeleri, onciill mRNA da bulunan, olgun mRNA olusurken splaysla
uzaklastirilan bolgelerdir. Bu diziler rDNA tarafindan kodlanir. Ribozomal genler ve

spacerlar, binlerce kopya uzunlugundaki tekrarlanan dizilerde (tendom tekrarlarda)

(66)

bulunur

ITS primerleri okaryotlarda, 18S, 5.8S ve 28S rRNA genlerinin korunmus

bolgelerini ve bunlar arasindaki kodlanmayan kisimlar1 cogaltmak icin kullanilirlar.

Ribozomal RNA’lar1 kodlayan genler, sistematik c¢alismalar agisindan bircok
avantaj saglar. Hiicrede cok sayida kopyasinin bulunusu, ihtiya¢ duyulan hiicre
miktarin1 en aza indirir ve materyalin az bulundugu hallerde onemli bir avantaj
olabilir. Filogenetik amaclarla rRNA genlerinin kullanimi, total hiicre genomik
DNA’sinin  restriksiyon enzimleriyle kesilmesini, klonlanmamis problarin
hazirlanmasini ya da PCR ile c¢ogaltilmasini ve sonucun otoradyografi ile

goriintiilenmesini gerektirir® %,
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1.2. ITS (Internal Transcribed Spacer)

ITS bolgesi, bakterilerde 16S ve 23S rRNAlar1 kodlayan genler arasinda bulunan
bir diziden olugmaktadir. Hem tiir hem de alttiir seviyesinde tanimlama yapabilmek
i¢in ITS bolgelerinin dizi analizinden yararlanilir. Bu bolgelerin ¢esitliligi, rDNA’nin
diger bolgelerinden daha fazladir. Bu dizide, her tiire 6zgii farkli niikleotidlerin
bulunmasi nedeniyle yapilan calismalarda mikobakterilerin identifikasyonu
saglanabilmistir””. rDNA’1in SSU ve LSU gibi diger gen bolgelerine kiyasla, yiiksek
diizeydeki cesitliliginden dolayr rDNA tekrarlarindaki cesitlilik bazen ITS ve IGS
bolgelerinin her ikisinde de gozlemlenebilir. Okaryotik organizmalar, 2 tane ITS
bolgesi igerirler. ITS1, 18S-5.8S genleri arasinda, ITS2 ise 5.8S-26S genleri arasinda

bulunur®” (Sekil 1.2)

ITS5 angloesparm ITS4
—»

—
.
18S NUCLEAR ITS | 55 | ITS 265 NUCLEAR
~160bp T
200-250 200-250bp
bP 3.
|
ITS Bolgesi

Sekil 1.2.  18S-26S niiklear ribozomal DNA (nrDNA)’nin Internal Transcribed

Sequence (ITS) bolgesi. Primer pozisyonlar ‘[ ile gosterilmistir®”

nrDNA tekrarlar1 ribozomun kiigiik ve biiyiik alt iinitelerinin  RNA’larini

kodlayan genleri, ITS bolgesini, 5.8S genini ve ardisik iki tekrar bolgesini ayiran IGS
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bolgesini igerir(m. ITS4 primeri, tiniversal bir primer olarak tanimlanmistir ve Biiyiik
Alt Unite (LSU: Large Subunit:) geninin 5’ ucuyla hibritle§ir(6l)_ (Sekil 1.2) Grube ve
Kroken (2000)(72), ITS cesitliliginin tiirlerin tanimlanmasinda da kullanilabildigini,
ITS veya herhangi bir lokus bilgisinin bir filogenetik hipotezi desteklemeye yeterli
oldugunu, fenotipik veya biyocografik karakterlere dayali filogenetik hipotezle, bir
gene ait verilerle elde edilmis soyagacinin uyusmasinin, filogenetik tiirler arasinda

ayrim saglayabilecegini ifade etmislerdir.

1.3. DNA Dizi Analizi

DNA dizi tespiti (sekans, sequence) molekiiler biyoloji kapsaminda gelistirilen
en onemli tekniklerden biri olarak bilinir. Gen DNA’sim teskil eden baz dizisinde
meydana gelebilecek herhangi bir yanlis kodlama, elde edilecek iiriintin farkli bir
sekilde olusumuna neden olmaktadir. Bu nedenle s6z konusu genden {iriin sentezine
baslamadan Once baz dizisinin belirlenmesi zorunludur. Tasiyic1 vektore klonlanan
yabanci genin baz sirasinin dogru olup olmadigi, Frederick Sanger ve A. R. Coulson
(1975) veya Alan Maxam ve Walter Gilbert (1977) metotlarindan biri kullanilarak

belirlenebilmektedir”>"¥

DNA dizi analizi ile bircok organizmanin genlerinin yapisi ve organizasyonu
hakkinda onemli bilgiler elde edilmistir. Viriislerin tiim genomlari, E.coli ve maya
gibi bir¢ok organizmanin genomlar1 aydinlatilmigtir. Genlerin organizasyonu, dogasi
ve ayrica gen lirlinlerinin degismesine neden olan mutasyonlarin sayisi, yeri, ¢esidi
ile ilgili bilgiler verir. Ayrica prokaryotik ve Okaryotik genlerde yer alan kontrol
bolgelerinin organizasyonu ile ilgili ¢alismalarda ve proteinlerin aminoasit dizilerinin

ortaya c¢ikarilmasinda kullamilir. Niikleotid dizilerinin bilgisayar analizleri,
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klonlanmig parcanin bir genin tamamint mi1 yoksa bir kismini mi icerdigini

(60)

belirlemeye yarar

1.4. Filogenetik Sistem

Biyolojide filogeni, tiirlerin ortaya ¢ikisini inceleyen bilim dali olarak ortaya
cikmigtir. Filogenetik sistem, canlilarin muhtemel soyagacimi ortaya c¢ikarmayi
amaglar; canlilarin ge¢cmisten giiniimiize gec¢irmis olduklar1 degisimi bulmaya caligir.
Bu sistemde, akrabalik terimi, birbiriyle ¢cok yakindan iligkili ve birbirlerine cok
benzer olan taksonlarin evrimsel ifadesi anlamima gelmektedir. Atasal akrabalik,
paylasilan, tiiremis oldugu varsayilan karakterleri olusturma (sinapomorfi) ile

saglanmaktadir.

Filogenetik sistemde monofiletik bir grup, atasal tiirleri ve onlarin soyundan
gelenleri ifade etmektedir. Her bir monofiletik grupta tek bir tiir, monofiletik grubun
kendinden sonra gelen biitiin iiyelerin atasi olarak degerlendirilir. Sisteme gore
homolog nitelikteki apomorfik (atasal karakterden tiireyen) karakterleri tasiyan
taksonlar monofiletik grubu olusturur; hem apomorfik hem de plesiomorfik (atasal
karakter) karakterleri tasiyan taksonlar, monofiletik grubu olusturmazlar. Bir
taksonun kardes grubu (sister grup), calisilan taksona en yakin taksondur ve

monofiletik gruptan daha eskidir”™.

1.4.1. Parsimoni (tutarhhk)

Parsimoni kriteri, karakterlerin c¢alisilan organizmalar arasindaki dagilimini

aciklamak icin yapilan en kisa agactir. Evrimsel akrabalik iligkisini belirlemenin
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temel mantig1 sudur; en yakin akraba taksonlar en fazla ortak 6zellige sahip olmalidir.
Uzerinde ¢alisilan taksonlar arasindaki degisken, kalitsal ve biri digerinden bagimsiz
her bir ozellik ya da karakter olarak ele alinir. Bu degisken karakter, kimin kimden
evrimlestigini anlamak i¢in kullanilmaktadir. Karakter, organizmanin gozlenebilen
bir ozelligidir. Filogenide, ayn1 atadan farklilastif1 diisiiniilen karakterler
homologtur; atasal karakter plesiomorfik karakter olarak; nesil karakteri ise
apomorfik karakter olarak isimlendirilir. Calisilan gruptaki karakterler, ya caligma
grubunun biitiin tyelerinde mevcuttur ya da gruplasmis bir dagilim sergiler.
Paylagilan karakterler, kalittmin bir yansimasi olarak degerlendirilir. Analizde
kullanilacak karakterler; DNA dizisi, belli iskelet elementleri, cicek kisimlarinin
varligt ya da yoklugu gibi oOzellikler olabilir. Hangi karakterin analizde
kullanilacagint se¢cmenin tek kosulu, farkli karakterlerin birbirlerinden bagimsiz ve
her birinin caligilan tiim tiirlerde homolog karakter olmasidir. Paylasilan tiiremis
karakter durumlari, grubun tiim {iiyelerinin ortak atasindaki karakterin bir degisime

ugramasiyla ortaya ¢ikan benzerlikler olarak degerlendirilir”®.

Parsimoni, bir¢ok olasilik arasindan hangi dallanma modellerinin evrimsel siireci
en dogru bi¢cimde yansittigini1 bulmak i¢in kullanilir. Parsimoniye gore tercih edilen
agag, ortaya ¢ikmig olan evrimsel degismenin toplam miktarim1 en aza indirgeyen

agagtlrm).

Filogenetik siniflandirmada, homolojinin en biiyiik degere, homoplazinin ise en

kiigiik degere sahip oldugu parsimoni agaci tercih edilmektedir. Sinapomorfinin en

(75)

biiyiik degerine sahip bir aga¢, homoplazinin en diisiik oldugu agactir
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1.4.2. Kladistik Analiz

Atasal akrabaligi kurmak i¢in muhtemel tiiremis karakterleri kullanarak verileri
analiz eden ve objektif bir filogenetik agac olusturmayi amaclayan bir ¢oziimleme
yontemidir. Kladistik metodlar, Alman entomolog Hennig (1950) tarafindan formiile
edilmis, Phylogenetic Systematics (1966) adli kitapta tanitilmig, genis oranda kabul
gbrmiis ve sonradan daha da gelistirilmistir. Bu analiz yontemi, filogenetik olarak
canlilar arasindaki yakinliklar1 ortaya c¢ikarmak icin taksonlarin karakter
benzerliklerinden yararlanarak karsilagtirir.  Geleneksel —sistematikten farki,
oOlciilebilen verileri kullanmasi ve sezgilerden cok evrimsel ilkeleri goz oniine alarak

diizenlenmis bir siniflandirma yapiyor olmasidir.

Bu analiz metodunda, nesillerin akrabalik iligkisini belirlemek amaciyla
morfolojik, fizyolojik, ekolojik veya molekiiler karakterler kullanmilir. Gozlenen
verileri acgiklamak icin en az sayidaki degisikligin oldugu varsayilan agaci
olusturmay1 hedefler”™ Bunun nedeni ise evrimin, en kisa yolu tercih ettigi
diistincesidir. Kladistik analizin numerik analizden farki, calisilan grup icinden

monofiletik grubu yani orijini belirlemeye yonelik olmasidir””.

