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(TEZ DANIŞMANI: DR. ÖĞRETİM ÜYESİ TANER ÖZCAN) 

BALIKESİR, ŞUBAT - 2021 

Bitkiler aleminin en zengin familyalarından biri olan Asteraceae (Compositae) 

familyasından Cirsium L. cinsine ait taksonlar Türkiye’de 3 seksiyon altında 

sınıflandırılmaktadır. Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait C. macrobotrys 

(C.Koch) Boiss. ve C. ciliatum Moench subsp. szovitzii (C.Koch) Petr. taksonları doğal 

alanlarında hibrit bireyler meydana getirebilmektedirler. Bu çalışmada, bu taksonların ve 

meydana getirdiği hibritlerin çekirdek genomuna ait iki farklı bölge (ITS ve ETS) ve 

kloroplast genomuna ait iki farklı bölge (trnL-F ve rpl32-trnL) çalışılmış; hibrit bireylerin 

ve atalarının morfolojik ve moleküler benzerlik ve farklılıkları tartışılıp hibritleşme 

mekanizması hakkında yorumlar yapılmıştır. Çalışılan hibritlerden Cm7 (TD4891) kodlu 

birey atalardan biri olan C. macrobotrys ile daha yakın ilişkiliyken, Cm4 kodlu (BY17228) 

bir diğer hibrit birey ise diğer ata olan C. ciliatum subsp. szovitzii ile daha yakın akrabadır. 

Çalışma sonucunda elde edilen verilerden anlaşıldığı üzere cins içindeki hibrit bireylerin 

tümü aynı ataya benzememektedir. Ayrıca cins içindeki hibridizasyon mekanizması henüz 

tam olarak çözülemese de moleküler veriler hibrit bireylerin oluşmasında hibritleşmenin 

oldukça olağan olduğunu göstermiştir. 
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ABSTRACT 

 
 

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF SOME CIRSIUM MILL. SPECIES 

AND HYBRIDS VIA DNA BARCODING 

MSC THESIS 

NAZLI ÖZKAN 

BALIKESIR UNIVERSITY INSTITUTE OF SCIENCE 

MOLECULAR BIOLOGY AND GENETICS 

 

(SUPERVISOR: ASSIST. PROF. DR. TANER ÖZCAN ) 

BALIKESİR, FEBRUARY - 2021 

Taxa belonging to genus Cirsium L. from one of the richest family of the plant kingdom 

Asteraceae (Compositae) family are classified into the three sections in Turkey. C. 

macrobotrys (C.Koch) Boiss. and C. ciliatum Moench subsp. szovitzii (C.Koch) Petr. 

belonging to the Epitrachys section of the genus Cirsium can produce hybrid individuals in 

their natural distribution areas. In this study, two different regions (ITS and ETS) 

belonging to the nuclear genome and two different regions of the chloroplast genome 

(trnL-F and rpl32-trnL) of these taxa and their hybrids were studied; the morphological and 

molecular similarities and differences of hybrid individuals and their ancestors were 

discussed and comments have been made on the hybridization mechanism. Among the 

studied hybrids, the individual coded Cm7 (TD4891) was more closely related to one of 

the ancestors, C. macrobotrys, while another hybrid individual coded Cm4 (BY17228) was 

more closely related to the other ancestor C. ciliatum subsp. szovitzii. As can be understood 

from the data obtained as a result of the study, not all hybrid individuals in the genus 

resemble the same ancestor. In addition, although the hybridization mechanism within the 

genus has not been fully resolved yet, molecular data have shown that hybridization is 

quite common in the formation of hybrid individuals. 
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1. GİRİŞ 

Cirsium Mill. Cinsi, bitkiler aleminin en zengin familyası olan Asteraceae (Compositae) 

familyasının Centaurea L. ve Hieracium L. cinslerinden sonra üçüncü büyük cinsidir [1]. 

Cins, Türkiye Florası’nda 23 taksonu endemik olan 71 takson (57 tür), 2 hibrit tür ve 7 

şüpheli kayıt ile temsil edilmektedir. Cirsium cinsine ait türler Cirsium, Epitrachys DC. ve 

Cephalonoplos (Neck.) DC. olmak üzere üç seksiyon altında toplanmıştır [2-4]. Son 

revizyon çalışmaları sonucunda ülkemizde yayılış gösteren Cirsium cinsine ait tür sayısı 

68, takson sayısı ise 80’e ulaşmıştır. Bu 80 taksonun 50 türü (52 takson) Epitrachys 

seksiyonuna, 17 türü (27 takson ve 2 hibrit) Cirsium seksiyonuna ve 1 tür de (1 takson) 

Cephalonoplos seksiyonuna ait olup, 80 taksonun 33 tanesi (% 41) Türkiye’ye endemiktir 

[4-9]. 

 
Cirsium cinsi üyeleri ile ilgili yapılmış birçok morfolojik, sitotaksonomik, moleküler ve 

karyolojik çalışma mevcuttur [2,6,8,9-24]. Buna rağmen, Cirsium cinsinin 

sınıflandırılmasında taksonomik açıdan bazı problemler bulunmaktadır. Cirsium cinsine  

ait türlerin büyük çoğunluğunun dikenli olması, bu bitkilerin arazi gezileri esnasında 

yeterince toplanamamasına ve sonrasında dikkatli bir şekilde incelenememesine neden 

olmaktadır. Ayrıca bitkilerin benzer dönemlerde veya yıllarda toplanmamış olması, 

çevresel değişimlerden etkilenerek fizyolojik ihtiyaçlarının değişebilmesi de morfolojik 

karakterlerin doğru şekilde kullanılabilmesini yetersiz hale getirmektedir. Bu yüzden bazı 

türlerin betimlemelerinde eksikler bulunmaktadır. Bunların yanı sıra morfolojik olarak çok 

yakın gruplar moleküler çalışmalarda farklılık gösterebilmektedir [6-8,10-13,16]. Bu 

nedenlerden dolayı bu cinsin sınıflandırılmasında son yıllarda morfolojik karakterler ile 

moleküler karakterler beraber kullanılmaya başlanmıştır [25]. 

 
Sistematikte son yıllarda filogenetik yaklaşımlar hızla yaygınlaşmaktadır. DNA dizilerinin 

ve filogenetik analiz yöntemlerinin kullanılmasıyla bu yaklaşım sistematiğe katkı 

sağlamaya başlamıştır [16]. Fakat bütün canlı gruplarında olduğu gibi bitkilerde de henüz 

kesin sonuçlar verip güvenle kullanılabilecek standart bir DNA dizisi mevcut olmayıp, 

daha çok taksonomik gruplara özel DNA dizileri (belirteç) tespit edilmiş ya da birden fazla 

belirteci kombine edip kullanmak gerekmiştir [26-49]. Çekirdek genomuna ait ribozomal 

DNA’nın (nrDNA) ITS bölgesi (ITS1 + ITS2 + 5.8S geni) en çok çeşitlilik gösteren ve 

bitkilerle yapılan filogenetik çalışmalarda da önemli ve kullanışlı olan bir bölgedir [50-51]. 
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Asteraceae familyası için ITS bölgelerinin kullanışlılığı Baldwin tarafından kanıtlanmıştır 

[52-53]. Ayrıca çekirdek genomuna ait dizilerin ve bilhassa ITS dizilerinin organel DNA 

dizilerine göre (kloroplast ve mitokondri), cinse ait olan türler üzerinde veya yakın akraba 

olan cinsler arasındaki filogenetik ilişkiyi araştırmada kullanılmasının daha iyi sonuç 

verdiği çeşitli araştırmalarda gösterilmiştir [50,52,54-56]. Ek olarak, ETS dizileri de bazı 

Asteraceae cinsleriyle ilgili önemli filogenetik çalışmalarda kullanılmış ve filogenetik 

açıdan bilgi verici sonuçlara ulaşılmıştır [25,51,54-63]. 

 
Bu çalışmanın amacı Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait iki atasal taksonun ve 

bunların meydana getirdiği hibrit bireylerin çekirdek DNA’sı (nrDNA) üzerinde bulunan iç 

transkripsiyon boşluğu (ITS) ve dış transkripsiyon boşluğu (ETS) ile kloroplast DNA’sı 

(cpDNA) üzerinde bulunan genler arası boşluk (trnL-F) ve ribozomal protein (rpl32) 

bölgelerini PCR ile çoğaltıp, baz polimorfizmlerine bakarak taksonlar arasındaki akrabalık 

derecelerini belirlemek ve morfolojik veriler ile karşılaştırma yaparak taksonomik 

problemlerin çözümüne katkıda bulunmaktır. 

 
1.1 Asteraceae (Compositae) Familyası ile İlgili Genel Bilgiler 

Asteraceae (Compositae) familyası; bu çalışmanın da konusunu oluşturan Cirsium cinsini 

içeren, aynı zamanda çiçekli bitkiler arasında tür sayısı en fazla olan familyadır. Dünyada 

1620 cins ve 25040 tür [64], ülkemizde ise 152 cins altında, 1230 tür, 133 alttür ve 75 

varyete olmak üzere toplam 1438 takson ile temsil edilmektedir [65]. Asteraceae 

familyasının gen merkezinin, Bremer tarafından 1993 yılında yapılan kladistik çalışmalara 

göre Güney Amerika ve Pasifik olduğu ileri sürülmüştür [66]. 

 
Familyanın büyük bölümünü, ılıman bölgelerde yayılış gösteren otsu formlar meydana 

getirir. Familya üyeleri Antartika bölgesi hariç, yeryüzünün hemen hemen her yerinde 

yayılış göstermektedir [67-68]. Bu familyaya ait bazı taksonlar Orta ve Güneybatı Asya, 

Meksika, Güneydoğu Brezilya, Güney Afrika, Avustralya gibi değişik bölgelerde geniş 

oranlarda yayılış gösterirken bazı taksonlar ise çok nadir alanlarda yayılış 

göstermektedirler [69-70]. 

 
Asteraceae Türkiye’de 447 endemik tür bulundurmakla birlikte, % 37 endemizm oranı ile 

en çok endemik türe sahip olan familyadır [2,5,71]. Asteraceae familyası Asteroideae, 

Barnadesioideae, Carduoideae, Cichorioideae ve Mutisioideae olmak üzere 5 alt 
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familyadan oluşmaktadır ve Carduoideae alt familyasının ise Gochnatieae, 

Hecastocleideae Tarchonantheae, Dicomeae, Pertyeae ve Cynareae olmak üzere 6 tribusu 

bulunmaktadır. Cirsium cinsinin de dahil olduğu Cynareae tribusu ise 5 alt tribusa ayrılmış 

olup 73 cins ve 2360 türden oluşmaktadır. Cirsium cinsi bu tribusun Carduinae alt 

tribusunun bir üyesidir [70]. Cynareae tribusu çok sayıda üyesi bulunan ve iyi bilinen 

cinsleri barındırmaktadır. Bu cinslerden Cousinia Cass. dünyada 662, Centaurea L. 400, 

Saussurea DC. yaklaşık 300, Cirsium 250-300, Centaurea L. 400, ve Carduus L. 90 takson 

ile temsil edilmektedir [72-77]. 

 
Ülkemizde Cynareae tribusu 36 cins ile temsil edilmekte ve Centaurea cinsi tribus içinde 

215 takson (%61,6’sı Türkiye için endemik) ile en fazla takson bulunduran cins olup 

Cirsium cinsi ise 80 takson ile ikinci sırada gelmektedir. Bu tribusta yukarıda da adı geçen 

cinslerden Cousinia ülkemizde 37, Carduus 29 ve Saussurea ise 1 takson ile temsil 

edilmektedir [2,4,78]. 

 
Asteraceae’nin morfolojik betiminden bahsedecek olursak, bu familya üyeleri, bir, iki veya 

çok yıllık, otsu, çalımsı, tırmanıcı veya nadiren ağaçsı formdaki bitkilerden oluşur. 

Dokularında her ne kadar çoğu cinste lateks (sütsü akışkan sıvı) kanalları mevcut ve 

karakteristik olsa da bazılarında bulunmamaktadır. Yapraklar almaşlı veya karşılıklı; 

nadiren stipullu (kulakçık), yaprak ayası bazen basit ve parçalanmamış ama sıklıkla loblu 

veya dişli şeklinde parçalanmıştır. Çiçek sayısı genellikle fazla, nadiren tek ve çiçekler 

sapsızdır. Çiçek durumu kapitulumdur -ki bu familyanın en karakteristik yapısıdır- ve 

kapitulumun etrafı tek veya çok sıralı involukrum ile örtülmüştür. Kapitulumlar zaman 

zaman psödosefalum adı verilen ikinci bir kapituluma benzer baş şekline sahip 

olabilmektedir. Çiçekler ışınsal ya da tek simetrilidir. Çiçek tablası çıplak, üzerinde 

palealar (dilsi çıkıntılar) mevcut ya da uzun tüylüdür. Çiçekler epigin (alt durumlu 

ovaryum), hermafrodit, dişi, erkek ya da verimsizdir. Çiçeğin dış halkası olan kaliks 

ovaryumun ucunda pappus şeklinde indirgenmiş, pappus tüy, kıl ya da diken halini almış 

veya bazen tamamen ortadan kalkmıştır. Korolla, birleşik, tüpsü, tüysü, dilsi, nadiren iki 

dudaklı, genellikle 3–5 dişli veya bazen mevcut değildir. Erkek organlar (stamenler) 4–5, 

epipetal (stamenleri petal veya korollaya bağlı olan erkek organlar topluluğu) yapıda, 

filamentler genellikle serbest, anterler lateral olarak stilus çevresinde silindir halinde 

birleşmiş (singenezis), nadiren serbest ve iç yüzeylerden açılan yapıdadır. Dişi organlar 

(pistiller) bir tane, ovaryum alt durumlu, tek lokulus mevcut, iki karpelli, bazal (tabansal) 
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yapıda anatrop ovül tek, plasentalanma bazal; boyuncuk genellikle iki parçalı, bazen 

tüylüdür. Meyva alt durumlu, iki karpelli bir pistilden meydana gelir (aken=sipsela) ve 

ucunda genellikle bir pappus veya kaliks kalıntısı taşır [79]. 

 
Asteraceae familyası ekonomik yönden de dünyada ve ülkemizde önemli yeri olan bir 

familyadır. Bu familya, gıda olarak tüketilen bitkileri; Lactuca L. (Marul), Cynara L. 

(Enginar), yağ hammadde kaynaklarını; Helianthus annuus L. (Ay çiçeği), kauçuk 

hammadde kaynaklarını; Taraxacum bicorne Dahlst. (Karahindiba), tıbbi ve ilaç 

bitkilerini; Artemisia L. (Pelin otu), Anthemis L. (Papatya), Achillea millefolium L. 

(Civanperçemi), Tanacetum parthenium (L.) Schultz Bip. (Gümüşdüğme) ve Arnica 

montana L. (Arnika), süs bitkilerini; Aster L. (Yıldız patı), sukulentleri; Kleinia Mill., 

yabani otları; Cirsium Mill. (Devedikeni-Köygöçüren), Sonchus L. (Eşekgevreği) ve zehirli 

bitkileri; Senecio L. (Kanaryaotu) içerir [80-82]. 

 
1.2 Cirsium Mill. Cinsi ile İlgili Genel Bilgiler 

1.2.1 Cirsium Cinsinin Morfolojik Özellikleri 

Cirsium (devedikeni) cinsindeki bazı türlerin, Cnicus (Topdiken), Carduus (Eşekdikeni) 

gibi diğer cinslerin bazı türlerinden kolayca ayırt edilemeyen benzer özellikler göstermesi 

nedeni ile Cirsium kompleks ve zor bir cins olarak bilinmektedir. Cynareae tribusunda  

bazı cinslerin sınıflandırılmasında taksonomik sorunlar görülmektedir. Bu tribustaki 

cinslerden biri olan Cirsium; yaprak şekilleri, kapitulum yapısı, ve gövdelerinin dikenli 

oluşu gibi bazı morfolojik özellikleriyle, aynı tribusta bulunan Onopordum L. (Kangal) ve 

özellikle de Carduus ile aynı alanda yayılış gösteren populasyonlarda yakın benzerlikler 

göstermektedir [73-74]. 

 
Cirsium türleri çok yıllık, iki yıllık, nadiren tek yıllık otsu bitkiler olup nadiren iki evcikli; 

gövde kısmı dikenli-kanatlı veya dikensiz, dallanmış veya dallanmamıştır. Yapraklar geniş 

rozet şeklinde, almaşlı dizilişli, üst yüzeyi kıl şeklinde tüylü ve küçük dikenli, kenarları 

dikenli, yaprak ayasının kenarları tam veya tüysü derin parçalı (pinnatisekt). Kapitulumda 

çiçekler aynı anda olgunlaşır, tablamsı yapıda, tek veya çok sayıda. Fillariler (brakte) çok 

sıralı, kiremit şeklinde dizilmiş, üst kısımlarda yatık veya bazen dik, uç kısmın hemen 

altında salgı cebi var veya yok, genellikle uçta bir iğne, kenarları düz-küçük dikenli veya 

çıkıntılı. Çiçek tablası uzun tüylü. Çiçekler tüp şeklinde, çoğunlukla iki nadiren tek eşeyli, 

genellikle eşit olmayan 5 parçalı, beyazdan morumsu-kırmızımsı bazen de sarımsıya kadar; 
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korolla tüpünün tabanı hafifçe genişlemiş yapıda. Pappus çok sıralı, kuş tüyü gibi 

yumuşak, tabanda bir halka üzerinde bağlı, kalıcı veya düşücü, iç taraftaki tüyler daha 

uzun, çoğunlukla pürüzlü veya tepede kalınlaşmış; çok nadiren tamamen pürüzlü. Polen 

yapıları iki kutuplu, ekvatoral ve küreseldir. Akenler az çok dikdörtgenimsi, yassı, 

pürüzsüz, çıplak, az çok yarıküremsi tümsekçikli, ovülü plesantaya bağlayan uzantının 

ovule birleştiği yer (hilum) oval, tabandan az yukarda [4,12,15,83-84]. 

 
1.2.2 Cirsium Cinsinin Dünya Üzerindeki Yayılışı 

Cirsium cinsine ait tek yıllık dikenli türler Kuzey yarımküre ve subtropikal bölgelerde 

yayılış göstermekte olup bunların çoğunluğu Avrasya’da yayılış göstermektedir. Avrupa, 

Kuzey Afrika, Sibirya, Asya’nın güneybatısı, Afrika’nın doğu ve batısı ile Amerika’da 

sıklıkla çok yıllık veya iki yıllık türler yayılış gösterirken, tek yıllık türlere ender rastlanır. 

Avrupa’nın güneybatısı, Kafkas dağları, Asya’nın güneyi, Çin’in güneybatısı, Japonya, 

Kuzey Amerika’nın batısı Cirsium cinsi için tür çeşitliliğinin en fazla olduğu alanlardır 

[73, 85-87]. 

 
Cinsin türleri deniz seviyesinden Alpler’e ve Kanada’nın kuzey bölgelerinden Orta 

Amerika’nın tropiklerine kadar yayılış gösterir. Cinsin üyeleri genellikle ormanlık alanlar, 

otlak alanlar, çayır, bozkır, mera, kumlu bölgeler, yol kenarları, hendekler, göl, dere, nehir, 

çöl gibi pek çok habitatta yetişir. Nemli toprakları seven bir cinstir. Türkiye’de ise bu 

cinsin üyelerinin özellikle Doğu ve Kuzeydoğu Anadolu’da dağılım göstermiş olduğu 

görülmektedir ve cinsin ana merkezinin Trabzon ve Artvin arasında olduğu 

düşünülmektedir. Bu alan Türkiye’nin ana endemik merkezlerinden biridir [4,70,85,87- 

91]. 

 
Cirsium cinsi dünya genelinde yaklaşık 250 tür ile temsil edilirken Türkiye’de günümüzde 

68 tür (33’ü endemik olan 80 takson) ve 2 hibrit takson ile temsil edilmektedir. 50 tür, 52 

takson Epitrachys DC. seksiyonuna, 17 tür, 27 takson ve 2 hibrit Cirsium seksiyonuna ve 1 

tür de Cephalonoplos (Neck.) DC. seksiyonuna aittir [5,7,8,92]. Bununla birlikte, Rusya 

Florasında (USSR) 7 seksiyon ve 16 alt seksiyon altında olmak üzere 111 tür [85], Avrupa 

Florasında 3 seksiyon altında 60 tür [86], İran Florasında 5 seksiyon ve 7 alt seksiyon 

altında olmak üzere 36 tür [87], Kuzey Amerika florasında 62 tür [88], Suriye, Filistin ve 

Sina Florasında 14 tür [93], Çin Florasında 46 tür [94], Tayvan florasında 12 tür [95], 
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Japonya Florasında 55 tür [96] bulunmaktadır. Görüldüğü üzere yayılış gösteren tür sayısı 

açısından ülkemiz oldukça zengin bir yapıya sahiptir. 

 

1.2.3 Cirsium Cinsinin Taksonomik Gelişimi 

Cirsium cinsi ile ilgili ilk çalışmaların Linnaeus öncesi yazarlardan, Tourneforte, Bauhin 

ve onların çağdaşı olan yazarlar tarafından yapıldığı anlaşılmaktadır [97-98]. Cinsin otörü 

bazı eserlerde Adanson [87], bazılarında ise Miller [4, 85] olarak verilmektedir. Cinsin 

otörü ile ilgili literatür bilgilerine göre: 

Linnaeus (1753) “Species Plantarum” adlı eserinde dikenli bitkileri Carduus ve Cirsium, 

Sonchus ve Centaurea olmak üzere 4 genel gruba ayırmıştır. Başlangıçta bu dikenli 

bitkilerin çoğunluğu Cirsium cinsine dahil edilmiş, sonraları birçok Cirsium türü Cnicus 

cinsi içinde işlenmiştir [99-100]. 

 
Miller 1754 yılında yayınlanan “The Gardens Dictionary” adlı eserinde Cirsium ismini 

kullanmış ve cinsin 13 türünü polinominal adları ile listeleyerek ilk kapsamlı bilgileri 

vermiş olup, cinsin türleri için genel vejetasyon dönemleri ile Avrupa’daki yayılışından da 

kısaca bahsetmiştir [101]. 

 
Adonson ise 1763 yılında yayınlanan “Families Des Plantes” adlı eserinde Cirsium ismini 

kullanmış ve cinsin özelliklerini çok kısa vermiş, tür listesi vermemiştir. Ayrıca, bu eserde 

Cirsium isminin ilk kez Tournefort tarafından kullanıldığı anlaşılmaktadır [102]. 

 
Cinsle ilgili ilk kapsamlı çalışmalardan biri olan “Prodramus Systematis Naturalis” adlı 

eserinde De Candolle (1838) cinsin 137 türünü 6 seksiyon içerisinde vermiştir. Ayrıca bu 

çalışmaya göre Lophiolepis Cass. seksiyonu 4 tür, Eriolepis Cass. seksiyonu 38 tür, 

Orthocentron Cass. seksiyonu 6 tür, Corynotrichum DC. seksiyonu 3 tür, Cephalonoplos 

(Necker) DC. seksiyonu 5 tür ve Onotrophe Cass. seksiyonu 81 türden oluşmaktadır [103]. 

Türkiye’de yayılış gösteren Cirsium cinsi, Boissier (1875, 1888) tarafından “Flora 

Orientalis" adlı eserde 4 seksiyon (Epitrachys DC., Chameleon DC., Lamyra Cass. ve 

Breea Less.) altında işlemiş ve 74 tür tanımlanmıştır [104-105]. 