Agac lizerindeki her dal, tiiremis gruplari ayirt eden bir ya da daha fazla
sinapomorfiye karsilik gelmektedir. Dal uzunluklari, taksonlar tarafindan paylasilan
tiremig karakterlerin bir yansimasi olarak ifade edilmektedir. Esit olmayan dal

uzunluklari, evrimsel hizin da esit olmadig1 anlamina gelmektedir.

Kladistik metotlar i¢in gelistirilen bilgisayar programlari kullanilirken bir veri

seti olusturulur. Veri seti olusturulurken, karakterlerin durumuna bagl olarak biitiin
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karakterler O ve 1 (binary) veya 2’den daha fazla (multistate) numara ile kodlanir;

(76)

molekiiler veri setlerinde dogrudan sekans dizileri yazilabilir

1.4.2.1. Analiz Programinin Islemesi

Analiz i¢in farkli bilgisayar programlari kullanilabilir. Bunlardan PAUP ve
Hennig 86 en c¢ok kullanilanlaridir. Analizler; saniyeler, bazen de saatler, hatta
giinler siirebilmektedir. Veriyi analiz etmede harcanan zaman, uygun Olgiitler
kullanilarak agac¢ topolojisini degerlendirmeye harcanmaktadir. Eger veri seti

yeterliyse “branch and bound search” kullanilarak en az uzunluktaki aga¢ olusturulur.

Branch and bound search: Biitiin miimkiin olabilen agaclarda verileri degerlendirir.
En kisa aga¢ veya agaclar seti bulunur. Olast aga¢ topoloji sayisi ¢ok hizli oranda

artar.

PAUP, heuristik search’t kullanir. Agact kurmayla ise baslar. Elde edilen agac
optimal olabilir. Gelismekte olan agaca takson eklenir. Aga¢ uzunlugu, onun
internod ve dallar1 arasindaki karakter degisikliklerinin sayisi toplanarak hesaplanir.
Biitiin miimkiin olan agaclar degerlendirildiginde optimumu veren agac elde edilir.

Bu islemin tekrar sayisina replikant denir™.

Addition sequences (Stepwise addition): Gelismekte olan agaca taksonun
eklenmesidir. Once ii¢ taksonluk bir agag secilir. Sonra 4. takson secilir ve baslangic
agacina eklenir. Biitiin taksonlar sirasiyla gelismekte olan agaca eklenir. Hangi
taksonun hangi diizeyde eklendigini, hangi ii¢ taksonun ve sonraki taksonlarin

secildigini belirlemede genellikle random (rastgele) yontemi kullanilir.
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Random yontemiyle calisilan taksonlardan herhangi biri rastgele secilir. Bu
takson muhtemel ata olarak kabul edilir. Sonra bu takson ve geri kalan taksonlarin
her biri arasindaki uzaklik hesaplanir. Baslangi¢ agac, referans takson i¢in kurulur ve
ona en yakin olan iki takson eklenir. Sonra geri kalan taksonlar gelismekte olan
agaca eklenir ve optimal agac olusturulur. Optimal agaca diger agaclarin
eklenmesiyle olusan agaclara parsimoni agaclart denir. Homoplaziler azaltilip,
apomorfi artirllmaya c¢alisihir. Biitiin orijinal agaglar tarafindan desteklenen
monofiletik gruplart belirlemek i¢in en son olarak consensus aga¢ olusturulmaktadir.
En optimum agac (consensus agac), topolojik olarak farkli olan parsimonik

agaclardan gelen biitiin bilgileri icermektedir.

En parsimonik agac olusturulduktan sonra her bir karakterin tutarlilik indeksi
(consistency index, Cl) hesaplanir. Cl, uygun agac topolojisinin ve transformasyon
serilerinin Olciisii olarak ifade edilir. CI, biitiin veri seti ve agag topolojisi arasindaki
iliskiyi degerlendirmek icin kullanilmaktadir. Homoplazi ne kadar diisiik ve CI ne
kadar yiiksekse o karakter o kadar informatiftir. Genlerdeki baz dizileri informatif
karakterlerdir. Ancak bir karakter, organizmanin belirli bir 6zelligini veriyor ve
ayiredici bir ozellik tasiyorsa daha yiiksek degerde goriiliir; yani informatiftir. %
homoloji ne kadar azalirsa iki tiir arasindaki fark o kadar artmaktadir. Fakat her
zaman homoplazi goriintiisi olusur. Yani informatif ve informatif olmayan
karakterler her zaman bir arada bulunur. Analiz sirasinda ilk agac ile son agac
karsilastirilir. Eger agaclarin CI’s1 farkli ise aga¢ kurulmaya devam edilir. Aralarinda
Cl farki kalmayana kadar islem devam eder. Bu nedenle analizler bazen saatler,
bazen de giinler almaktadir. 0,5 ve daha yiiksek CI degerleri, en giivenilir degerler

olarak kabul edilmektedir”®"®7®
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1.5. Calismanin Amaci

Apiaceae familyas tiyeleri, kolayca taninabilmelerine ragmen cinsler veya tiirler
arasinda dogal bir smiflandirmanm yapilmasinda ciddi problemler vardir®”. Bu
familyaya ait bireyler, bazen ¢ok karmagik karakter tasirlar; bu nedenle cins

diizeyinde dahi ayirt edilmeleri oldukca zordur®".

Bu calismanin temel amaci Ferula cinsine ait tiirlerin ntDNA’larindaki ITS
bolgesinin dizi analizi ile ortaya ¢ikan veriler sayesinde uygun analiz teknikleri

kullanarak aralarindaki yakinlik derecelerini ve filogenetik iligkileri aydinlatmaktir.
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2. MATERYAL VE YONTEM

2.1. Orneklerin Toplanmasi

Bu ¢alisma kapsaminda incelenen tohum oOrneklerine ait detaylar Cizelge 2.1°de

sunulmustur.

Cizelge 2. 1. Bu calismada kullanilan tohum materyallerinin etiket bilgileri””’

Toplandig1 bolgeler ve

Tiir ada Yiikseklik Toplama
toplayicilar
(m) tarihi

F. halophila B4 Konya: Cihanbeyli-Tuz Goli 900 15.07.2002
Pesmen tuz fabrikas1 yan1 (Yavsan Tuzlasi)

M. Sagiroglu 2146 (GAZI), ibid.,
F. elaeochytris CS5 Hatay: Yayladagi Akra (Casius) 1200 06.07.2003
Korovin dagi

M. Sagiroglu 2227 (GAZI).
F.longipedunculata | B6 Maras: Goksun-Keklikoluk 1900 04.08.2002
Pesmen Koyii Isik Dagi, M. Sagiroglu 2235

(GAZI).
F. sp. M. Sagiroglu 2181 (GAZI).
F. haussknechtii B9 Bitlis: Tatvan-Van yolu 66.km, 1950 01.09.2002

Wolff ex Rech

M. Sagiroglu 2255 (GAZI).
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Cizelge 2. 1. (devam ediyor)

F. szowitsiana DC | B4 Konya: Cihanbeyli, Tuz Goli, 900 15.07.2002
Yavsan Tuzlasi, M. Sagiroglu 2147
(GAZI)

F. mervynii A9 Erzurum: Uzundere-Yusufeli 1100 02.09.2002

M. Sagiroglu & Yolu 10.km Tortum baraj iistii, M.

H.Duman Sagiroglu 2262 (GAZI).

F. coskunii C6 Hatay: Yayladagi, Senkoy- 1100 20.09.2002

H.Duman& M. Ziyaret Dag1, M. Sagiroglu 2270

Sagiroglu (GAZI).

F. orientalis 1. B6 Malatya: Darende-Malatya yolu 2000 23.07.2002
2 km, M. Sagiroglu 2170 (GAZI).

F. hermonis Boiss. | C6 Maras: Caglayancerit Oksiiz 1450 30.08.2002

Dagi1 kuzey yamaclari, M.

Sagiroglu 2246 (GAZI).
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2.2. DNA izolasyonu ve Kosturulmasi

2.2.1. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu, ¢aligilan tiirlerin tohumlarindaki endospermden McDonald ve

arkadaglarmin (1994)® uyguladigi metod modifiye edilerek, asagidaki sira ile

gerceklestirilmisgtir.

1-

Ferula cinsine ait tiirlerin tohumlarinin endosperm tabakalar1 havanda

ezildi.

Ezilen tohumlar mikrosantrifiij tiiptine yerlestirildi.
Uzerine 400 pl ekstraksiyon tamponu eklendi
Megagametofitler plastik cubukla ezildi

400 pl daha ekstraksiyon tamponu eklendi ve iyice karistirildi. 65 °C

de 30 dakika inkiibe edildi.

250 pul 5 M potasyum asetat eklenerek karistirildiktan sonra, buz

icinde 30 dakika bekletildi.
Ornekler 0 °C’de 13000 r.p.m’de 16 dk. santrifiij edildi

Dokelti temiz bir tiipe aktarilarak tizerine 500 pl kloroform soliisyonu
+ 17 pl izoamil alkol + 250 pl fenol eklenerek karigtirildi. 14.000

r.p.m. de, 12 dakika santrifiij edildi.
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9- Ustte kalan sivi kisim yeni bir tiipe aktarildi ve iizerine 500 pl oda
sicaklhigindaki % 70’lik etanol ve 250 pl 0,3 M sodyum asetat ¢ozeltisi

eklendi. En az 40 dk. -20 °C’de bekletildi.

10-  Ornekler 14000 r.p.m’de 12 dk. santrifiij edildi. Siipernatan atilds.

11-  Elde edilen gokelti 400 pl soguk %70 lik etanol ile yikandi. Ust kistm

dokiildii.

12-  Cokelti 10-15dk. kurutuldu ve 50 pl Tris-EDTA tamponunda 10 dk.

icinde yeniden ¢oziildii ve -20 °C’de sakland.

2.2.2. DNA Konsantrasyonunun Belirlenmesi

Izole edilen DNA miktar1 ve saflifi, Eppendorf marka spektrofotometre’de
(BIOPHOTOMETER) spektrofotometrik ve elektroforetik yontemlerle belirlendi.
DNA konsantrasyonu, 260 nm’de 1 OD’nin 50 Xg/ml c¢ift zincir DNA’nin
absorbsiyon degeri oldugu goz oniine alinarak hesaplandi ve DNA’nin varlig1 agaroz

jelinde elektroforetik olarak da gdzlemlendi.

Bu calismada izole edilen DNA ¢ift iplikli oldugundan miktar tayininde

asagidaki formiilden yararlanilmistir:

DNA (0g/ml) = 260 nm'deki OD (Absorbans degeri) x sulandirma orant x 50.

501 DNA, 995 01 TE i¢inde seyreltilmistir.
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2.2.3. Jel Elektroforezi

Jel Elektroforezi icin yiiriitme tamponu (TBE tamponu (10x, pH=8) su sekilde

hazirlanmigtir:

121.10 gr Tris Base, 61.83 gr Borik asit ve 5.84 gr EDTA tartilarak distile su ile

hacim 1000 ml’ye tamamlandi. pH=8 e ayarlanarak buzdolabinda saklandi.

Hazirlanan 10xTBE tamponunu 1xTBE tamponu yapmak i¢in 10xTBE’den 100
ml alinarak toplam hacim 1000 ml’ye tamamlamak icin {izerine 900 ml saf su ilave

edildi.

Jel elektroforezi icin 1XTBE tamponu kullanilir.

2.2.4. Etidyum Bromiir Boyasimin Hazirlanmasi

Etidyum Bromiir (5mg/ ml stok) hazirlamak i¢in Etidyum Bromiir’den 50 mg

alinarak 10 ml distile su icerisinde ¢oziilmiistiir.

2.2.5. Minijel Elektroforez icin %1 lik Agaroz Jel Hazirlanmasi

0.2 gr Agaroz tartildi ve 20 ml 1x TBE tamponu igerisinde eritildi. Jelin sicaklig
diisiince 2 pl Etidyum Bromiir ¢ozeltisinden eklendi. lyice karistirildiktan sonra jel
kabina dokiilerek, jel yaklasik 3040 dk. soguduktan sonra kosturmaya hazir hale

geldi.
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2.2.6. DNA’nin Yiiklenmesi

1,5 mI’lik ependorf tiipii icine 3 pl yiikleme boyasi, 10 pl intak DNA koyup, jel
icindeki kuyucuklara (tarak ucuyla agilan) yiiklendi. Yaklagik 30 dk. 100 volt’ta
ornekler yiiriitiilip, olusan bantlarin Biometra marka BioDock Analyse cihazinda

fotograflar: ¢ekildi.

2.3. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) ile ITS bolgesinin ¢ogaltilmasi

PCR, herhangi bir organizmaya ait genomik DNA’daki herhangi bir bolgenin
cogaltilmasin1 (amplifikasyonunu) saglayan basit ama c¢ok basarili in vitro DNA

sentezi yontemidir. PCR’1n prensibi, tekrarlanan ii¢ basamaga dayanir:

1- DNA’nin yiiksek sicaklikta tamamen denatiire edilmesi,

2- Ozgiil bir PCR igin, primerlerin hedef bolge ile uygun sicaklikta birlesmesi

(annealing),

3- Tag DNA Polimeraz enziminin 72 °C’de, primerlerden baslayarak, zincir

uzatmasi.

Primer oligoniikleotidlerinin baglanma bolgesine komplementer olacak sekilde
secilmesi reaksiyonun 6zgiilligiinii saglar. Primerin uzamasi, termofilik bakteri olan
Thermus aquaticus’dan izole edilen ve 1stya dayanikli bir enzim olan Tag DNA
Polimeraz ile katalizlenir. Bu enzim, 85.000 Da molekiiler agirliginda olup,
polimerizasyon aktivitesini 72 °C’de gosterir ve 94 °C’de inkiibe edildikten sonra
bile aktivitesini kaybetmez. Bu reaksiyonlar, 6zgiil bir DNA parcasinin sayica

artmasini saglar. Hedef DNA, her dongiide kopya sayisim ikiye katlar. Boylece 20
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dongii sonunda hedef DNA’nin yaklasitk 1 milyon kopyasi olusur. Polimeraz
enzimleri, aktivite gostermek icin serbest magnezyum iyonlarina gereksinim

duyarlar(83 ). Uygun MgCl, konsantrasyonu 0,5 mM—5 mM arasinda degisebilir.

Bu ¢alismada, dizi analizinde kullanilacak DNA parc¢alarini olusturmak i¢in ITS1,
5.8S ve ITS2 bolgelerini icine alan, yaklasik 700 bg¢’lik bolge cogaltilmugtir.
Amplifikasyon reaksiyonlarinda kullanilan ITS5 ve ITS4 primerlerinin niikleotid

dizileri asagidaki gibidir:
ITS5 (5-GGA AGG AGA AGT CGT AAC AAG G-37)
ITS4 (5’-TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3’)

Bu primerlerin yerlesimi Sekil 2.1°de gosterilmistir.

ITSS

18S rDNA ITS1 5.8S rDNA ITS2 28S rDNA

ITS4

Sekil 2.1. Amplifikasyon reaksiyonlarinda kullanilan ITS5 ve ITS4 primerlerinin

rDNA ’daki yerle§imi(6l)
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ITS primerleri, amplifikasyon icin 18S-5.8S-28S rRNA genlerinin uygun
bolgelerine baglanir. ITSS primeri 18S rDNA bolgesine, I'TS4 primeri ise 28S rDNA

bolgesine komplementerdir(61) (Sekil 2.1).

2.3.1. ITSS ve ITS4 Primerlerinin Coziilmesi
ITSS (5°-GGA AGG AGA AGT CGT AAC AAG G-3’)‘e 1020.41 wl
saf su konularak ¢ozdiiriilmiistiir.
ITS4 (5°-TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3’) e 1020.41 pl

saf su konularak ¢ozdiirtilmiistiir.

2.3.2. Reaksiyon Karisiminin Hazirlanmasi
70.13 pl sdH,O(Steril distile su) X 4=280.52 pl ~ 281 pl
10 pl Buffer X 4= 40 pl
14 ul MgCl, X 4= 56 pl
2.5 ul d NTP karisimi X 4= 10 pl
1.75 pl Primer ITSS X 4= 7ul

1.62 pl Primer ITS4 X 4= 6.48 pl ~ 6.5 pl kullanilarak toplam 400 pl’lik
reaksiyon karigtmi hazirlandi. Bu karistm dort ependorf tiiptine boliindii. Her tiipe

97.5 ul kartsitm ve 1/20 sulandirilmis DNA Orneginden 2 pl alinip, reaksiyon
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karistmina eklendi. Bu karisima 0,5 pl (2,5 U) Taq DNA Polimeraz eklenerek

asagidaki PCR programi baglatildi. PCR aleti asagidaki sekilde programlandi:
94 °C’de 1 dakika denatiirasyon
53 °C’de 1 dakika annealing
72 °C’de 1 dakika uzama
72 °C’de 10 dakika son uzama.

35 dongii sonunda ~700 bg’lik PCR iriinleri % 1,5’luk agaroz jel

elektroforezinde ayristirilir.

2.3.3. Minijel Elektroforezi icin %1.5 luk Agaroz Jel Hazirlanmasi

0.3 gr Agaroz tartilir ve 20 ml 1xTBE tamponu icerisinde eritilir. Jelin sicakligi
diisiince 2ul etidyum bromiir ¢ozeltisinden eklenir. Iyice karistirildiktan sonra jel

kabina dokiiliir. Jel, yaklasik 30-40 dk. soguduktan sonra kosturmaya hazirdir.

2.3.4. DNA’nmin Yiiklenmesi

1.5 mI’lik Ependorf tiipii i¢ine 3 pl yiikleme boyasi, 3 ul PCR DNA s1 kondu. Bu
karisim jel icinde tarak ucuyla acilan kuyucuklara konduktan sonra, yaklagik 30 dk.
100 volt’ta drnekler yiiriitiilerek olusan bantlar “Biometra” marka BioDock Analyse

cihazinda fotograflandu.
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2.4. DNA Dizi Analizi

PCR diiriinlerinin enzimatik temizlenmesi ve dizilerinin ¢ikarilmasi, Orta Dogu
Teknik Universitesi (ODTU) Merkezi Arastirma laboratuvarinda gergeklestirilmistir.
Bu calismada, ITS bolgesinin tamam1 Otomatik sekans cihazinda ITSS primeri temel

aliarak ortaya ¢ikarilmistir.

2.5. Filogenetik Analiz

Ferula cinsine ait tiirlerin ITS DNA bolgelerinin dizi analizi verileri, MacClade
4.03 (Maddison ve Maddison, 2003®") bilgisayar programina yiiklendi. Yiiklenen
veriler, PAUP 4.0b.10. versiyon (Swafford, 2002 ) (Phylogenetic analysis using

parsimony) kladistik analiz programu ile analiz edildi.

2.5.1. Kladogram ve Dendrogram Olusturulmasi

PAUP 4.0b.10. versiyon (Swafford, 2002®” ) programu, kladistik analiz icin

asagidaki sira takip edilerek kullanilmis ve kladogram elde edilmistir.

Heuristic search

!

Branch and bound

Branch swapping algoritm: TBR (Tree bisection- reconnection)

Steepest descent

Stepwise addition: Random (1000 Replicate)

Starting- Tree options: Get by stepwise addition

Swap on the best trees only
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Heuristic search sonucu olusan en parsimonik agaclarin tutarlilik indeksi
(Consistency index, Cl) ve karmagiklik indeksi (Homoplazi index, HI) hesaplanmistir.
Daha sonra Strict consensus agaci olusturulmustur. Ayrica taksonlar arasinda baz
siklig1 (Baz Frequency) ve uzaklik matriksi hesaplanmis ve komsu baglanti analizi

(Neighbour Joining Trees) PAUP 4.0b.10 programinda gerceklestirilmistir.

2.6. Ferula Meyvelerinin Fotograflanmasi

Calisilan tiirlere ait meyveler, beyaz kagit iizerine konularak Nikon 5000

fotograf makinesiyle x5 biiyiitmede fotograflanmistir.
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3. ARASTIRMA BULGULARI

3.1.Calismada kullanilan tiirlerin meyve o6zellikleri

Bu calismada kullanilan Ferula cinsine ait bitkilerin meyveleri x5 biiyiitmede

fotograf makinesi ile goriintiilenmistir (Sekil 3.1).

Sekil 3.1. Ferula cinsine ait baz tiirlerin meyve goriintiileri

1). Ferula sp. 2). Ferula elaeochytris 3). Ferula szowitsiana 4). Ferula

haussknechtii
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Sekil 3.1. (devam ediyor)
5). Ferula coskunii 6). Ferula halophila 7). Ferula hermonis

8). Ferula orientalis 9). Ferula longipedunculata 10). Ferula mervynii
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3.2. DNA izolasyonu

Tiirkiye’nin cesitli yerlerinden toplanmis Ferula cinsine ait tiirlerin DNA
izolasyonu sonucunda elde edilen DNA’larinin agaroz jel elektroforezinde

gozlenebilen bantlar1 Sekil 3.2.a ve Sekil 3.2.b’ de verilmistir.