 
Sommier and Levier (1895) ise Türkiye türlerinin de yer aldığı “Cirsium del Caucaso” adlı 

eserinde seksiyonlarını belirtmeden 53 türü betimleri ile birlikte vermiştir [106]. 
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Petrak (1917) tarafından Kuzey Amerika Cirsium türleri üzerine yapılan kapsamlı bir 

çalışmada ise Eucirsium alt cinsi altında 6 seksiyon, 17 alt seksiyon ve 84 tür verilmiştir 

[107]. Yeni Dünya Cirsium türleriyle ilgili kapsamlı bir çalışmaya 62 tür ile Kuzey 

Amerika Florası’ nda yer verilmiştir [88]. 

 
Petrak (1979) İran Florası’nda 5 seksiyon, 7 alt seksiyon, 4 seride 36 türe yer vermiştir 

[87]. 

 
 

Charadze (1963), Flora USSR’de yer alan 112 türü 7 seksiyon, 21 alt seksiyon ve 22 seriye 

ayırmıştır [85]. 

 
 

Werner (1976) Avrupa Florası’nda 60 türü 3 seksiyon altında vermiştir [86]. 

 
 

Türkiye Florası’ nda ise son revizyon çalışmaları sonucunda Cirsium cinsine ait tür sayısı 

68, takson sayısı ise 80 olarak verilmiştir. 80 taksonun 50 türü (52 takson) Epitrachys 

seksiyonuna, 17 türü (27 takson ve 2 hibrit) Cirsium seksiyonuna ve 1 tür de (1 takson) 

Cephalonoplos seksiyonuna ait olup, bu taksonlardan 33 tanesi (% 41) Türkiye’ye 

endemiktir [4-9]. 

 
1.2.4 Cirsium Cinsi Üzerine Yapılan Çalışmalar 

Daha eski tarihlere uzanan morfolojik verilere dayalı taksonomik problemlerin 

çözümlenmesi çalışmaları artık günümüzde çok farklı karakterlerin kullanılması ile 

desteklenmektedir. Bitki türleri ile yapılan kimyasal, sitolojik, anatomik, embriyolojik, 

palinolojik, fizyolojik, moleküler vb. karakterlere dayalı çalışmalar, bu türlerin 

sınıflandırılmasında ve özelliklerinin daha doğru şekilde ifade edilmesinde ve ayrıca cins 

içi veya dışı filogenetik akrabalıkların ortaya koyulmasında günümüz taksonomisinde 

sıklıkla kullanılmaktadır. Cirsium cinsi ile ilgili yapılan bazı önemli çalışmalar şu şekilde 

özetlenebilir: 

 
1.2.4.1 Morfolojik ve Anatomik Çalışmalar 

Morfolojik çalışmalar Asteraceae familyasına ait üyelerde, taksonların arazi gözlemlerinde 

kolayca ayırt edilebilmelerini sağlamaktadır. Bilhassa Asteraceae familyasına ait meyve 

tipi olan akenlerin morfolojisi ve anatomisi sistematik anlamda oldukça bilgi vericidir ve 

türler arasındaki akrabalık ilişkilerini ortaya koyabilmek için yaygın şekilde 
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kullanılmaktadır [108-122]. Elde edilen karakter sayısı ne kadar fazla olursa elde edilen 

bulgular da o derece bilgi vericidir. 

 
Cirsium cinsinin Cirsium seksiyonundan Türkiye’de yayılış gösteren 15 türün (21 takson) 

aken morfoloji ve mikromorfolojileri incelenip analiz edilmiştir. Bu çalışmada 59 

morfolojik ve mikromorfolojik karakter incelenmiştir. Aken yüzeylerinin özellikleri ilk kez 

ortaya çıkarılmış ve ayrıca aken özelliklerinin, türlerin morfolojik benzerliklerine katkıları 

da tartışılmıştır [12]. Yine Cirsium seksiyonuna ait 14 türün (21 takson) aken morfolojisi 

çalışılmış ve aken yüzey özellikleri 7 ana başlığa ayrılmıştır [123]. 

 
Bu çalışmada kullanılan taksonların da ait olduğu Epitrachys seksiyonundan 17 türün aken 

morfolojileri, mikromorfolojileri ve anatomik yapıları detaylı şekilde çalışılmış ve elde 

edilen UPGMA dendrogramları ile de türler arasındaki ilişkiler tartışılmıştır [124]. Bir 

başka çalışmada ise yine Epitrachys seksiyonuna ait 15 türün aken morfolojisi ve 

anatomisi araştırılmış olup aken yüzey yapıları ile perikarp ve testa anatomisinde önemli 

farklılıklar gözlenmiştir. Bu üç özelliğin türlerin ayırt edilmesindeki önemi tartışılmıştır 

[125]. 

 
Asteraceae üyeleri ile alakalı anatomik çalışmalar çok sayıda olmayıp bilhassa kök ve 

rizom anatomisinin önemli olduğu, 59 tür çalışılarak gösterilmiştir [126]. Bir diğer 

çalışmada, Kuzeydoğu Anadolu’da yayılış gösteren 26 taksonun yaprak anatomileri 

karşılaştırılmış ve türlerin ayırt edilmesinde anatomik karakterlerin ne denli önemli olduğu 

tartışılmıştır [127]. Bir başka çalışmada ise Artvin’de yayılış gösteren Cirsium caucasicum 

(Adams) Petrak, C. kosmelii (Adams) Fisch. ex Hohen., C. rigidum DC ve C. 

pseudopersonata Boiss. & Bal. subsp. kusnezowianum (Somm. & Lev.) Petrak 

taksonlarının kök anatomileri karşılaştırılmış ve önemli bulgular elde edilmiştir [128]. 

İran’da yayılış gösteren 17 Cirsium türünün kullanıldığı bir diğer çalışmada ise türler 33 

anatomik karakter (18’ i yaprağa ve 15’ i köke ait) açısından incelenmiştir [20]. 

 
1.2.4.2 Kromozom Çalışmaları 

Cirsium cinsi üzerinde yapılan kromozom çalışmaları cinsin hibritleşmesi ile ilgili önemli 

bilgiler sunmakta olup bu çalışmalardan bazılarını şöyle sıralayabiliriz: Yapılan bir 

çalışmada Orta Amerika (Meksika) ve Batı Hindistan’da yayılış gösteren Cirsium 

türlerinin revizyon çalışmasında kromozomal veriler elde edilmiştir. Bu çalışmaya göre 
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Amerika kıtasına ait Cirsium türlerinin haploid kromozom sayıları n = 9’dan n = 17’ye 

kadar değişiklik göstermektedir. Bu kromozom sayılarının neden değişiklik gösterdiğine 

dair bir bilgi verilmemiştir. Ayrıca bazı türlere ait kromozom sayılarında bir veya daha 

fazla ekstra kromozomların bulunması, bu cinsin türleşme mekanizmasını daha da 

karmaşıklaştırır. Meksika’da yayılış gösteren C. ehrenbergii Sch.Bip. ve C. ochrocentrum 

A.Gray türleri, bu şekilde ekstra kromozom sayılarına sahip olarak sunulmuştur. Bu iki 

türün kök uçlarından elde edilen kromozom sayıları ise 2n = 38 olarak rapor edilmiştir. 

Morfolojik verilere ek olarak kromozom bilgisinin de sunulması Cirsium cinsinin 

taksonomisine fayda sağlamaktadır. [128-129]. 

 
Yapılan pek çok çalışmada Cirsium cinsi içinde en çok görülen kromozom sayısı 2n = 34 

olarak tespit edilmiştir. Bu da çalışmalarda kullanılan türlerin %69’una tekabül etmektedir. 

Tetraploid yapıya sahip türlerin %10’unda kromozom sayıları 2n = 68 şeklindedir. Daha az 

olmakla beraber 2n = 30 ve 32 kromozom sayısına sahip türler de belirlenmiştir. Çok daha 

nadir de olsa 2n = 16, 18, 20, 22, 24, 26, 28, 52 ve 102 kromozom sayısına sahip türler de 

bulunmaktadır [20-21,24,86,130-144]. Ayrıca Hindistan, Slovakya ve İran’da yayılış 

gösteren bazı Cirsium türlerinde de kromozom sayısı 2n = 34 olarak raporlanmıştır [145- 

147]. 

 
Türkiye’de yayılış gösteren 12 takson ile yapılan bir kromozom çalışmasında Cirsium 

cinsine ait 6 taksonun (C. pseudopersonata Boiss & Bal. subsp. pseudopersonata, C. 

simplex subsp. armenum (DC.) Petrak, C. munitum (Bieb.) Fischer, C. macrobotrys 

(C.Koch) Boiss., C. sommieri Petrak ve C. trachylepis Boiss.) kromozom sayıları 2n = 34 

olarak ilk kez bilime kazandırılmıştır [20]. Kuzeydoğu Anadolu Cirsium türleriyle yapılan 

başka bir çalışmada 11 takson ve 1 hibritin kromozom sayıları bilime ilk kez kazandırılmış 

olup, 1 taksonda yeni poliploidi seviyesi belirlenmiştir [21]. 

 
Bir diğer çalışmada Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait olan C. sintenisii, C. 

boluënse, C. baytopae, C. poluninii ve C. ellenbergii türlerinin kromozom sayıları ilk kez 

raporlanmıştır. Ayrıca 5 türün daha detaylı karyotip analizi yapılmış ve kromozom sayıları 

2n = 32, 34, 36, 60 ve 68 olarak tespit edilmiştir [132]. 

 
Genel olarak Türkiye’de doğal yayılış gösteren Cirsium türleriyle ilgili yapılan 

çalışmalarda, bu cinse ait kromozom sayıları 2n = 32, 34, 60 ve 68 olarak raporlanmıştır 
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[20-21,132]. Bu elde edilen kromozom sayısı verileri, cinsin kromozom sayısının üç temel 

haploid sayı üzerine (x = 12, 17 ve 18) oturduğunu göstermekte ve cinsin türleri arasında 

kromozom sayılarının anöploidi ve poliploidi şeklinde farklılaşmış olabileceğini akla 

getirmektedir [148]. 

 
1.2.4.3 Palinolojik Çalışmalar 

Polen morfolojisi bilhassa son yıllarda cinslere ait üyelerin sınıflandırılmasında ve 

filogenetik ilişkilerinin açığa çıkarılmasında oldukça fazla başvurulan bir alandır [149- 

153]. 

Asteraceae familyası “europalynos” yapıda palinolojik özelliklere sahip bir familyadır. İlk 

olarak Wodehouse tarafından palinolojik olarak incelenmiştir [154]. Polenler genellikle 

trikolporat, kolpuslar geniş ve belirgindir. Polenler genellikle oblat-sferoidal-prolat polen 

şekline sahiptir. Asteraceae familyasının polen morfolojisi ile ilgili yapılmış birçok çalışma 

bulunmaktadır [80,149,155-157] . 

 
Ülkemizde Cirsium cinsi ile ilgili yapılan çalışmalarda elde edilen palinolojik bulgulara 

göre Cirsium cinsine ait farklı polen tipleri ve alt tipleri belirlenmiştir. Çalışma sonucunda 

Cirsium cinsinin elektron mikroskobu verilerine gore polenleri isopolar, trizonokolporat; 

P/E oranı 0.77-1.56 arasındadır. Polen şeklinin suboblattan prolata kadar çeşitlilik 

gösterdiği tespit edilmiştir [148]. 