Sekil 3.2.a Bazi Ferula tiirlerine ait genomik DNA’larin %1’lik agaroz jel

elektroforez goriintiisii

1)  Ferula halophila 2). Ferula elaeochytris 3). Ferula

longipedunculata 4). Ferula sp.

Sekil 3.2.b Baz1i Ferula tiirlerine ait genomik DNA’larin %1’lik agaroz jel

elektroforez goriintiisii

5). Ferula haussknechtii 6). Ferula szowitsiana 7). Ferula mervynii

8). Ferula coskunii 9). Ferula orientalis 10). Ferula hermonis
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3.3. DNA Konsantrasyonu

DNA' nin miktar ve saflig1, spektrofotometrede 260 nm dalga boylarinda elde
edilen degerlerden belirlenmistir. pg/ml olarak hesaplanan sonuclar mg/ml’ye

cevrilmistir.

Cizelge 3. 1. Ferula tiirlerine ait DNA konsantrasyonlari

Tiirler DNA miktarlan
Ferula halophila (2146) 3.15 mg/ml
Ferula szowitsiana (2147) 0.92 mg/ml
Ferula longipedunculata (2235) 0.12 mg/ml
Ferula haussknechtii (2255) 0.88 mg/ml
Ferula mervynii (2262) 0.18 mg/ml
Ferula coskunii (2270) 0.29 mg/ml
Ferula orientalis  (2170) 0.25 mg/ml
Ferula hermonis  (2246) 1.21 mg/ml
Ferula elaeochytris (2227) 0.39 mg/ml
Ferula sp. (2181) 1.21 mg/ml
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3.4. nrDNA ITS Bélgesinin Polimeraz Zincir Reaksiyonu Ile Cogaltilmasi

nrDNA ITS bolgesini ¢ogaltmak amaciyla ITSS ve ITS4 primerleri kullanilarak
gerceklestirilen PCR’da Ferula tiirlerinin uzunlugu yaklasik 700bc olarak tespit
edilmistir. Elde edilen PCR iiriinleri, %1,5’luk agaroz jel elektroforezinde 1x TBE

tamponu ile yiiriitiilerek kontrol edilmistir.

Sekil 3.2.a ve Sekil 3.2.b’de DNA bantlariin varlif1 gosterilen Ferula
orneklerinin ITS bolgelerini ¢ogaltmak icin PCR reaksiyonu gergeklestirilmistir. Bu
islem sonucunda ¢ogaltilan DNA’larin, agaroz jel elektroforezinde gozlenen bantlari

Sekil 3.3’de gosterilmistir.

Sekil 3.3. Baz1 Ferula tiirlerinin ntDNA ITS bolgelerinin PCR sonuglari

1). Ferula halophila 2). Ferula elaeochytris 3). Ferula longipedunculata
4). Ferula sp. 5). Ferula orientalis 6). Ferula hermonis 7). Ferula
haussknechtii 8). Ferula szowitsiana 9). Ferula mervynii 10). Ferula

coskunii
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3.5. nrDNA ITS Boélgelerinin Dizi Analizi ve Diizenlenmesi

Polimeraz zincir reaksiyonu sonucu ntDNA ITS bolgesini icine alan yaklasik 700
bazlik PCR iiriinii elde edilmistir. Heteromorpha cinsine ait ITS1 ve ITS2 bolgesinin
dizisi (GenBank no:U27578 ve U30314) referans olarak alinmis ve okunan diziler bu

dizi ile karsilagtirilmustir® (Sekil 3.4- Sekil 3.14).

PCR ve saflagtirma islemleri sonucunda elde edilen bantlardan farkli Ferula
tiirlerine ait orneklerin dizi analizleri gerceklestirilmistir. PCR amplifikasyonu ile
elde edilen hedef dizilerin ¢ift yonlii dizi analizi yapilmistir. Elde edilen diziler,
ClustalW®” programi ile diizenlenerek mutasyonik goriiniimlii bolgeler tespit

edilmistir.

Dizi analizi sonucunda Ferula Orneklerinden siralanabilir yaklagik 700
niikleotid elde edilmistir. Bu bolgelerden 587 niikleotidin sabit, 93 niikleotidin

degisken oldugu bulunmustur. Elde edilen ITS dizileri asagidaki gibidir.

Ferula halophila

GCTCGGTAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAA
AATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTC
ACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGG
ATACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAGGA
CCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCACGCGGGACTACCCGCT
GAGTTAGATCTCAAGCGGGGAAAAAAA

Sekil 3.4. Ferula halophila’ya ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri
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Ferula elaeochytris

GCTCAGTAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAA
AATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTC
ACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGAC
ATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAGGAC
CCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTG
AGTTAGATCATAAAAAAGAGGAGAGAGAGAGAA

Sekil 3.5. Ferula elaeochytris’e ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri

Ferula longipedunculata

GCTCAGTAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAAA
ATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTCA
CGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAGGA
CCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCACGCGGGACTACCCGCT
GAGTTAGATCAATAAAAAAAGGAGAGAGAGAGAA

Sekil 3.6. Ferula longipedunculata *ya ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin

baz dizileri
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Ferula sp.

GTCAGTAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAAA
ATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTCA
CGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAGGA
CCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGC
TGAGTTAGATCTTAACAGGGGGGGGAGGAC

Sekil 3.7. Ferula sp. "ye ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz dizileri

Ferula haussknechtii

CTCGGGTAGAGTGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAATCCTGCAATAGCAGAATGACCCGTTAACA
CGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTA
CCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATAC
CGAATTGTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCA
ACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAG
AATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTC
TGCCTGGGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGG
GCGGATACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGT
CGCGACATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTC
AAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTA
CCCGCTGAGTTTAGATCTAAAAAAAGGGGGGAGAGAA

Sekil 3.8. Ferula haussknechtii ’ye ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri
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Ferula szowitsiana

GCTCAGTGGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAA
AAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCT
CACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAATTAATACTGAAT
TGTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCCCTCTAGGAGATGTTCCTGTTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACTTTAGTCAGCTCAAGGA
CCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCACGCGGGACTACCCGCT
GAGTTAGATCAAAAAAAGGGGGGAGAAAAC

Sekil 3.9. Ferula szowitsiana’ya ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri

Ferula mervynii

GCTTCAGTAGTGACTGACGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCACAGCAGAATGACCCGTTAACACGT
AAAAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCC
CTCACGGGTGTCCACCGGCCAATGAAATCAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAATTAATACTGA
ATTGTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGG
ATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATC
CCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCC
TGGGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGATTTGGGGGCGG
ATACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTAAGCTCAAGGA
CCCTTACGCGCCACAAAATGTGGGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCACGCGGGACTACCCGCTGA
GTTTAGCATCAATAAGAGCGCGAGAGAAA

Sekil 3.10. Ferula mervynii ’ye ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri
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Ferula coskunii

GTCAGTAAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGATCCTGCACAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAAA
AACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTC
ACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGATTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTAAGCTCCAGGA
ACCTTAAGGCCCACAAAATGTGGGCCGCTTCAATGTGACCCCCAGTCCAGGCGGGACTAACCGCTG
AGTTACACTTAAAATGGGGGGGAGAGAGAAAT

Sekil 3.11. Ferula coskunii ’ye ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri

Ferula orientalis

GCTAAGATACGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGT
AAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCC
CTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAACTAATACCG
AATTGTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAAC
GGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAA
TCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTG
CCTGGGTGTCACGCATCGTGTTGCCCCCGACCAAACATCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGC
GGATACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGC
GACATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGTCTTGTCGTGTATGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAG
GACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCC
GCTGAGTTTAGCACATAAAAAAAAGGCGGGAAAA

Sekil 3.12. Ferula orientalis e ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri
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Ferula hermonis

TTCAGTAGTGACTGCGGAGGATCATTGTCGAATCCTGCATAGCAGAATGACCCGTTAACACGTAAA
AACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTCGCGAACCCAAGGTAGGTGTACCCCTC
ACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGACTGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATT
GTTCGTCGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTCAGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGAT
ATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCC
GTGAACCATCGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTG
GGTGTCACGCATCATGTTGCCCCCGACCAAACATCCCTCTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGAT
ACTGGCCTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGGTCTTGTCGTGTTTGCCCGTCACCTTAGTCAGCTCAAGG
ACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCG
CTGAGTTAGATCTTAATGGGGGGGGGGAGGAC

Sekil 3.13. Ferula hermonis ’e ait ITS (ITS1, 5.8S rDNA, ITS2) bolgesinin baz

dizileri

Heteromorpha

TCGAATCCTGCGATAGCAGAATGACCCGCTAACTCGTAAACACATTGGGCAAGCGTCAGAGGGCTT
CGGTCCCCTGTTTGCGAACCCTTGGTAGGTGGCCCCTCTGTAGTGGCCACCGGCCTNCAAAATCATC
CGGGCGCGGAATGCGCCAAGGAACTTTAAATTGAATTGTACGTTCGCTTCCCGTTAGCGGGCAGCG
GTGTCATTCCAAAACACATTTACTTGCCCCCAACCACTCACTTCCTTTGGATATGTGCCGGTTCGGG
GCGGATATTGGCCTCCCGTGCCTTGTCGTGCGGCTGGCGCAAAAATGAGTCATTGGTGATGGACGTT
GCGACATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTCGTCTTGTCGTGTGAATGCCCGTCACCTTAGTCGGCT
CAAGGACCCTTAGGCGCCACAACCTCTGTGTGCTTCGA

Sekil 3.14. Heteromorpha’ya ait ITS (ITS1, ITS2) bélgesinin baz dizileri®®
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Cizelge 3.2. Siralanabilir DNA baz sayilart

Ferula halophila 692
Ferula elaeochytris 698
Ferula longipedunculata 697
Ferula sp. 692
Ferula haussknechtii 700
Ferula szowitsiana 694
Ferula mervynii 693
Ferula coskunii 694
Ferula orientalis 696
Ferula hermonis 694
Heteromorpha 438

Hizalama, dizilerin hangi pozisyonunun korunmus ve hangilerinin ortak diziden

farklilasmis olabilecegi hakkinda bilgi verir™)
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Hizalama sirasinda eslesen ve eslesmeyen niikleotidler cesitli isaretler ile
gosterilebilir.  Siklikla tercih  edilen, eslesen niikleotidlerin  yildiz(*) ile
eslesmeyenlerin ise bosluk ile gosterilmesi sekli(-) ile gosterilen bosluk (gap), evrim
stiresince bir ya da daha fazla dizi karakterlerinin insersiyon ya da delesyonlari
olabilir. Bu bosluklarin, dizideki insersiyonlart m1 yoksa delesyonlart m1 gosterdigi
bilinemeyeceginden noétral  bir  terim  olan  ‘indel’  (insersiyon-delesyon)

kullanilmaktadir.

Diziler ve dizi gruplarindaki degisikliklerin saptanmasinda en gorsel yol agac

(89)

olusturmaktir™”. Burada dogru hizalamanin yapilmis olmasi1 baslangic noktasini

olusturur. Yapilan yanlig bir hizalama, filogenetik agacin yanlis olusturulmasina

neden olur ve bu durum ¢ok uzun dallarin varligi ile kendini gosterir®

Elde edilen dizilerin ClustalW®” programi ile diizenlenmis olan mutasyonik

goriiniimlii bolgeleri asagida verilmistir.

sequence’ GCTTCAGT--A-GTGACTGACGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA~-CAGCAGAATGACC 55
sequence8 --GTCAGT--AAGTGACTG-CGGA-GGATCATTGTCGA-TCCTGCA-CAGCAGAATGACC 52
sequencel -GCTCGGT---AGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 53
sequenceb --CTCGGGTAGAGTGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAATCCTGCAATAGCAGAATGACC 58
sequenced --GTCAGT---AGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 52
sequencell --TTCAGT---AGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 52
sequenceb ~-GCTCAGT---GGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 53
sequence? ~GCTCAGT---AGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 53
sequence3 ~GCTCAGT---AGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGA-TCCTGCA-TAGCAGAATGACC 52
sequence9 -GCTAAGAT-ACGTGAC-TGCGGA-GGATCATTGTCGAATCCTGCA-TAGCAGAATGACC 55
sequencell  ——---—-mmm TCGAATCCTGCGATAGCAGAATGACC 26

*kk*k *khkkk*k*k R I S b I S S
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sequence’
sequence8
sequencel
sequenceb
sequencel
sequencell
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9

sequencell

sequence’7
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenced
sequencell
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

CGTTAACACGTAAAAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTCGCGAAC
CGTTAACACGTAAAAACATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC
CGTTAACACGTAAAATCATCGGGCAAGCTTCGGGGGGCCTATGGTCCCCTATTTGCGAAC

CGCTAACTCGTAAACACATTGGGCAAGCGTCAGAGGGCTT-CGGTCCCCTGTTTGCGAAC

%k **kk*k k(kkkk*k*k kkk k() kkkkkikkikk k*k*k k* k*kk*k * kkkkkkikk k**k k(kikkkk*k*k

CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAATGAAATCAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAATCAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC
CCAAGGTAGGTGTACCCCTCACGGGTGTCCACCGGCCAACGAAAACAACCGGGCGCTGAC

CCTTGGTAGGTG-GCCCCTCTGTAGTGGCCACCGGCCTNCAAAATCATCCGGGCGCGGAA

* * Kk kkkk Kk kK * Kk k kK Kk khkk KAhkkkkkkhk kK Kk Kkhkkkkhkhkkk kK
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115

112

113

118

112

112

113

113

112

115

85

175

172

173

178

172

172

173

173

172

175

144



sequence’7
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenceld
sequencell
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

sequence’
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenced
sequencel0
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

TGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAATTAATACTGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGCAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC
TGCGCCAAGGAAACTAATACCGAATTGTTCGT-CGCTTCTCGTTCGCGGGGAGCGGCGTC

TGCGCCAAGGAACTTTAAATTGAATTGTACGTTCGCTTCCCGTTAGCGGGCAGCGGTGTC

EE R R S b S I 2 * *x % *kkhkhhkkk *kk XAk kkhkkk *hkkk *hkkhkkhkkx K*hkkkk *k*k

AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC
AGTCTGAAACACAAACGACTCTCGGCAACGGATATCCCGGCTCTCGCATCGATGAAGAAC

ATTCCARARCACA —— — =~ — - ——m oo

* k% kkkkkk Kk
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291

292
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sequence’7
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenceld
sequencell
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

sequence’
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenced
sequencel(
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA
GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA

GTAGCGAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTCTTTGAA

CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCAT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT

CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTAGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGTGTCACGCATCGT

53

354

351

352

357

351

351

352

352

351

354

414

411

412

417

411

411

412

412

411

414



sequence’7
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenceld
sequencel(
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9

sequencell

sequence’
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenced
sequencel0
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9

sequencell

GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGATTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGATTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCTCTTTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCCCT--CTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCCCT--CTAGGAGATGTTCCTGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC
GTTGCCCCCGACCAAACATCTCT--TTAGGAGATGTTCCGGTTTGGGGGCGGATACTGGC

-TTGCCCCCAACCACTCACTTCC--TTTGGATATGTGCCGGTTCGGGG-CGGATATTGGC

¥k K kkkkk *k *khkkk * * * * *kk*k K*k*kk k% Xk Kkkkk *Nkkhkkhkkk *kk*k

CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGG-CTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTG-GCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGGGCTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA
CTCCCGTGCCTTGTTGTGCGG-CTGGCGCAAAAATGAGTCTCTGGCGATGGACGTCGCGA

CTCCCGTGCCTTGTCGTGCGG-CTGGCGCAAAAATGAGTCATTGGTGATGGACGTTGCGA

kkhkkkkhkhkkhkk kkhkhhkk *x * K khkhkk Fhkhkkhkkhkkhkkrhkkrkrkkkrkhkkkhhkkx kkk Kkhkkkikkkkkk kkik*k
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sequence’7
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenceld
sequencell
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

sequence’
sequence8
sequencel
sequenceb
sequenced
sequencel(
sequenceb
sequence?2
sequence3
sequence9d

sequencell

CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTA
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTGGTCTTGTCGTGT--TTGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACTTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC
CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTTG-TCTTGTCGTGT--ATGCCCGTCACCTTAGTC

CATCGGTGGTTGTAAGAAGACCTTCTCG-TCTTGTCGTGTGAATGCCCGTCACCTTAGTC

EE R R S I I b I I S kI R I b I S I I kI S S IR I I I O *kkkhhkkk khk*k *kk*)k*%

AGCTCAAGGACCCTTACGCGCCACAAAATGTGGG---CGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCCAGGAACCTTAAGGCCCACAAAATGTGGG---CCGCTTCAATGTGACCCCCAGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC
AGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAAAATGTGTGATGCGCTTCGATTGTGACCCCAGGTC

GGCTCAAGGACCCTTAGGCGCCACAACCTCTGTG---TGCTTCGA---~-——————————

kkk Kk khkkk K*khkkkk X *kk kKK * kk X * *
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sequence’ -ACGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAGCATCAA-TAAGAGCGCGAGAGAAA--- 693

sequences8 CAGGCGGGACTAACCGCTGAGTTACACTTAAAATGGGGGGGAGAGAGAAAT -~ 694
sequencel -~ACGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCTCAAGCGGGGAAAAAAA - —————— 692
sequenceb -AGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAGATCTAAAAAAAGGGGGGAGAGAA-~-~-~ 700
sequence4 ~AGGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCTTAACAGGGGGGGG-AGGAC-~-~-~ 692
sequencell ~AGGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCTTAATGGGGGGGGGGAGGAC-~-~~ 694
sequenceb ~ACGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCAAAAAAAGGGGGGAGAAAAC-~-~-~- 694
sequence?2 ~AGGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCATAAAAAAGAGGAGAGAGAGAGAA 698
sequence3 ~ACGCGGGACTACCCGCTGAGTT-AGATCAATAAAAAAAGGAGAGAGAGAGAA 697
sequence?9 ~AGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAGCACATAAAAAAAAGGCGGGAARA-~-~-~ 696
sequencell = = —--------mm—m—

Sekil 3.15. Ferula tiirlerine ait dizilerin ClustalW®” programu ile diizenlenmis hali

3.6. ITS Dizilerindeki Niikleotidlerin Karsilastiriimasi

Calisilan tiirlerde niikleotidler incelendiginde Adenin niikleotidin 152-163
Sitozinin 181-185, Guaninin 194-203 ve Timinin 153-156 arasinda oldugu
goriilmiistiir. Tiirlerde en fazla Guanin bulundugu ikinci olarak Sitozin oldugu tespit

edilmistir.
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Cizelge 3.3. Kargilastirilan 6rneklerin dizilerinin icerdigi baz sayilari

Takson A C G T Toplam
1. F. mervynii 160 184 194 155 693
2. F. coskunii 162 182 197 153 694
3. F. halophila 156 185 198 153 692
4.F. haussknechtii 161 182 203 154 700
5. F. sp. 153 182 203 154 692
6. F. hermonis 152 183 203 156 694
7. F. szowitsiana 159 183 198 154 694
8. F. elaeochytris 163 181 201 153 698
9. F. longipedunculata 163 182 199 153 697
10. F. orientalis 163 183 197 153 696
Ortalama 159.2 182.7 199.3 153.8 695
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Cizelge 3.4. Taksonlar arasindaki baz siklig1

Baz sikliklarinin homojenitesinin Ki- kare testi Ki- kare=5,611412

<df= 30>, P=0,99999971

Takson A C G T Toplam
Baz
sayisi
F. mervynii 0.23088 | 0.26551 0.27994 0.22367 693
F. coskunii 0.23343 0.26225 0.28386 0.22046 694
F. halophila 0.22543 0.26734 0.28613 0.22110 692
F. haussknechtii 0.23000 | 0.26000 0.29000 0.22000 700
F. sp. 0.22110 | 0.26301 0.29335 0.22254 692
F. hermonis 0.21902 | 0.26369 0.29251 0.22478 694
F. szowitsiana 0.22911 0.26369 0.28530 0.22190 694
F. elaeochytris 0.23352 | 0.25931 0.28797 0.21920 698
F.longipedunculata | 0.23386 0.26112 0.28551 0.21951 697
F. orientalis 0.23420 | 0.26293 0.28305 0.21983 696
Ortalama 0.22905 0.26288 0.28676 0.22129 695
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3.7. Ferula Cinsine Ait Tiirlerin nrDNA ITS Baz Dizileri Kullanilarak Yapilan

Kladistik Analiz

Kladogram temelli analizler, DNA dizilerindeki niikleotid farklilagmalarin en 1yi

(C}Y)

ifade eden yontemlerdir "’ Parsimoni analizleri, filogenetigin kararliligin1 6lgmede

(92)

olduk¢a kullanighdir PAUP, filogeniyi olusturmak {iizere gelistirilmis bir
bilgisayar programidir”’®. Filogeniyi olustururken tutarlilik analizi (Parsimoni) ve

uzaklik matriksi metotlar1 (Distance matrix) kullanilmaktadir.