 
Epitrachys seksiyonunda yer alan Cirsium sivasicum Yıldız, Arabacı & Dirmenci ve C. 

peshmenianum Yıldız, Dirmenci & Arabacı türleri ve bunlara yakın akraba bazı taksonlar 

ile aralarındaki farklılıklar polen morfolojilerine bakılarak değerlendirilmiş, türler polen 

tiplerine göre 3 kategoriye ayrılmıştır [16]. Bir diğer çalışmada C. baytopae P.H.Davis & 

Parris ve C. bulgaricum DC morfolojik ve palinojik olarak detaylı olarak incelenmiş ve 

farklılıklarına değinilmiştir [158]. 2016 yılında yayımlanan bir çalışmada Hakkari’den C. 

semzinanicum Fırat adında yeni bir tür tanımlanmış ve türün C. karduchorum Petrak ile 

morfolojik ve palinolojik karakterler açısından benzerlik ve farklılıkları tartışılmıştır. Bu 

çalışmada, tektum ve kolpus özellikleri iki türün ayırt edilmesinde yardımcı karakterler 

olarak kullanılmıştır [92]. Bir başka çalışmada Kuzey Doğu Anadolu’da yayılış gösteren 3 

Cirsium taksonunun polen morfolojileri ilk kez detaylı olarak çalışılmıştır [14]. 

http://tureng.com/en/turkish-english/%26
http://tureng.com/en/turkish-english/%26
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Bir başka çalışmada, Cirsium cinsine ait olan; İran’da yayılış gösteren Cirsium, 

Cephalonoplos, Echenais, Epitrachys ve Pseudoepitrachys seksiyonlarındaki 23 adet türün 

polen morfolojileri ilk kez analiz edilmiş ve çalışmalar sırasında ışık mikroskobu ve 

taramalı elektron mikroskobu kullanılmıştır. Çalışma sonucuna göre polen tanelerinin 

radyal simetrik, izopalar, trizonokolporat yapıda ve ekzin yapılarının ekinat olduğu, polen 

şeklinin ekvatoral eksende suboblattan oblat-sferoidale kadar, polar eksende circulardan 

triangulara kadar çeşitlilik gösterdiği belirtilmiştir [159]. 

 
1.2.4.4 Moleküler Çalışmalar 

Cins ve türler arası sınıflandırmalarda veya hibritlerin belirlenmesinde genom büyüklüğü 

karşılaştırmaları önemli faydalar sağlamaktadır [160-162]. Bitkilerin iklimsel değişiklikler 

ve farklı coğrafik bölgelerdeki dağılımları durumunda DNA miktarındaki farklılıklar flow 

sitometri analizleriyle ortaya çıkarılmış, yakın ilişkili türlerin uzak ilişkili türlere göre 

genom büyüklüklerinde daha az varyasyon görülmüştür [163]. Bu da yakın türlerin genetik 

açıdan da benzer olması durumunu açıklar niteliktedir. 

 
Cirsium cinsinin bazı hibritlerinde gerçekleştirilen flow sitometrik analizler sonucu hibrit 

genomlarının DNA miktarlarının iki ebeveyn arasında bir yerde yer aldığı görülmüş, aynı 

zamanda tek yıllık türlerle çok yıllık türlerin involukrum, kapitulum uzunluğu ve iğne 

yapıları ile genom büyüklükleri arasındaki ilişki incelenmiştir [130]. 

 
Cirsium ve Carduus cinsleri bazı moleküler filogenetik çalışmalara göre monofiletik 

cinslerdir. Bunun yanında Carduus cinsi, kabuklu (pul pul) veya sakallı pappus ve 

genellikle kanatlı gövde görüntüsüyle, tüysü pappuslu ve daha az dallanmış gövdeli 

Cirsium’dan ayrılır [25,60,75,87,164-165]. Kelch ve Baldwin tarafından yapılan moleküler 

filogenetik çalışmalar, Cirsium cinsinin çeşitliliğinin Avrasya’dan gelen tek bir başlangıç 

girişine dayanan hızlı evrimsel farklılaşmanın bir sonucu olduğunu göstermektedir. 

Cirsium cinsinin Kuzey Amerika'da rDNA gelişimi oldukça korunmuştur ya da hızlı bir 

ekolojik radyasyona maruz kalmıştır. Kuzey Amerika Cirsium türleri arasındaki ilişkiler 

karmaşık olduğundan moleküler çalışmalar bu türlerin filogeni taslağını sağlamak  

amacıyla başlatılmıştır [25,60,78,88,90,166]. 
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1.2.4.5 Kimyasal Çalışmalar 

Cirsium cinsi çeşitli toplumlarda halk arasında sıklıkla kullanılmaktadır. Ülkemizde de 

bazı türlerinin yenilebilir nitelikte olması ve bağışıklığı destekleyici özelliklerinin olması, 

kimyasal içeriği hakkında çeşitli araştırmacılarda merak uyandırmıştır. Cins ile ilgili 

yapılan bazı kimyasal çalışmalar şu şekilde özetlenebilir: 

 
Cirsium cinsi türlerinin kimyasal analiz çalışmaları sonucunda flavonoid, asetilen, 

poliasetilen, sterol, triterpenler, alkoloidler, alkinler, hidrokarbonlar, seskuiterpen 

laktonları, fenolik asit ve lignin bileşimlerini içerdiği görülmüş, bu bileşimler arasında en 

yoğun flavonoidlerin bulunduğu belirtilmiştir [15,167-175]. Ayrıca Cirsium türlerinin 

kersetin, vanilik asit, p-hidroksi benzoik asit ve kumarik asit içerdiği de bildirilmiştir [176- 

180]. 

 
Cirsium türlerinin özütlerinde yüksek oranda bulunan mikro elementler (Fe, Zn, Mn, Cu, 

Co, B), metanol özü, total fenol içeriği ile etil asetat özü antioksidan aktive edicidir. 

Kolesterol dengesini düzenlemede sterol ve triterpenlerin ve iştah kesici etki göstermede 

alkinlerin önemli bir rolü vardır. Cinsin tüm türlerinde bulunan Linanin ve Pektolinanin’in 

iltihaplara karşı önleyici anti-inflamatuar etkisi bulunmaktadır. Öte yandan diosmetin, 

vicenin-2, skullerin ve rutin ise anti-mikrobiyal etkisi bulunan çok önemli kimyasallardır. 

Yazın maksimum seviyede oksin ve gibberellin hormonu ile birlikte Indol bileşimlerinden; 

Indolasetikasit, Indolaldehit, Indolkarboksilikasit, Indolasetonitril ve triptofan belirli 

oranlarda Cirsium köklerindeki büyümeyi teşvik edici ve büyümeyi engelleyici hormonlar 

ve kimyasallardır. 

 
Cirsium türlerinin genelinde büyümeyi teşvik edici gibberellin hormonu 5 farklı varyetede 

(gibberellin A3, A7, A1, A4 ve gibberellin A8) kategorize edilmiştir. Kışın en yüksek 

seviyede büyümeyi engelleyici olarak etkili hormon ise ABA (Absisik asit)’dır [181-190]. 

Çeşitli ülkelerde yayılış gösteren farklı Cirsium üyeleri ile ilgili yapılan çalışmalarda da 

hispidulin 7-neohesperidozid [191], luteolin 5-O-b-D-glukopiranozid ve aglycone luteolin 

flavonoid [192], isokempferid 7-O-d-(6-methylglukuronid) [193] yeni elde edilen bazı 

flavonoidlerdendir. Türkiye’de yayılış gösteren bazı Cirsium türleri ile ilgili kimyasal 

çalışmalar da yapılmıştır ve bilhassa çeşitli flavonoidlerin zenginliğinden bahsedilmiştir 

[83,194]. 
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1.2.4.6 Etnobotanik Çalışmalar 

“Cirsium” ismi Türkçe “şişmiş damar” anlamına gelen Yunanca kökenli “Cirsos” 

kelimesinden türetilmiştir [85,195]. Cirsium türlerinin varis iyileştirici olarak kullanıldığı 

birçok bilimsel araştırmada belirtilmiştir [196]. Halk arasında “köy göçerten, kangal 

dikeni, eşek dikeni, çarık kesen, hamur kesen, su dikeni, kazan kulpu, körkenger” olarak 

bilinen Cirsium türlerinin bazıları yiyecek veya çay olarak tüketilebilmektedir [197-199]. 

 
Anadolu’da bu türlerin çiçekleri peptik ülsere ilaç olarak, gövde kısmı ise öksürük ve 

bronşit tedavisinde kullanılır. Cirsium italicum Mill. tohumlarının anal fissür tedavisinde 

kullanıldığı bilinmektedir. [200-203]. Cirsium arvense (L.) Scop. (Köy göçüren = Köy 

göçerten) türünün çiçekli dal kısımları ve kökleri kuvvet verici ve istah açıcı olup 

tohumları anne sütünü ve safra salgılarını artırır. Yaprakları verem ve çeşitli solunum 

hastalıklarına karşı tedavi edicidir, aynı zamanda homeostatik denge bozukluğuna neden 

olan bağırsak hastalıkları için şifalı bir bitkidir. Çiçekli kısımları çiğ tüketilerek diyabet 

tedavisinde (kan şekerini düşürücü) olarak kullanıldığı gibi; kök ve çiçeklerinden 

hazırlanan çay, kalp hastalıkları ve damar tıkanıklığı tedavisinde kullanılmaktadır [15,200- 

205]. 

 
Yapılan bazı çalışmalarda ise Türkiye’ye endemik C. yildizanium Arabacı & Dirmenci 

bitkisinin bazı çözeltilerinin asetilkolinesteraz ve bütirilkolinesteraz inhibitörleri 

içeriğinden dolayı alzheimer, myastenia gravis, demans, ataksi ve parkinson gibi 

asetilkolin seviyesinin azalması ile ilişkilendirilen hastalıklara, tirozinaz inhibitörleri 

içeriğinden dolayı ise hiperpigmentasyona karşı kullanılabileceği saptanmıştır [19,206]. 

İlaç sanayinde ağız yaralarını iyileştirici ve çocuklar için kurt döktürücü ilaç yapımında 

kullanılmaktadır. Geleneksel tıpta kullanılan başlıca devedikeni türleri: Tarla devedikeni, 

köygöçüren devedikeni, beyaz devedikeni, sivri devedikeni, yünlü devedikeni, sapsız 

devedikeni ve bataklık devedikenidir. C. vulgare (Savi) Ten. (boğa devedikeni) bitkisinin 

köklerinin kaynatılmasıyla elde edilen lapa; ağız yaralarında, tüm bitkinin sıcak infüzyonu 

romatizmal eklem tedavisinde bitkisel buhar olarak ve yine tüm bitkinin kaynatılması, 

kanayan bağsur tedavisinde internal ve eksternal olarak kullanılmaktadır [207]. Taze 

yapraklarının kaynatılması ile elde edilen şurup; soğuk algınlığını önleyici ve ateş 

düşürücü olarak, çiçeği; egzama, sarılık, kaşıntı ve sivilcelere kullanılır [15]. Cirsium 

arvense, C. vulgare ve C. palustre (L.) Scop. şifalı bitkiler olmalarına rağmen, saldırgan 

özellikleri nedeniyle tarım alanları için zararlı, hatta tek yıllık bitkiler üzerinde öldürücü 
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etki gösteren, tahıl tarlalarında verimi düşürücü etkiler teşkil eden, çiftçiler için büyük 

problem yaratan çok yıllık tarla yabancı otlarıdır. Dünya çapında yayılış gösterdiği tarım 

alanlarında; mahsul geliri bakımından %15- %20’lik ürün kaybına sebep olurken; bu oran 

ülkemizde %24-%30’dur [208-210]. Bazı Cirsium türlerinin gövdedeki dal ve yaprakları 

da hayvancılıkta yem olarak kullanılır [211]. Yapraklardaki yüksek protein içeriği ve 

kökteki nişastanın inülin zenginliği, sindirimi kolaylaştırıcı etkiye sahiptir. Yakıt olarak 

kullanıldığı gibi endüstride kumaş boya yapımında ve iç kabuğundan elde edilen lifler 

kağıt yapımında kullanılır [212] . Kurutulmuş çiçekleri, bitki sütlerini katılaştırmak için bir 

mayadır [213]. Devedikenlerinin tüm türlerinin çekirdeklerinden sıkma yoluyla iyi yağ 

üretilir [214-215]. Türlerin diğer bir özelliği de bal üretimi için kullanılan en iyi bitkiler 

arasında yer almalarıdır. Bazı Cirsium türlerinden elde edilen bileşiklerin farelerde mevcut 

kulak ödemini inhibe ettiği bir çalışmada bildirilmiştir [216-218]. 

 
Farklı ülkelerde bazı Cirsium türleri halk arasında karaciğer ve böbrek iltihaplanması, 

karın ve bağırsak ağrısı gibi hastalıkların tedavisinde [172,192,219-220], antiinflamatuar 

etkilerinden dolayı ise geleneksel tıpta kullanılmaktadır [193,221]. Bazı türlerinin taze 

yaprak ve gövdesi kalsiyum, protein ve A vitamini açısından zengindir ve 

yenilebilmektedir. Ayrıca, kanamayı durdurma, idrarda kan görülmesi, kan kusma ve 

hipertansiyon gibi hastalıkların tedavisinde kullanılır [170,215,222-236]. Farklı türleri 

osteoartrit, kıkırdak kaybı ve menapoz dönemindeki kadınlarda kemik kaybına karşı 

önleyici olarak kullanılabilmektedir [237-241]. Bazı türleri halk arasında akciğer, rahim ve 

kan kanseri tedavisinde kullanımının yanı sıra iyi huylu prostatın gelişimi ile ilgili olarak 

idrarda kan görülmesinin tedavisinde kullanılan düşük toksisite ve yan etkili dekoksiyonun 

bileşimine girer. Aynı zamanda akut sinüzit tedavisinde hazırlanan bitki karışımlarının 

dekoksiyonunda kullanılan bitkilerdendir [242-244]. Ayrıca ağız kokusu gidermede de 

kullanılan türleri bulunmaktadır [245]. Bazı türlerinin kökleri yenilir, turşu olarak tüketilir, 

salamurası yapılır ve etli yemeklerde kullanılır [232,246-247]. 

 
1.2.4.7 Sistematik Çalışmalar 

Türkiye’de yayılış gösteren bazı Cirsium türleri üzerine yapılan çalışmalar, son zamanlarda 

çok sayıda yeni türün ülkemizin florasına kazandırılmasını sağlamış ve bununla birlikte 

bazı taksonların sistematikteki yerleri değiştirilmiş olup bu değişiklikler Tablo 1.1’de 

verilmiştir. 
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Tablo 1.1: Cirsium taksonları ile ilgili yapılmış sistematik değişiklikler 
 

SİNONİMİ OLANLAR KAYNAK 
 

Cirsium eliasianum Cirsium frickii [7] 

Cirsium polycephalum Cirsium byzantinum [248] 
 

YENİDEN DÜZENLENENLER 
 

Cirsium alatum subsp. alatum Cirsium elodes [7] 

Cirsium elodes Cirsium subinerme [7] 

Cirsium munitum    Cirsium pugnax   [248] 

Cirsium alatum subsp.   Cirsium pseudocreticum   [248] 

Cirsium congestum  Cirsium sorocephalum subsp. [248] 

Cirsium candelabrum Türkiye florası için yeni bir kayıt  [249] 

Cirsium laniflorum  Türkiye’de yayılış 

göstermemektedir 

YENİ TÜRLER 

TÜR ADI SEKSİYON 

[148] 

 

Cirsium ekimianum Epitrachys [13] 

Cirsium handaniae Epitrachys [11] 

Cirsium sivasicum Epitrachys [16] 

Cirsium peshmenianum Epitrachys [16] 

Cirsium yildizianum Epitrachys [10] 

Cirsium balikesirense Epitrachys [6] 

Cirsium nerimaniae Epitrachys [6] 

Cirsium semzinanicum Epitrachys [92] 

Cirsium bozkirensis 

Cirsium ayasii 
 
 

HİBRİTLER 

Epitrachys 

Epitrachys 

[8] 

[250] 

 

TÜR ADI SEKSİYON 
 

Cirsium ×erzincanicum Epitrachys [9] 

Cirsium ×kelkitensis Epitrachys [9] 

Cirsium × nezaketiae Epitrachys [9] 

Cirsium  prativagum Cirsium [7] 

Cirsium  woronowii Cirsium [7] 
 

 

 

1.3 Epitrachys Seksiyonu 

Cirsium cinsinin üç seksiyonundan biri olan Epitrachys seksiyonu; yapraklarının üst 

yüzeylerinin setalı ya da dikencikli, nadiren tüyler tarafından gizlenmiş olmasıyla diğer 

seksiyonlardan ayrılmaktadır. Ülkemizde az bilinen ve endemik türlerin sık bulunduğu bu 

seksiyonda bazı örnekler farklı türler arasında geçiş oluşturduğundan sistematik anlamda 

çeşitli problemler ortaya koymaktadır [4,12,84,166]. 

 
Epitrachys seksiyonunun sistematikteki yeri ise şu şekildedir [12,69-70]. 

Alem: Bitkiler 



16  

Alt alem: Tracheobionta 

Şube: Magnoliophyta 

Sınıf: Magnoliopsida 

Alt sınıf: Asteridae 

Üst takım: Asteranae 

Takım: Asterales 

Aile: Asteraceae 

Alt aile: Carduoideae 

Tribus: Cynareae 

Alt tribus: Carduinae 

Cins: Cirsium 

Seksiyon: Epitrachys 

Son yapılan çalışmalara göre, Epitrachys seksiyonu 50 türden (52 taksondan) oluşmaktadır 

[2,4-5,9]. Ülkemizde yayılış gösteren Epitrachys seksiyonuna ait türler aşağıda verilmiştir: 

 
Cirsium adjaricum Sommier & Levier, C. aduncum Fisch. & C.A.Mey ex DC., C. 

aggregatum Ledeb, C. amani Post (End.), C. aristatum DC., C. aytachii H. Duman & R.R. 

Mill (End.), C. balikesirense Yıldız, Arabacı & Dirmenci (End.), C. baytopae P.H.Davis 

& Parris (End.), C. boluense P.H.Davis & Parris (End.), C. bozkirensis H. Duman, 

Dirmenci & Tugay (End.), C. bracteosum DC., C. bulgaricum DC., C. byzantinum Steud. 

(End.), C. cassium P.H.Davis & Parris (End.), C. caucasicum Petr., C. cephalotes Boiss., 

C. ciliatum (Murray) Moench, C. davisianum Kit Tan & Sorger (End.), C. dirmilense 

R.M.Burton (End.), C. ekimianum Yıldız & Dirmenci (End.), C. ellenbergii Bornm. 

(End.), C. eriophorum (L.) Scop., C. hakkaricum P.H. Davis & Parris (End.), C. 

handaniae Yıldız, Dirmenci & Arabacı (End.), C. haussknechtii Boiss., C. italicum (Savi) 

DC., C. karduchorum Petr., C. kosmelii (Adams) Fisch. ex Hohen., C. leucocephalum 

(Willd.) Spreng., C. leuconeurum Boiss. & Heldr. (End.), C. ligulare Boiss., C. 

macrobotrys (C.Koch) Boiss., C. nerimaniae Yıldız, Dirmenci & Arabacı (End.), C. 

osseticum (Adams) Petr., C. vulgare (Savi) Ten., C. peshmenianum Yıldız, Dirmenci & 

Arabacı (End.), C. poluninii P.H.Davis & Parris (End.), C. pseudobracteosum P.H.Davis 

& Parris (End.), C. pugnax Sommier & Levier, C. rigidum DC., C. semzinanicum Fırat 

(End.), C. sintenisii Freyn (End.), C. sipyleum O. Schwarz (End.), C. sivasicum Yıldız, 

Arabacı & Dirmenci (End.), C. sommieri Petr., C. sorocephalum Fisch. & C.A.Mey. ex 

DC.  subsp.  congestum  (Fisch.  &  C.A.Mey.  ex  DC.)  Yıldız,  Dirmenci  &  Arabacı,  C. 
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steirolepis Petr. (End.), C. tomentosum C.A.Mey., C. trachylepis Boiss., C. yildizianum 

Arabacı & Dirmenci (End.). 

 
 

1.4 Moleküler Sistematik 

Moleküler filogeni, organizmalar ve genler arasındaki evrimsel süreci DNA ve protein 

dizilerinin benzerliklerini karşılaştırarak inceler [251-256]. Moleküler filogenetiğin yaygın 

kullanım alanlarından biri de son yıllarda hızla gelişmekte olan bitki moleküler 

sistematiğidir. Bitki grupları arasındaki evrimsel ilişkilerin belirlenmesinde morfolojik 

karakterlerin yetersiz olduğu, indirgenmiş veya körelmiş olduğu zamanlarda dizi analizleri 

güvenilir ve faydalı olmaktadır [256-260]. 

 
Bitki moleküler sistematiği çalışmalarında kloroplast (plastit), mitokondri DNA’sı veya 

çok tekrarlı nüklear ribozomal DNA (nrDNA) yaygın olarak kullanılan gen bölgeleridir. 

Bu üç ayrı genom arasından çekirdek genomu (nrDNA) bölgeleri en hızlı değişimi 

göstermektedir. Nüklear ribosomal DNA’ların çok sayıda tekrarlayan birimleri içermesi, 

kodlanan ve kodlanmayan bölgeler arasındaki farklı mutasyon oranlarının (kodlanmayan 

ara bölgelerde daha yüksek) çeşitli taksonomik seviyelerde sonuç alınmasını sağlaması 

sebebiyle tercih sebebidir [53,259,261-262]. 

 

1.4.1 Sistematikte Kullanılan Belirteçler (Markörler) 

Sistematikte kullanılan başlıca belirteçler; morfolojik belirteçler, biyokimyasal belirteçler 

ve DNA belirteçleri olmak üzere 3 tiptir. 

 
1.4.1.1 Morfolojik Markörler 

Bitki grupları arasındaki akrabalık ilişkilerini belirlemede, tür, çeşit ve tip tanımlamada 

kullanılan geleneksel markörlerdir [263]. 

 
Morfolojik karakterler, canlıların sınıflandırılmasında kullanılan, tek genle kontrol 

edilebilen, baskın veya çekininik özellikte, gözle görülür, nitel özelliklerdir. Sistematikte 

kullanılan başlıca morfolojik karakterler; bitkinin hayat formu, kök, gövde, yaprak, çiçek 

ve meyve tipi, çiçek ve tüy durumları gibi dış görünüşle alakalı fenotipik özelliklerdir 

[264]. Bu markörlerin en büyük avantajı analizlerinin kolay olması, araç gereç, ekstra bir 

ön hazırlık gerektirmemesidir. Fakat morfolojik markörlerin bu avantajlarının yanında 
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bitkinin yaşından, ekolojik koşullardan etkilenmeleri, sayılarının sınırlı olması, bir 

çoğunun mutasyonlar sonucu oluşması, alel sayılarının nispeten az olması, fenolojik 

durumların markör kaynaklarına erişimini zorlaştırabilmesi (örneğin; bitkinin betimi için 

yaprak ve meyvenin bir arada bulunması gerekirken, meyveli dönemde bitkinin yaprakları 

kurumuş ise bu durum yanlış teşhislere neden olabilir) gibi olumsuz özelliklerden dolayı 

kullanımları kısıtlıdır. Morfolojik özelliklerin değişkenlik gösterebilen durumlarla ilişkisi 

nedeniyle, sistematikte yalnız başına kullanılmaları net sonuçlar vermeyip bazı yanılgılara 

sebep olabilir. Bu nedenle morfolojik belirteçler mutlaka diğer belirteçlerle 

desteklenmelidir [265-269]. 

 
1.4.1.2 Biyokimyasal Markörler 

Biyokimsal markörler, doğal populasyonlarda genetik değişkenliğin anlaşılması, farklı 

bitki çeşitlerinin tanımlanması, gen akışı, tür sınırlarının tespiti, gen işleyişinin 

belirlenmesi, bitki ıslahı gibi çalışmalarda kullanılan, morfolojik markörlere göre çok daha 

fazla polimorfik bölgeye sahip, aynı zamanda çevresel faktörlerden etkilenmedikleri için 

daha hızlı ve kesin sonuç veren belirteçlerdir. Protein markörleri, sistematikte genetik 

analizler için geliştirilen ikinci genetik markör grubunu oluşturmakta olup, aynı zamanda 

ilk biyokimyasal markörlerdir. İzoenzimler, tohum kabuğu proteinleri, yapraklarda  

bulunan kimyasallar, ikincil metabolitler, vs. biyokimyasal markörler sınıfına girer. Fakat 

en yaygın kullanılanları, izoenzimler ve depo proteinleridir (gliadin ve glutenin gibi). 