Bu ¢alismada, ITS dizi analizi sonucunda elde edilen baz dizileri MacClade 4.03
(Maddison ve Maddison, 2003®") bilgisayar programina veri olarak yiiklendi.
Ferula cinsine ait tiirler arasindaki genetik varyasyonu ve filogenetik iligkiyi
belirleyebilmek i¢in bir kladistik analiz programi olan PAUP 4.0b.10 (Swafford,

200259y kullanildi.

Yapilan kladistik analizde, maksimum parsimoni kriter olarak alinmigtir. Bu
analize gore, 69 parsimoni agag topolojisi olusmus olup bunlardan 42 si korunmustur.
Olusan Strict consencus aga¢, 69 basamaklik (step) bir uzunluga sahiptir (Sekil
3.16). Yapilan ¢aligmada, 10 taksonun her birine ait 713 karakterden 587 karakter
sabit, 93 karakter degisken ve 33 karakter parsimoni acisindan bilgi verici

(informatif) dir. Heteromorpha (86)

cinsi outgroup olarak alinmistir. Biitiin veri seti ve
agac topolojisi arasindaki iligkiyi degerlendirmek icin en parsimonik agac
olusturulduktan sonra olusan agaclarin dogruluk indeksi (Consistency index, Cl)
program tarafindan hesaplandi. Cl degeri 0,5 ve daha biiyiik olan degerler, en
giivenilir ve kabul goren degerlerdir. Heuristic search analizi sonucu elde edilen

kladogramlarin tutarlilik indeksi (CI) Cl: 0.5942 olarak hesaplanmistir. Bitki

genomlarinin bir cogunda dizi varyasyonlari ve baz degisimlerinden dolayi, analiz
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sirasinda karmagikliklar (homoplazi=HI) gozlenir. Homoplazi ne kadar diisiik ve CI
ne kadar yiiksekse, olusan kladogram o kadar bilgi vericidir®. Yapilan analizde HI:

0.4058 olarak hesaplanmugtir.

Heuristic search sonucu elde edilen 42 adet aga¢ Strict consensus tree

secenegiyle birlestirilmistir (Sekil 3.16).
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haussknechtii
sp. 2. Grup
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orientalis
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Sekil 3.16. Ferula cinsine ait tiirlerin ITS dizileriyle PAUP 4.0b.10 programinda

yapilan kladistik analizi sonucunda Strict consensus trees secenegine

gore elde edilen kladogram (CI: 0.5942, HI: 0.4058) Klad iizerindeki

say1lar bootstrap degerleridir
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a9

Niimerik analizlerin gerceklestirilebilmesi igin tiirler aras1 uzaklik/yakinlik matriksinin hesaplanmasi gereklidir. Bu amagla tiirler arasi

uzaklik matriksi hesaplanmustir.

Cizelge 3.5. ITS dizi verileri kullanilarak gergeklestirilen taksonlarin dogrudan eslestirme degerleri (PAUP 4.0b.10 DISTANCE MATRIX

secenegi)
Tiirler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11
1. F. mervynii -
2. F. coskunii 0.03923 -
3. F. halophila 0.04394 | 0.05705 -
4.F. haussknechtii 0.04047 | 0.05791 | 0.01745 -
5. F. sp. 0.04085 | 0.05255 | 0.01598 | 0.01453 -
6. F. hermonis 0.04078 | 0.05241 | 0.03192 | 0.03182 | 0.01875 -
7. F. szowitsiana 0.03925 | 0.05668 | 0.02901 | 0.02884 | 0.02739 | 0.02309 -
8. F. elaeochytris 0.04068 | 0.05369 | 0.01897 | 0.01015 | 0.01461 | 0.03188 | 0.02886 -
9. F.longipedunculata | 0.03785 | 0.05655 | 0.02049 | 0.01305 | 0.02043 | 0.03770 | 0.02893 | 0.00574 -
10. F. orientalis 0.03913 | 0.06237 | 0.03057 | 0.02014 | 0.02457 | 0.04046 | 0.03318 | 0.01447 | 0.01741 -
11.Heteromorpha 0.15088 | 0.16962 | 0.14888 | 0.14803 | 0.14787 | 0.14526 | 0.14568 | 0.14886 | 0.14953 | 0.14909 -




Siralanan informatif dizilerin PAUP programinda Uzaklik matriksine dayali olarak
Komsu baglanti agaglar1 (Neighbour Joining Trees) analizi sonucunda Sekil 3.17 ‘de

gosterilen dendrogram elde edilmistir.

F. mervynii
F. coskunii
F. halophila
F. sp.

F. haussknechtii
{F. elaeochytris
F. longipedunculata

F. orientalis

F. szowitsiana

—— F. hermonis

——— Heteromorpha

Sekil 3.17. Informatif diziler ile yapilan Neighbour — Joining dendrogrami

63



4. TARTISMA VE SONUC

Bu calismada, Ferula cinsine ait bazi tiirlerde tohumlarin endospermlerinden
elde edilen ntDNA ITS bolgeleri PCR yardimiyla cogaltilmis; bunlarin dizi analizi
yapilarak tiirler arasindaki genetik benzerlik ve farkliliklar ortaya konularak

aralarindaki akrabalik iligkileri aragtirilmistir.

Cizelge 3.5’de, ntDNA ITS dizi analizine dayal tiirler aras1 uzaklik indeksi
verilmistir. Tiirler arasindaki benzerligi de anlamamiza yarayan bu indeks, PAUP
4.0b.10 programinda hesaplanmistir. Elde edilen bu indekse bagl olarak yapilan
Komsu Baglanti Agaci1 (Neighbour Joining Trees) Sekil 3.17°de gosterilmistir. Elde
edilen bu dendrogram, gorsel olarak tiirler arasindaki yakinlik ve uzakliklari, aym

zamanda da grup olusumlarini gostermektedir.

Ayrica ntDNA ITS dizi analizine dayali olarak kladistik analizi yine PAUP
4.0b.10 programinda gerceklestirilmistir. Yapilan kladistik analizde, maksimum
parsimoni kriter olarak alinmistir. Bu analize gore, 69 parsimoni aga¢ topolojisi
olusmustur. Olusan Strict consencus agag, 69 basamaklik (step) bir uzunluga sahiptir
(Sekil 3.16). Analizde kullanilan DNA niikleotid dizisi karakterlerinden 587 karakter
sabit, 93 karakter degisken ve 33 karakter tutarlilik (parsimoni) agisindan bilgi verici
(informatif) dir. Heteromorpha cinsi, diggrup (outgroup) olarak alinmistir. Biitiin veri
seti ve agac topolojisi arasindaki iliskiyi degerlendirmek i¢in en parsimonik agac
(kladogram) olusturulduktan sonra, olusan agaclarin tutarlilik indeksi (Consistency
index, Cl) program tarafindan hesaplandi. Cl degeri 0,5 ve daha biiyiik olan degerler

en giivenilir ve kabul goren degerlerdir. Yapilan calismada olusan kladogramin CI
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degeri 0,5942 olarak hesaplanmistir. Bitki genomlarinin bircogunda, pseudogenlerin
yer almasindan kaynaklanan dizi varyasyonlari ve baz degisimleri nedeniyle analiz
sirasinda karmagikliklar (homoplazi) gozlenir. Homoplazi ne kadar diisiik ve Cl ne

(75)

kadar yiiksekse olusan kladogram o kadar bilgi vericidir™’. Yapilan analizde,

homoplazi indeksi (HI) : 0.4058 olarak hesaplanmustir.

Tiirkiye’de yetisen Ferula cinsi lizerine en kapsamli c¢alisma, Saglroglu(7)

tarafindan Tiirkiye Ferula L. (Umbelliferae) Cinsi’nin Revizyonu baglikli doktora
tezinde gerceklestirilmistir. Sagiroglu, Ferula cinsi taksonlarinda morfolojik,
sitolojik, palinolojik ve meyve yiizeyi ile ilgili mikromorfolojik ¢alismalar yapmustir.
Bu calismada da Sagiroglu'nun arazi calismalarinda toplamis oldugu tohum
orneklerinden DNA izolasyonu yapilmustir. Saglroglu(7), Ferula cinsini daha 6nceki
bazi yazarlar gibi (Boissier (1872), Drude (1923), Korovin (1947) ) altcins ve
seksiyonlara ayirmistir. Bu yiiksek lisans tezi calismasinda yer alan tiirler, Ferula

cinsinin 3 altcins ve 4 seksiyonu icerisinde yer almaktadir.

1. Altcins: Merwia (B. Fedtsch.) Drude
Seksiyon: Discicarpa Korovin
Calisilan tiir: Ferula szowitsiana DC.
2. Altcins: Narthex (Falc.) Drude
Seksiyon: Neonarthex Korovin
Calisilan tiirler: Ferula coskunii H. Duman & M.Sagiroglu

Ferula mervynii M. Sagiroglu & H. Duman
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3. Altcins: Peucedanoides (Boiss.) Korovin

Seksiyon: Macrorrhiza Korovin

Caligilan tiirler: Ferula hermonis Boiss.
Ferula orientalis L.

Seksiyon: Xeronarthex Korovin

Calisilan tiirler: Ferula halophila Pesmen
Ferula haussknechtii Wolf ex Rech.
Ferula elaeochytris Korovin

Ferula longipedunculata Pesmen

Bu tez kapsaminda calisilan tiirlerin dort tanesi sadece Tiirkiye’de yetisen

endemik tiirlerdir®

. Caligilan tiirlerin endemizm durumlart ve tehlike kategorileri
Cizege 4.1°de g(isterilmigtir”’g’%). Ferula cinsinin taksonomik olarak dikkat ¢eken
karakterlerinden en Onemlilerinin taban yapraklari, kinlar, ciceklenme bolgesi ve
meyvede oldugu gozlenmistir Taban yapraklarinin sekli, biyikliigii, son
segmentlerinin bicimi, Olgiileri ve tily durumu ayirt edici karakter olarak

kullanilmistir. Govdede kinlarin sekli, olciileri ve tily durumu taksonomik olarak

onemlidir. Ray ve ¢icek sayilari, pedisel boyu kullanilan ayirt edici karakterlerdendir

94)
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Cizelge 4.1. Bu calismada yer alan taksonlarin endemizm durumlari ve tehlike

kategorilerinin karsilastirilmasi

(7,14,93)

Endemizm Ekim ve Sagiroglu
durumu? arkadaslar (2005)(7)
Taksonlar
(2000)®”
F. szowitsiana LC
F. coskunii Endemik CR
F. mervynii Endemik CR
F. hermonis vU CR
F. orientalis subsp. LC
orientalis
F. halophila Endemik VU EN
F. haussknechtii VU
F. elaeochytris LC
F. longipedunculata Endemik EN CR
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Bu tez calismasinda nrtDNA ITS dizi analizine dayali olarak PAUP 4.0b.10
programinda yapilan filogenetik analiz sonucu olusan kladogramda 3 ana klad ortaya
cikmistir. Bu kladlarda bulunan tiirlerin ii¢ farkli altcins ile uyumlu oldugu acgik bir

sekilde goriilmektedir (Sekil 3.16).

Ferula coskunii ve Ferula mervynii tirleri 1. kladda yer almakta olup,
Narthex altcins ile uyumludur. Bu altcinsin 6zellikleri su sekildedir: Monokarpik ya
da polikarpik bitkilerdir, yapraklar erken kurur, bunlar uzun ya da kisa loblu,
yumusak tiiylii ya da tiiysiizdiir. Petaller sar1, nadiren solgun sari, tiiysiiz, genellikle
uctan belirgin kivrik, nadiren hafif diiz; stilopodium genislemis kenarlar1 dalgali
loblu; merikarp sirttan hafifce siskin, yan taraftaki kanatlar dar, recine kanallari
genislemis ve i¢i tamamen regine ile doludur. F. coskunii ve F. mervynii tiirleri, aynm
zamanda aynm seksiyon (Seksiyon: Neonarthex) icerisinde yer almaktadir. Her ne
kadar Tiirkiye florasinda altcins ve seksiyon ayrimi yapilmamis olsa da
Sagiroglu’nun doktora tezi ¢alismasinda bu tiirlerin biri digerinden hemen sonra
siralanmis olmast (F. coskunii 3. sirada, F. mervynii 4. sirada) bunlarin birbirleriyle
cok yakin akraba tiirler oldugunu gostermektedir. Tiirler arasindaki morfolojik

farkliliklar Cizelge 4.2’ de verilmistir.

Caligilan tiirlerden F. halophila, F. haussknechtii, Ferula sp., F. elaeochytris,
F. longipedunculata ve F. orientalis, ikinci kladda yer almakta olup, bunlarin tamami
Peucedanoides altcinsi igerisinde yer almaktadir. Genellikle yiikseklerde yetisen
Peucedanoides altcinsi polikarpik olup, bu altcinste petaller 1-2 mm ve sirttaki regine

kanallar1 1(-3) adettir.

Bu klad icerisinde F. elaeochytris, F. longipedunculata ve F. orientalis ayr1

bir alt klad meydana getirmektedir. Bu alt kladdaki F. elaeochytris ve F.
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longipedunculata birbirlerine ¢ok yakin tiirler olup, Sagiroglu’nun calismasinda F.
elaeochytris 19. sirada ve F. longipedunculata 20. sirada, Tiirkiye florasinda ise
sirastyla 13 ve 14. sirada yer almaktadir. Ikinci kladda yer alan tiirler arasindaki

morfolojik farkliliklar Cizelge 4.3 ve Cizelge 4.4 *de verilmistir.

Uciincii kladda F. szowitsiana ve F. hermonis yer almaktadir. F. szowitsiana,
farkli bir altcins olan Merwia igerisindeki Discicarpa seksiyonunda bulunmaktadir.
Bu altcins ve seksiyon, Tiirkiye’de sadece F. szowitsiana tiirii ile temsil edilmektedir.
Merwia altcinsinin Ozellikleri su sekildedir: Polikarpik, petaller solgun sari, 2 mm
uzunlugunda, dig yiizii setiiloz-puberulent, stilopodyum yassi, uzun loblu;
merikarplar sirt tarafindan basik, yan taraftaki kanatlar genellikle genis, regine
kanallar1 ¢ok sayida, sirt taraftakiler 8-12 kadar, yapraklar yumusak, erken solan,
genellikle kiiciik loblu, setiiloz-puberulent tiiylii. Sagiroglu, doktora tezi ¢alismasinda
bu tiirtin, Ferula cinsinin Tirkiye’de yetisen tiirleri arasinda yakin akrabasinin
olmadigini ifade etmistir. Tiirkiye’de yetisen Ferula cinsi taksonlarinin meyveleri
genelde kahverenktedir. F.szowitsiana tiirliniin meyvesi ise beyazimsi- krem
renktedir. F. szowitsiana ve F. hermonis arasindaki morfolojik farkliliklar Cizelge

4.5’de verilmistir.

Komsu baglanti agaclar1 (Neighbour Joining Trees) analiziyle elde edilen
dendrogramda; F. mervynii ve F. coskunii ayr bir grup olustururken, F. halophila, F.
haussknechtii, Ferula sp. F. elaeochytris, F. longipedunculata ve F. orientalis ikinci
bir grup olusturmustur. F. szowitsiana ve F. hermonis, birbirinden ayrilarak tek
tiirden olusan gruplar meydana getirmistir. Komsu baglant1 agac1, F. szowitsiana ve
F. hermonis’i birbirinden ayirmistir. Bu bulgu, Sagiroglu'nun'” F. szowitsiana’nin

Tiirkiye’de yakin akraba bir tiiriiniin  bulunmadig1 diisiincesini  kismen
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desteklemektedir. Ferula hermonis ve F. orientalis Peucenadoies altcinsinin
Macrorrhiza seksiyonu igerisine konulmustur. Yapilan bu calisma, bu seksiyonun
dogal bir seksiyon olmayabilece8ini, F. hermonis’in ayri bir altcins ve seksiyon

igcerisinde yer alabilecegini gostermistir.

Bu calismadan elde edilen molekiiler veriler ile yapilan analizler bu cinsin
altcins ve seksiyonlar seviyesinde ayrilarak siniflandirilmasini  desteklemistir.
Ayrica bu calisma cinsin monofiletik olmayip, polifiletik olabilecegi hususunda

ipuglar1 vermistir.
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Cizelge 4.2. F. coskunii ve F. mervynii’nin karsilastiriimas1”’

)

Karakterler F. coskunii F. mervynii

Monokarpik veya Polikarpik, tabanda
polikarpik olma, Filiform yaprak sap1
Filiform yapilar kalintilar1t mevceut, 1-3 cm
Govde boyu 80-225 cm 30-90(-130) cm
Govdenin tabanda capt | 0.5-1.5 cm 1,5- 6 mm

Tabandaki yaprak 6-7 pinnat 3-4 pinnat

ayasinin pinnatlik

durumu

Taban yapraklarimin

Olciileri

50- 90 x 20-40 cm

10-20 x 6-15 cm

Taban yapraklariin tily

durumu

[k segmentler seyrek
tilylii, son segmentler

yogun kivrik tiiylii

Tlystliz
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Cizelge 4.2. (devam ediyor)

Kinsiz yaprak sap1

20-40 cm

1-3 cm

Alt, orta ve iist kinlarin

sekli ve diger ozellikleri

Tiim kinlar linear-
lanseolat, tiiysiiz. Alt ve
ortadaki kinlar gévdeyi
saric1 ve Ust kinlar yari

saricCi

Tiim kinlar linear —
lanseolat, tiiysiiz. Alt ve
orta kisimdaki kinlar
gdvdeyi saric, list kinlar

gbovdeyi yari sarici

Yaprakgik loplarinin Linear-lanseolat Linear

sekli

Yaprakgik loplarinin 0.5-2(-3) x 0.2-0.4 mm 5-25x 0.5-2 mm
Olciileri

Cigceklenme durumu

Panikulat

Panikulat-kompound

Merkezi umbelin boyu

0.5-1 cm saplt

2 cm

Yan umbellerin

ozellikleri

2 tane, genellikle

verimsiz

Yok

Isinlarin sayis1 ve

Olgiileri

(4-)8-14(-18) tane, 1-2(-

3)cm

4-11 tane, 2-8 cm
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Cizelge 4.2. (devam ediyor)

Umbellulardaki ¢icek

say1sl

20-35 cigekli

20-55 tane

Petallerin 6zellikleri

Tlystiz, 1.5-2 mm, ugtan

Koyu sar1 renkte, 1-1.5

geriye kivrik mm, tllysiiz, uctan ige
kivrik
Stilopodyumun sekli ve | Terete Silindirik, belirgin sekilde

durumu

dalgali

Brakteollerin 6zellikleri

2-4 tane bazen yok, 0.5-1
mm, linear-lanseolat

sekilde, dokiiliicti

Genellikle yok, nadiren 2-
4, 1-2 mm, linear-

lanseolat, tliysiiz, dokiiliicii

Olgun meyve sap1 3-5 mm 5-15 mm

Merikarplerin sekli ve Eliptik-oblong, 5-9 x 3-5 | Eliptik-oblong, 4-5(-7) x 2-

olgiileri mm, koyu yesilimsi- 4 mm, koyu kahverenkte
kahverenkte

Meyve kommissural Diiz Asperous

ylizeyi
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Cizelge 4.2. (devam ediyor)

Sirt taraftaki kanatlarin | Zayifca filiform Filiform
durumu

Yan taraftaki kanatlarin | 0.3-0.5 mm 0.1-0.3 mm
durumu

Sirtta her kanat 1 tane 2-4
arasindaki vittae sayisi

Kommissuraldeki vittae | 2-4 tane 2-4

sayl1sl
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Cizelge 4.3. F. haussknechtii ve F. halophila’ mn karsilastiriimas1”’

Karakterler F. haussknechtii F. halophila
Monokarpik veya Polikarpik Polikarpik, Filiform
polikarpik olma, Filiform yapilar yogun
yapilar

Govde boyu 50-150 cm 60-120 cm
Govdenin tabanda cap1 0.5-1 cm 0.5-1.5cm
Tabandaki yaprak 5 pinnat (4-)5-6 pinnat

ayasinin pinnatlik

durumu

Taban yapraklarinin

olciileri

30-50 x 16-30 cm

25-45x 15-30 cm

Taban yapraklarinin tity

Ik segmentler seyrek

Ik segmentler seyrek

durumu setiiloz, son segmentler tiiylli, son segmentler
yogun setiiloz tiiylii skabrit tiiylii
Kinsiz yaprak sap1 Yok 2-10 cm
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Cizelge 4.3. (devam ediyor)

Alt, orta ve st kinlarin

sekli ve diger ozellikleri

Biitiin kinlar gévdeyi

sarici, titysiiz.