Tohum depo proteinlerinin elektroforetik profilleri her tür için özel ve doğrudan doğruya 

genotipe bağlı olduğundan, taksonomik ve evrimsel problemlerin çözümünde 

kullanılmaktadır. Proteinler moleküler yük ve amino asit bileşimi farklılıklardan dolayı, jel 

elektroforez yöntemi kullanılarak kolaylıkla elde edilebilir ve genetik markör olarak 

kullanılabilirler. Ancak bu belirteçlerin sayılarının az olması, depo enzim ve proteinlerinin 

az olması sebepleriyle kullanımları kısıtlıdır [267,270-276]. 

 
Sıklıkla kullanılan biyokimyasal markörlerin enzim grubunun bir diğer elemanı da 

alloenzimlerdir. Alloenzimler aynı gen lokusunun farklı allelleri olarak değerlendirilirken, 

izoenzimler farklı genler veya bir genin farklı allelleri tarafından kodlanan, aminoasit 

dizilimleri ve elektroforetik hareketleri farklı fakat aynı aktiviteye sahip alternatifleridir. 

İzoenzimler, türler arası veya nispeten uzak bitkiler arasındaki varyasyonları çalışmada 

yararlı olsalar da yakın akraba ilişkilerinin tespiti için uygun değillerdir. En büyük avantajı 

kolay, hızlı, tekrarlanabilir ve güvenilir olmalarıdır. Ancak bazı izoenzimlerin belirli 



19  

dokularda ve belirli gelişme dönemlerinde bulunması, izoenzim lokus sayısının az olması, 

translasyon sonrası modifikasyonlara uğramaları, bu belirteçlerin kullanımını 

sınırlandırmaktadır [267,277-278]. 

 
1.4.1.3 Moleküler Markörler (DNA Belirteçleri) 

Moleküler markörler, genom içinde bir DNA parçasının eklenmeler, silinmeler, yer 

değiştirmeler veya duplikasyonlardan kaynaklanan farklılıklarını temsil eden ve bireyler 

arasındaki DNA dizi farklılıklarını ortaya çıkarmakta kullanılan araçlardır [279]. 

Moleküler markör, genomda herhangi bir gen bölgesi ya da gen bölgesi ile ilişkili DNA 

parçası olarak ifade edilebilir. Bitki sistematiğinde tür içi ve türler arası genetik 

farklılıkların saptanması, filogenetik ilişkilerin belirlenmesinde yaygın olarak kullanılan bu 

markörler; kaynağını kendi üretildikleri bitki DNA’larından aldıkları için populasyondaki 

çeşitlilik ya da o populasyon içindeki bitki genotipleri arasındaki ilişkilerin tespitinde 

%100’e yakın güvenirlilikle değerlendirilirler. Ayrıca DNA dizileri arasındaki farklılıklar, 

türlerin evrimsel uzaklığının tespiti için en güvenilir ölçüt olarak kabul görmektedir. 

 
Sistematikte kullanılan diğer markörlerle karşılaştırıldığında moleküler markörlerin birçok 

avantajı vardır. Morfolojik belirteçlere göre allel frekansları daha yüksektir, polimorfik 

lokus sayıları çok daha fazladır, basit kalıtım gösterirler ve karakterleri kontrol eden 

genlerle doğrudan ilişkileri vardır. Çevresel faktörlerden etkilenmezler, genetik 

değişiklikleri daha çok yansıttıkları için daha az pleiotrofiktirler (bir genin birden fazla 

karakteri kontrol etmesi). Çekirdek ve kloroplast, mitokondri gibi maternal kalıtım şekline 

sahip organel genomları ayrı ayrı çalışılabilir, her bir ebeveynden gelen farklı karakterler 

tespit edilebildiği için bitkilerin genetik kökeni de tespit  edilebilir. Moleküler markörler 

ile, protein markörlere göre daha fazla polimorfizm elde edilir ve DNA örnekleri daha 

stabildir. Aynı zamanda moleküler markörler, protein markörlerden farklı olarak genomun 

sadece anlatım yapan kısımlarını değil, her noktasını temsil ederler [280-288]. 

 
Temelde iki farklı moleküler markör bulunmaktadır. Bunlardan birincisi DNA-DNA 

hibridizasyonuna dayalı teknik olan Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP) 

tekniği, diğeri ise PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) temelli tekniklerdir. PZR temelli 

teknikler ise başlıca Rastgele Çoğaltılmış Polimorfik DNA (RAPD), Çoğaltılmış Parça 

Uzunluk Polimorfizmi (AFLP), Basit Dizi Tekrarları (SSR), Basit Dizi Tekrarları Arası 

Diziler (ISSR), Dizisi Karakterize Edilmiş Çoğaltılmış Bölgeler (SCARs), Tek Zincirli 
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Konformasyonel Polimorfizm (SSCP), Kesilmiş Çoğaltılmış Polimorfik Diziler (CAPS), 

Dizi İlişkili Çoğaltılmış Polimorfizm (SRAP), İşaretli İfade Edilen Diziler (ESTs), Tek 

Nükleotid Polimorfizimleri (SNPs), Dizisi Etiketlenmiş Alanlar (STS) olarak 

sıralanabilmektedir [267,289-290]. 

 
Bir DNA belirtecinde aranan özellikler; türleri ayırt edebilecek yeterliliğe sahip, 

polimorfik, eşbaskın (kodominant), tekrarlanabilir, güvenilir, çevreden ve diğer 

lokuslardan etkilenmeyen, genom boyunca dağılım gösteren, PZR ve dizileme için uygun, 

kolay ve hızlı analiz edilebilir, ekonomik ve çok farklı bitki taksonları için kullanılabilecek 

standart bir DNA bölgesi olmasıdır [291-292]. 

 
1.4.2 Moleküler Filogenide Bitki Genom Kaynakları ve Özellikleri 

Günümüzde teknolojinin hızla gelişmesiyle birlikte sistematikçiler, morfolojik benzerlik ve 

farklılığa dayanan klasik taksomik yöntemlerle tam olarak aydınlatılamayan sistematik 

problemlerin çözümü için moleküler verileri kullanarak, farklı taksonomik kategorilerde 

bitkileri yeniden düzenlemek için revizyon çalışmalarına yönelmişlerdir [293-294]. Bitki 

genom kaynaklarının moleküler filogenide kullanımı biyolojik çeşitliliğin ve türlerin 

belirlenmesinde standart DNA bölgelerinin kullanılmasına dayalı yeni ve faydalı bir 

yöntem olarak görülmektedir [269]. 

 
Moleküler sistematik çalışmalarda genellikle çok tekrarlı nüklear ribozomal DNA (nr 

DNA), mitokondri DNA’sı (mtDNA) ve kloroplast DNA’sı (cpDNA) genom veri kaynağı 

olarak kullanılmaktadır. Mitokondri ve kloroplast (plastit) genomuna göre çekirdek 

genomunun daha hızlı değişime uğradığı düşünülmektedir [295-298]. 

 
1.4.2.1 Mitokondrial DNA (mt DNA) 

Mitokondriler, ökaryot hücrelerde metabolik enerjinin üretiminden sorumlu organellerdir. 

İki katmanlı zarla çevrili mitokondrilerde dıştaki zar düz iken, iç zar  oksijenden 

yararlanma kapasitesini artırabilmek için kıvrımlı yapıdadır. Aynı zamanda iç zar üzerinde 

oksijenli solunumun olmazsa olmazı olan elektron taşıma sistemi elemanlarını bulundurur. 

Mitokondriler hücre genomundan ayrı ve farklı olarak kendilerine ait DNA, RNA ve 

ribozomlar içerirler. Mitokondride bazı bölgeler son derece korunurken bazı bölgeler farklı 

taksonomik seviyelerin analizine imkân verecek şekilde hızla değişmektedir [299-300]. 
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Bitki mitokondrial DNA’ları yaklaşık %5 oranında solunumda görev alan sitokrom c- 

oksidaz, sitokrom b-c, NADH dehidrogenaz, ATP sentetaz gibi enzimlerin alt birimi olarak 

görev yapan proteinleri kodlayan bölgelere sahiptirler. 

 
Bir hücrede toplam genetik materyalin %0.3’ünü oluşturan mitokondrial DNA’lar 

bitkilerde diğer organizmalara göre daha büyük ve çeşitlidir. Öyle ki en küçük kapalı 

tohumlu mitokondri DNA’sı dahi 200 kb’den daha büyüktür. Ayrıca diğer 

organizmalardan farklı olarak bitki mitokondri genomlarının nükleotit dizileri çok yavaş 

değişir, kloroplast DNA’sı dizileri de dahil çok sayıda yabancı DNA dizileri ve kısa 

serpilmiş tekrar dizileri içerirler [301-303]. 

 
1.4.2.2 Kloroplast DNA (cpDNA) 

Fotosentezin gerçekleştiği organel olan kloroplastlar; tıpkı mitokondriler gibi iki zarla 

çevrili olup, yine kendi genetik sistemleri olan organellerdir. Kloroplast genomları, her 

organelde çok sayıda kopya halinde bulunan halkasal DNA’lardan oluşmaları sebebiyle 

mitokondri genomuna benzerler fakat mitokondri genomundan farklı olarak daha büyük ve 

karmaşıklardır. Aynı zamanda kloroplast genomu, mitokondri genomunda da olduğu gibi; 

prokaryot DNA’larına benzer şekilde çift iplikli olma, halkasal olma, yarı korunumlu 

(semikonservatif) replike olma ve proteinlerle çevrili olmama gibi birçok özelliğe sahiptir. 

Kloroplast genomu 100-225 kb arasında olup, yaklaşık 150 gen içermektedir. Kloroplast 

DNA’sı ile çekirdek DNA’sının genetik sistemi birbirlerinden farklı olmalarına rağmen 

bitkide fotosentezden sorumlu genler iki ayrı genom tarafından paylaşılmaktadır. 

Kloroplastın içerdiği proteinlerden 100 tanesi kendi genomu tarafından, diğerleri ise 

çekirdek genomu kontrolünde kodlanmaktadır [304-305]. Çok fazla kodlanmayan bölge 

içermediğinden, kloroplast genomu çekirdek genomuna göre daha yavaş evrimleşir; 

mutasyon oranları çok daha düşüktür [306-308]. Ayrıca kloroplast DNA’sının izole 

edilmesi, kodlayıcı genlerinin klonlanması ve dizilemesi, çekirdek genomununkinden daha 

pratiktir [309]. 

 
Kloroplast DNA’sının intronları ve genler arası kesim bölgeleri gibi kodlanmayan 

kısımları, kodlanan kısımlarına göre değişime daha yatkın oldukları için taksonlar arası 

filogenetik çalışmalarda daha popülerdir [310-311]. İntron, kodlanan bölge, intergenik 

bölge olmak üzere kloroplast DNA’sının atpB- rbcL, matK, ndhF, rpl16, rps4-trnS, rps16, 

trnH-psbA, trnL-F, trnS-G gibi bölgeleri moleküler sistematikçiler tarafından çeşitli 
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taksonomik düzeylerde çalışılmaktadır [312-313]. Bitkilerde kloroplast genomunun yapısal 

kararlılığı, haploid (n kromozom) olması, genelde uniparental (tek ebeveyn) aktarılması 

(angiospermlerde genelde maternal), rekombinant olmaması, sahip olduğu boyut, yapı, gen 

içeriği ve genlerin doğrusal sırası bakımından yüksek derecede korunmuş olması gibi 

özellikleri, son yıllarda özellikle tür seviyesinde olmakla birlikte yaygın olarak 

populasyonlar, cins ve bazen daha yüksek taksonomik kategorilerin filogenetik ve evrimsel 

analizlerinde tercih sebebidir [314-316]. 