Alt kisimdaki kinlar
silindirsi-oblong, ortadaki
kinlar ovat-oblong, iist
kistmdaki kinlar genisce

ovat

Biitiin kinlar govdeyi
saricl, tilystiz. Alt
kisimdaki kinlar oblong,
ortadaki kinlar ovat, iist
kistmdaki kinlar ovat’tan

ovat- oblanseoat’a kadar

Yaprakgik loplarinin Linear-lanseolat Linear-filiform

sekli

Yaprakgik loplarinin 0.5-3(-7) x (0.5-)0.7-1.5 (3-)5-15(-20) x 0.5-1 mm
olciileri mm

Cigceklenme durumu

Panikulate-korimbose

Panikulate-korimboz

Merkezi umbelin boyu

0.2-2 cm

3-10(-20) mm

Yan umbellerin

ozellikleri

Genellikle verimli

2-3 tane ve genelde

verimli

Isinlarin sayist ve oOlciileri

5-13 (17), 1-3.5 cm

(3-)8-12(-15) tane, 1.5-4

cm
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Cizelge 4.3. (devam ediyor)

Umbellulardaki ¢icek

sayi1st

(4-)6-14

8-15

Petallerin 6zellikleri

1.5-2.5, tiiysiiz, uctan ice

kivrik

2-2.5 mm, tiiysiiz, uctan

geriye kivrik

Stilopodyumun sekli ve

durumu

Konikal

Konikal

Brakteollerin 6zellikleri

5-6 tane, linear-lanseolat,
0.3-0.8 mm, tiiysiiz,

dokiiliict

5-6 linear-lanseolat, 0.5-

2mm, tiiysiiz, dokiiliicii

Olgun meyve sap1

5-7 mm

5-10(-12) mm

Merikarplerin sekli ve Eliptik-oblong, ,(8-)9- Obovat, 8-15 x 5-8 mm,

olciileri 12(-14) x 4-7 mm, acik acik kahve renkte
kahve renkte

Meyve kommissural Asperous Diiz

yiizeyi

Sirt taraftaki kanatlarin Filiform Zayifca filiform

durumu
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Cizelge 4.3. (devam ediyor)

Yan taraftaki kanatlarin 0.5-1 mm 0.7-1.5(-2) mm
durumu

Sirtta her kanat 1-2 1

arasindaki vittae sayisi

Kommissuraldeki vittae 2-4 (4-)6-8 tane

sayi1st
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Cizelge 4.4. F. longipedunculata, F. orientalis ve F. elacochytris’in karsilastirilmasi"’

)

ayasinin pinnatlik

durumu

Karakterler F. longipedunculata | F. orientalis F. elaeochytris
Monokarpik veya Polikarpik Polikarpik, Polikarpik,
polikarpik olma, tabanda Filiform | Filiform yapilar 2-
Filiform yapilar yaprak sapi 5cm

kalintilart mevcut,

1-5cm
Govde boy 80-150 cm 70-200 cm 70-230 cm
Govdenin tabanda | 0.7- 2 cm 0.4-2 cm 0.5-3 cm
cap1
Tabandaki yaprak | 5-6 pinnat 5-6 pinnat 6-7 pinnat

Taban
yapraklarinin

olciileri

20-50 x 10-32 cm

25-70 x 15-45 cm

25-60 x 15-45 cm




Cizelge 4.4. (devam ediyor)

Taban Ik segmentler Yapraklar nadiren | Ilk segmentler
yapraklarinin tiiy skabrit veya nadiren | cok seyrek skabrit | seyrekten —
durumu setiiloz tiiylii, son tiylii skabrit tiiyliiye
segmentler setiiloz kadar, son
tiylii segmentler skabrit
tilyliiden-setiiloz
tilyliiye kadar
Kinsiz yaprak sapt | 3-15 cm 4-15 cm 2-8 cm

Alt, orta ve tist
kinlarin sekli ve

diger ozellikleri

Biitiin kinlar govdeyi
sarici, titysiiz.
Alttakiler silindirik,
orta ve listtekiler
yumurtamsi-

dikdortgensi

Biitiin kinlar
govdeyi sarici,
tilystiz. Alt
kisimdakiler
oblong-lanseolat,
ortadaki kinlar
ovat-lanseolat’dan
oblong’a kadar,
tist taraftaki kinlar

ovat- lanseolat

Biitiin kinlar
govdeyi sarici,
tilystiz. Alt
taraftaki kinlar
oblong- lanseolat,
ortadaki kinlar
oblongtan ovat-
lanseolat’a kadar,
tist taraftaki kinlar

oblong- lanseolat
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Cizelge 4.4. (devam ediyor)

Yaprakcik

loplarmin sekli

Bazen involute

Setaseus-filiform

Linear-lanseolat

Yaprak¢ik 0.5-3 x 0.5-1 mm (1-)3-24 x 0.1-0.4 | 1.5x0.2-0.7 mm
loplarimin dl¢iileri mm

Ciceklenme Panikula- korimboz, | Panikulat- Panikulat-
durumu bazen bazen rasemoz | korimboz korimboz
Merkezi umbelin 0.3-2(-4) cm 0.5-2.5cm 0.2-2 cm

boyu

Yan umbellerin Genellikle verimsiz | Verimli Genellikle verimli

ozellikleri

Isinlarin sayist ve

(-6)10-18(-20) tane

(4-)10-17(-22)

(6-)10-20(-27)

oOlciileri tane, 1.5- 5 cm

Umbellulardaki 10-18(-22) 6-18 ¢igekli 8-16(-22)

cicek sayisi

Petallerin 1.5-2 mm, tiiysiiz, 1.5-2.5 mm, 1.5-2 mm, sari,
ozellikleri uctan ige kivrik tilysiiz, ugtan ice | tiiysiiz, ugtan ice

kivrik

kivrik
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Cizelge 4.4. (devam ediyor)

Stilopodyumun Konikal Konikal Konikal,

sekli ve durumu kahverenkte
Brakteollerin 6-7, linear-lanseolat, | 3-5, 1-2 mm, 4-6, linear-
ozellikleri 0.3- 1 mm, tiiysiiz, ovat-lanseolat, lanseolat, 0.5-2

dokiiliici

tiiysiiz, dokiiliicii

mm, dokiiliicti

Olgun meyve sapi

8-14 mm

5-15 mm

4-10 mm

Merikarplerin sekli | Oblong, 10-17 x 5-8 | Oblong-elipsten, | Eliptik-oblog, 7-
ve Olgiileri mm, agik kahve yumurtamsi-ters 15 x 4-7 mm,
renkte lanseolatya kadar, | kahverengi
10-15 x 4-6 mm,
acik kahverenkte
Meyve Diiz Diiz Diiz
kommissural
yiizeyi
Sirt taraftaki Filiform, bazen Ipliksi Filiform
kanatlarin durumu | hafif¢e dalgali
Yan taraftaki 1-1.5(-2) mm 0.5-1(1.5) mm 0.5-1 mm
kanatlarin durumu
Sirtta her kanat 1 1(-2) 1(-2)
arasindaki vittae
say1sl
Kommissuraldeki 4-6 2-8 2-6

vittae sayisi
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Cizelge 4.5. Ferula szowitsiana ve F. hermonis’in karsilastiriimas1”’

)

Karakterler Ferula szowitsiana F. hermonis
Monokarpik veya Polikarpik Polikarpik, tabanda
polikarpik olma, Filiform Filiform yaprak sap1
yapilar kalintilart mevcut, 3-6 cm
Govde boyu 22-80 cm 65-175 cm
Govdenin tabanda cap1 4-15 mm 0.5-1.5cm
Tabandaki yaprak 3-4 pinnat 5-6 pinnat
ayasinin pinnatlik
durumu
Taban yapraklarinin (8-)18-30(-42) x (6-)15- 30-50 x 20-35
oOlciileri 25 (-30) cm
Taban yapraklarinm tily | Ik segmentler setiiloz- Tiiysiiz
durumu puberulent tiiylii, son

segmentler puberulent

tiylu
Kinsiz yaprak sap1 1-3(5)cm 5-10 cm

Alt, orta ve iist kinlarin

sekli ve diger ozellikleri

Biitiin kinlar linear-
oblong, yogun veya
seyrek tiiyli. Alt kinlar
govdeyi en fazla %
oraninda sarici, orta ve
ist kissmdakiler V2

oraninda sarici

Biitiin kinlar gbvdeyi
sarict, tilysiiz. Alt kinlar,
silindirik-oblong,
ortadaki kinlar,
dikdortgenimsi- yumurta,
tist kisimdaki kinlar,

ovat-lanseolat
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Cizelge 4.5. (devam ediyor)

Yaprakgik loplarinin Triangular-oblong’dan Kilsi1 linear

sekli lineara kadar

Yaprakcik loplarinin (0.5)1-2(-6) x 0.5-1.5(-2) | 1-4(-9) x (0.2-)0.4-0.7
oOlciileri mm mm

Ciceklenme durumu

Panikulat-korimboz

Panikulat- korimbose

Merkezi umbelin boyu

0.5-5 cm nadiren sapsiz

2-10 mm

Yan umbellerin

ozellikleri

Yiikselici veya dik, 2 tane
bazen yok, genellikle

verimsiz

Kisa sapl (2-6 cm)

Isinlarin sayist ve oOlciileri

(4-)6-12(-18),1-5 cm

5-16 tane, 1-2.5 cm

Umbellulardaki ¢icek

sayist

8-12

6-15 cicekli

Petallerin o6zellikleri

(1.5-)2-3(-4) mm, sirt
tarafi setul6z, ugtan ige

kivrik

Sar1 renkte, 2-2.5 mm,
tilysiiz, uctan geriye

kivrik

Stilopodyumun sekli ve

durumu

Konikal ve ekzokarpa

gomiilii

Silindirsi-konikal

Brakteollerin 6zellikleri

4-5 tane, 0.7-2 mm
kenarlart seliiloz tiiylii,

dokiiliict

Linear-lanseolat, 0.5-2

mm, tiiysiiz, dokiiliicii

Olgun meyve sap1

3-7 mm

4-7 mm
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Cizelge 4.5. (devam ediyor)

Merikarplerin sekli ve

oOlciileri

Yuvarlagimsi-oblong, 9-
18 x 6-15 mm,

beyazimsi-krem renkte

Elips-oblong, 6-11 x 4-6

mm, kahverenkte

Meyve kommissural

yiizeyi

Diiz

Diiz

Sirt taraftaki kanatlarin

Filiform ve nadiren

Ipliksi sekilde

durumu dalgal

Yan taraftaki kanatlarin 1-4 mm 0.5-0.9 mm
durumu

Sirtta her kanat 2-6 tane 1(-2)
arasindaki vittae sayisi

Kommissuraldeki vittae 6-12 tane 4-6 tane

sayi1st
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