 

 
1.4.2.2.1 Transfer Ribonükleik Asit Bölgesi (tRNA) 

Yukarıda bahsedildiği gibi kloroplast DNA’sı üzerinde oldukça kullanışlı ve filogenetik 

açıdan bilgi verici bölgeler bulunmaktadır. Protein olarak kodlanmayan bölgeler, çok 

yüksek oranda mutasyona maruz kaldıklarından dolayı evrimsel akrabalıkların analiz 

edilmesinde verimli bir şekilde kullanılmaktadır. Bu kodlanmayan bölgelerden en çok 

çalışılanlarından bir tanesi transfer ribonükleik asit bölgesidir (tRNA). Bu bölgeye ait olan 

trnT ve trnF aralığı, en çok tercih edilen bölgeler arasında gelmektedir. Bahsi geçen bölge, 

lösin aminoasidini taşıyacak transfer RNA’yı kodlayan trnL (UAA) geni ile yan yana iki 

genler arası bölgeyi (intergenik bölge-IGS) yani trnT-L ve trnL-F’yi kapsamaktadır 

[306,317]. trnF geni ise fenilalanin aminoasidini taşıyacak olan RNA’ları kodlamaktadır. 

Bu iki gen arasındaki kodlanmayan bölgeler ise filogenetik açıdan oldukça bilgi 

vermektedir (Şekil 1.1) [318-319]. 

 
 

Şekil 1.1: Kloroplast DNA'sına ait olan trnT-F bölgesi ve primer bağlanma alanları [320] 

 

 
Bu bölgenin tercih edilme nedenleri arasında ayrıca şunlar da sayılabilir: trnL-trnF 

bölgesinin, rbcL (RubisCO) bölgesine göre evrimleşme hızının yaklaşık olarak 3 kat daha 

fazla olması, korunmuş trn genleri ve kodlanmayan bölgelerin yüzlerce baz çifti içermesi, 

tek kopya bölgelerindeki mutasyon oranının yüksek olması, genler arası boşluklarının çok 
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kolay bir şekilde çoğaltılıp dizilenebilmesi, uzunluk olarak çok kısa olmamasından dolayı 

farklılık gösteren karakter sayısı da oldukça yeterli olmasıdır [284,306,319,321-331]. 

 
1.4.2.3 Çekirdek Genomu (nrDNA) 

Hücrelerin yaşam faaliyetlerini devam ettirebilmelerini sağlayan çekirdek yapısının ana 

bileşenlerinden biri de DNA molekülüdür. Bitki hücre çekirdeğinde bulunan DNA (nüklear 

DNA), ana kalıtım kaynağı olduğundan ve yeni nesillere aktarıldığından, nesiller boyunca 

süre gelen poliploidi, gen duplikasyonu veya silinmesi, mutasyonlar, genetik sürüklenme 

gibi nedenlerden kaynaklanan çok büyük bir çeşitliliğe sahiptir. Kromozom sayısı ve 

yapısındaki değişimler, bitkilerin incelenmesi açısından oldukça önemlidir. Tüm 

angiospermler (kapalı tohumlu bitkiler) çok sayıda kromozom içerirler. Diğer bitki 

türlerinin az sayıda kromozomu olmasına rağmen genomları büyüktür. Bilindiği üzere, 

genom büyüklüğü çiçekli bitkilerde kromozom büyüklüğü ile ilişkili değildir [332-333]. 

 
Çoklu genlerden oluşan ve ardışık sıralanmış tekrarlı diziler şeklinde bulunan, rRNA’ları 

kodlayan çekirdek rDNA genleri, çekirdek genomik DNA’sının NOR (Nükleolar 

Organizer Region) ismi verilen bölgelerinde yer almaktadır. Tekrarlı her ünite; 

transkripsiyona uğrayan ve 18S, 5.8S ve 26S rRNA korunmuş genlerini içeren bir bölge ve 

dış transkribe olan boşluk adı verilen ETS-1 ve ETS-2 ile, transkribe olmayan bölge non- 

transcribed spacer (NTS) adı verilen bölgelere sahiptir [334-336]. ETS ve NTS bölgeleri 

birlikte intergenik boşluk (IGS) yani genler arası kodlanmayan boşluklar olarak 

tanımlanırlar [50]. 

 
Çekirdek genomu, tüm canlı hücre formlarında bulunmaktadır ve çok sayıda gen içermesi 

ve farklılaşmış genlere sahip olmasından dolayı; angiospermlerde filogenetik yapının 

yeniden oluşturulmasında, türden en üst taksonomik kategorilere kadar filogenetik 

ilişkilerin tespit edilmesinde ve populasyon düzeyindeki analizlerde oldukça kullanışlıdır. 

Bilhassa büyük ölçüde korunmuş kodlayıcı bölgeler içeren çekirdek genomu bölgeleri 

(18S, 26S ve 5.8S rDNA bölgeleri) familya ve üst seviyede problemlerin çözülmesine 

yardımcı olurken, yakın akraba cinslerin ilişkilerinin ortaya çıkarılmasında ve tür 

düzeyindeki analizlerde, hızlı bir biçimde evrimleşen ITS ve ETS bölgeleri 

kullanılmaktadır [337-344]. 
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1.4.2.3.1 İç Transkribe Olan Boşluk (ITS) Bölgesi 

İki ITS (iç transkribe olan boşluk) bölgesi (ITS1 ve ITS2), 5.8S, 18S ve 26S nüklear 

ribozomal RNA (nrRNA) alt birimlerini kodlayan genler arasında bulunan ve protein 

olarak kodlanmayan kısımlardır [254-255,345-346]. ITS1, 18S (küçük alt birim- SSU) ile 

5.8S arasında yer alırken; ITS2 bölgesi, 5.8S ile 26S (büyük alt birim- LSU) genlerini 

ayırır. ITS-1, ITS-2 ve 5.8S nrRNA bölgeleri hep birlikte, ITS bölgesi olarak adlandırılır 

ve filogenetik çalışmalarda sıklıkla kullanılır [347]. 

 
İç transkribe olan boşluk (ITS), rDNA gen bölgelerine göre daha değişken olup, iki ITS 

bölgesini de kendi aralarında kıyaslayacak olursak; ITS1 bölgesi, ITS2 bölgesinden daha 

fazla farklılık göstermektedir. Bu değişkenlik familya altı seviyelerde, özellikle türler ve 

alttürler arası ya da tür içi ve populasyonlar arası farklılığın ortaya çıkarılmasında yaygın 

olarak kullanılmaktadır [251-252,254-255,345-346,348]. 

 
 

 
Şekil 1.2: ITS bölgesi gösterimi ve primerlerin organizasyonu [349] 

 

 
Yapılan araştırmalar sonucunda ITS dizilerinin, cpDNA dizilerinden çok daha fazla 

değişkenlik gösterdiği ve daha bilgilendirici olduğu anlaşılmıştır. ITS bölgesi ribozomal 

DNA’nın intergenik boşluk ve dış transkribe olan boşluk bölgelerine kıyasla daha fazla 

korunmuştur. Özellikle angiospermlerde cins ve tür düzeyinde sınıflandırma  

çalışmalarında ITS dizi analizi 1990 yılından itibaren kullanılmaya başlanmıştır [50,350- 

351] . 

 
ITS bölgesinin filogenetik çalışmalarda yaygın olarak kullanılmasının nedenlerini şöyle 

sıralayabiliriz: Yaklaşık 500–900 baz çifti (bç) olan ITS bölgesi evrensel bir primer çifti 
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kullanılarak PZR ile kolaylıkla çoğaltılabilir. Bu çoğaltma sırasında primerler rRNA alt 

birimleri içindeki korunmuş bölgelere bağlanır (Şekil 1.2). rDNA birimlerinin ve ITS 

bölgesinin çok sayıda kopyasının olması; çok kaliteli olmayan, kısa veya seyreltik DNA 

örneklerine bile primerlerin bağlanma sıklığını artırarak ITS bölgesinin çoğaltılmasını 

kolaylaştırmak açısından avantaj sağlar. Morfolojik açıdan farklı türler arasında ITS 

bölgesinin yüksek seviyede değişken olduğu görülmektedir. Ayrıca filogenetik ve 

sistematik analizler için çok sayıda farklı karakterler sağlayabilir. ITS’in tür içinde benzer 

olma eğiliminden dolayı türe özgü probların geliştirilmesine ve PZR ile hızlı bir şekilde 

üretilmesine imkan sağlar [256,258,345-346,352]. 

 
1.4.2.3.2 Dış Transkribe Olan Boşluk (ETS) Bölgesi 

ITS bölgesi gibi ETS bölgesi de filogenetik çalışmalarda son yıllarda oldukça sık 

başvurulan bir çekirdek DNA bölgesidir. Dış transkribe boşluk ismi verilen ETS bölgesi, 

ITS bölgesinin aksine 18S ile 26S rDNA gen bölgelerinin iç kısmında değil 26S ile 18S 

rDNA gen bölgelerinin dışında kalan bir alandır (Şekil 1.3). 

 
 

 

Şekil 1.3: Bitkilerdeki rDNA bölgelerinin ve ITS ile ETS bölgelerinin şematik gösterimi 

[353] 
 

ETS bölgesi, daha önce bahsedilen genler arası boşluk yani IGS bölgesi ile tekrar eden 

18S-5.8S-26S rDNA gen dizilerini birbirinden ayırmaktadır. 5’ ETS ve 3’ ETS olmak 

üzere iki ETS parçası bulunmaktadır ve ETS dizileri 18S ve 26S genlerinin sınırlarında 

bulunmaktadır. Literatürdeki bazı çalışmalarda, ETS bölgesi de ITS bölgesi gibi 1 ve 2 

olarak isimlendirilir. 5’ ETS bölgesinden ETS1, 3’ ETS bölgesinden ise ETS2 olarak 

bahsedilmekte olup ETS1 bölgesi filogenetik çalışmalarda daha çok tercih edilir ve daha 

bilgi vericidir (Şekil 1.4). Ayrıca ETS1 bölgesinin baz uzunluğu 425-575 bç aralığında 

olup [354-357] dizileme işlemi de çok daha kolaydır. ETS bölgesi ITS bölgesine göre daha 
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kısa olmasına rağmen elde edilen ayırt edici karakter sayısı filogenetik açıdan oldukça 

yeterlidir. Bu yüzden bu bölge kullanışlıdır. 

 
ETS bölgesi, yeni yeni kullanılmaya başlayan bir bölgedir ve henüz Asteraceae 

[9,57,60,62], Fabaceae [358] ve Myrtaceae [359] familyasına ait bazı türlerin filogenetik 

analizlerinde kullanılmıştır. rDNA’ların bitişiklerinde bulunan ETS dizileri ile ITS dizileri 

karşılaştırıldığında, ETS bölgesinin ITS bölgesine eş bilgiler verdiği hatta daha 

kullanılabilir olduğu görüşüne varılmıştır. Ayrıca ETS bölgesi yüksek kopya sayısına 

sahiptir. Yapılan bazı çalışmalarda, ETS bölgesinin ITS bölgesi ile karşılaştırıldığında tür 

altı seviyelerde filogenetik açıdan daha bilgi verici olduğu ve daha değişken olduğu 

gösterilmiştir [9,57,352]. Dizi sayısına oranla ITS dizilerine göre daha fazla nükleotit 

değişikliği gösterdiği de sunulmuştur. ITS bölgesi ile aynı lokusa sahip olması nedeniyle, 

ITS bölgesi ile beraber güzel sonuçlar vermektedir. Ayrıca, ETS ve ITS veri setlerinin 

birleştirilerek kullanılmasının ve bu dizilerin daha yüksek karakter ve istatistiksel destekle 

birlikte oldukça verimli olduğu raporlanmıştır [57,59,63,359-360]. 

 

 

 
Şekil 1.4: Dış transkribe olan boşluğun (ETS bölgesi) çoğaltılması için sıklıkla kullanılan 

bazı primerler ve çoğaltma yönleri [60] 

 

 
1.4.3 DNA Dizilemesi 

DNA dizilemesi ya da literatürdeki adıyla sekanslama özetle, bir DNA parçasında bulunan 

A, C, G, T nükleotid baz dizilim sırasının belirlenmesi olarak tanımlanmaktadır. DNA 

nükleotid sıralarının belirlenmesi; DNA bölgesinin hangi proteini kodlayabileceğine ilişkin 

bilgilerin elde edilmesinde, genomik DNA dizisi ile tamamlayıcı DNA’ya ait dizi 

bilgilerinin karşılaştırılarak ekson ve intronların ortaya çıkarılmasında, gen aktivitesini 

kontrol eden bölgelerin tanımlanmasında, spesifik DNA dizilerinin belirlenmesi ile 

evrimsel akrabalık ilişkilerinin tanımlanmasında, gen mutasyonları (nükleotid eksilmesi, 

nükleotid eklenmesi vb.) tespiti ya da rekombinant DNA oluşum yapılarının tayininde, 
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preimplantasyon tanısı, kalıtsal hastalık tayininde, gen düzenlenmesinde görevi olan 

genetik kontrol bölgelerini belirlemede, konsensus dizileri, epistatik genler ve bu genlerin 

etkilerini belirlemede sıklıkla kullanılmaktadır [361]. 

 
Robert Holley [362] tarafından, 1965 yılında bir maya hücresinden izole edilmiş tRNA 

molekülünün nükleotit sekansı analiz edilmiştir. Daha sonraki yıllarda, daha büyük 

parçaları daha verimli, hızlı ve doğrudan bunların nükleotid dizilerine yönelik yöntemler 

geliştirilmeye başlanmıştır [363]. 1977 yılında hemen hemen aynı zamanlarda Maxam ve 

Gilbert’in kimyasal kırılma yöntemi [364] ve Sanger-Coulson’un zincir sonlanma yöntemi 

[365] olmak üzere iki farklı DNA dizileme yöntemi yaygın kullanım alanı bulmuştur. Her 

iki geleneksel yöntem de DNA’nın hazırlanması, çeşitli reaksiyonlar ve yüksek voltajlı jel 

elektroforezi olmak üzere 3 aşamadan meydana gelmektedir. İki analiz sırasında da tek 

iplikçikli DNA parçaları kullanılır ve bu iki metot arasındaki temel fark, DNA parçalarının 

üretilme şeklidir [363]. Bu iki teknik dışında artık günümüzde daha doğru sonuçlar veren 

ve çok daha büyük dizilerin elde edilmesini sağlayan yöntemler de bulunmaktadır. 

Pyrosequencing, nanopore sequencing, gibi hızlı fakat yüksek maliyetli yöntemler 

kullanılmakla birlikte en çok otomatik DNA dizileme metodu kullanılmaktadır. 

 
 

1.4.3.1 Maxam ve Gilbert’in DNA Kimyasal Kırılma Yöntemi 

“Çok yönlü dizileme” olarak da bilinen Maxam ve Gilbert tarafından geliştirilen kimyasal 

kırılma yönteminin temel prensibi hidrazin, dimetil sülfat ya da formik asit gibi 

kimyasallar kullanılarak, DNA’da bulunan nükleotitlerin özgün olarak değiştirilmesine ve 

daha sonra eklenen piperidinin değişikliğe uğramış nükleotitlerin bulunduğu noktalardan 

zinciri kırmasına dayanır. İlk olarak, dizisi saptanacak DNA parçası 5’ ucundan radyoaktif 

bir izotop olan 32P (Fosfor) ya da floresan bir boya ile işaretlenir. İşaretleme sonrası DNA 

molekülleri dört tüpe dağıtılır. Her bir örneğe A, G, C ya da T nükleotitlerden birini tahrip 

edebilecek yukarıda bahsi geçen kimyasallar eklenir. Sonuçta kırılmanın olduğu pozisyona 

göre hepsi 5’ ucundan işaretli ancak boyları farklı DNA dizi parçacıkları elde edilir. 

Boyları gittikçe kısalan DNA dizileri, jel elektroforezi ile büyüklüklerine göre ayrılır ve 

elektroforez sonunda X-ışını duyarlı film ile kaplanarak otoradyograma alınır. 

Otoradyografik bantlar 5’-3’ yönünde en alttan en üste doğru okunduğunda bize 5’-3’ 

yönündeki DNA baz dizilimini verir [363-364,366]. 



28  

1.4.3.2 Sanger-Coulson’un Zincir Sonlanma Yöntemi 

Bu yöntem, günümüzde en yaygın kullanılan yöntemlerden biridir. Sanger ve Coulson 

tarafından geliştirilen zincir sonlanma yöntemi aynı zamanda dideoksi ya da zincir 

sonlanması reaksiyonları olarak da bilinmektedir. Bu yöntem temel olarak DNA’nın 

kontrollü şekilde bazı enzimatik reaksiyonlarla uzatılması prensibine dayanmaktadır. 

DNA’nın tek ipliği kalıp DNA olarak kullanılır, ayrıca reaksiyonların gerçekleşebilmesi 

için dNTP’ler, ddNTPler, DNA polimeraz ve serbest OH grubu içeren primer gereklidir. 

Sanger-Coulson yönteminde dizisi belirlenecek DNA ipliği yeni sentezlenecek iplik için 

kalıp olarak kullanılır. DNA sentezini sağlamak için Klenow DNA polimeraz enzimi, Taq 

DNA polimeraz, ters transkriptaz, sekuenaz gibi enzimlerden biri kullanılabilir. Yöntemin 

temeli; DNA polimeraz enziminin, dNTP’ler (deoksiribonükleozit trifosfat) yerine 

deoksiribozun 3’ pozisyonunda OH
-
 grubu taşımayan modifiye ddNTP’leri de 

(dideoksiribonükleozit trifosfat) substrat olarak kullanabilmesine dayanır. Normalde 

DNA’nın 3’ OH ucuna bir dNTP bağlanması durumunda uzayacak olan DNA molekülü, 

serbest bir 3’ OH grubu taşımadığı için yapıya yeni nükleotid ilavesini engelleyen 

ddNTP’nin katılmasıyla uzamayı durdurur. Elde edilen DNA parçalarına elektroforez 

uygulanarak jel üzerinde yanyana yürütülür. DNA parçaçıkları uygulanan elektriksel alanın 

etkisi ile en kısası en önde olmak üzere jel üzerinde bir merdiven görüntüsü oluşturur. 

İşaretleme yöntemine göre jel üzerinde, tespit edilen parçaçıklar reaksiyon karışımına 

konulan ddNTP’nin çeşidine göre okunur. Otoradyogramdaki bu bant verilerinden 

yararlanılarak 5’-3’ yönüne doğru olan baz dizilimi belirlenmiş olur. Sanger yöntemi, 

tehlikeli kimyasallardan uzak ve daha hızlı bir yöntem olması sebebiyle Maxam-Gilbert 

yöntemine tercih edilir [363,365]. 

 
1.4.3.3 Otomatik DNA Dizileme 

Smith ve ark. [367] tarafından geliştirilen otomatik DNA dizi analizi metodunda, Sanger- 

Coulson’un “zincir sonlanma” yöntemi kullanılır. Sanger-Coulson yönteminden farklı 

olarak bu yöntemde radyoaktif izotop yerine floresan boyalar kullanılmaktadır. Otomatik 

dizileme yöntemleri manual yöntemlere göre hem daha güvenilir sonuçlar verir hem de 

zamandan tasarruf sağlar. Yöntemde dört farklı renkte floresan boya kullanılır. Sonuçta, 

dizinin okunmasını sağlayan dört farklı renkte (Timin bazı kırmızı, Guanin bazı siyah, 

Adenin bazı yeşil, Sitozin bazı mavi) piklerin oluştuğu bir görüntü (kromatogram) ortaya 

çıkar. 
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Otomatik DNA dizileme cihazları, sabit bilgisayarda yüklü programlar ile bu programların 

yönettiği elektroforez sisteminden meydana gelir. Elektroforetik birimlerde bulunan lazer 

ışık kaynağı ile monokromatik (tek bir dalga boyuna sahip) bir ışık oluşturulur. DNA’ nın 

bulunduğu jel matriks bu monokromatik ışık ile taranır. Elektroforez boyunca DNA’ ya 

bağlanan floresan boya ışık ile taranan bölgeye geldiğinde uyarılmaktadır. Uyarılan boya 

kendi için karakteristik olan dalga boyundaki ışığı geri yansıtır. Bir dedektör tarafından 

yansıyan ışık demeti kaydedilir. Kaydedilen veriler bilgisayar yazılımlarıyla 

değerlendirilip, sonuçlar grafiksel veya matematiksel olarak bilgisayar ekranına aktarılır. 

Sağlıklı sonuçların elde edilmesi için çalışılan baz uzunluğunun ortlama 500–800 bç 

olması tercih edilir [366,368-370]. 

 
1.4.4 Dizilerin Hizalanması 

DNA, RNA ya da protein dizilerinin düzenlenerek benzer bölgelerinin tespit edilmesi; 

diziler arasındaki fonksiyonel, yapısal veya evrimsel ilişkiler nedeniyle oluşan 

benzerlikleri göstermek ve düzenlemek, türlerin karşılaştırılması, gen ailelerinin 

belirlenmesi ve akrabalık derecelerinin tespit edilmesi amacıyla yapılır. Bir DNA dizi 

parçası nesilden nesile geçerken değişikliklere (mutasyonlar veya varyasyonlar) 

uğrayabilmektedir. Hizalama işlemi (aligment), karakterler arasında oluşturulacak 

işlemlerde homolog diziler arasında var olabilecek bir nükleotidin başka bir nükleotitle yer 

değiştirmesi (sübstitüsyon), dizi parçasından bir nükleotidin silinmesi (delesyon) veya dizi 

parçasına nükleotid eklenmesi (insersiyon) gibi dizi (karakter) değişiklikleri (mutasyonlar), 

aynı dizi üzerinde farklı kısımlarda bulunan düzenleyici dizilerin varlığı veya yokluğu, 

değişim oranlarının farklılıkları, dizilerin birbirlerine paralog, ortolog olabilmeleri, 

homoplasi durumlarının varlığı nedeni ile oldukça önemlidir. 

 
Dizilerin hizalanması ile dizilerin hangi kısımlarının korunmuş ve hangi kısımlarının ortak 

diziden farklılaşmış olduğu belirlenir. Farklılaşmanın miktarı ile ortak atadan uzaklaşmaya 

başlama noktasının uzaklığı doğru orantılıdır. Hizalama işlemi için ikili ya da çoklu 

hizalama programları kullanılır. Çoklu hizalama; ikiden daha fazla dizi içermesiyle ikili 

hizalamanın bir uzantısı kabul edilir. Çoklu hizalama yöntemleri sorgu grubundaki tüm 

dizileri hizalamaya çalışır. Çoğu zaman birbiriyle evrimsel ilişkisi olduğu varsayılan bir 

grup dizideki korunmuş bölgeleri tespit etmek ve filogenetik ağaç oluşturarak evrimsel 

ilişkiyi ortaya koymak için kullanılır. Çoklu dizi hizalama, ikili dizi hizalamadan çok daha 

bilgi vericidir. Çoklu dizi hizalamada en çok kullanılan yöntem aşamalı hizalama yöntemi 
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olup bu yöntemi kullanan yazılımların en yaygını CLUSTAL W yazılımıdır [371]. Bu 

yazılımla dizilerin ikili benzerlikleri kullanılarak önce tahmini bir filogenetik ağaç 

oluşturulur, sonrasında ise bu bilgilerin ışığında, aşamalı olarak diziler hizalanır. Bu 

yöntemin en büyük dezavantajı, problemi doğru şekilde açıklayacak parametrelerin 

belirlenmesinin zorluğudur [259,304,347,371]. 

 
1.4.5 Filogenetik Analiz 

Filogenetik, genomik bilgi kullanılarak ve organizmaların evrimsel süreçlerinden 

yararlanılarak akrabalık ilişkilerinin değerlendirildiği araştırma dalıdır. Amacı çeşitli canlı 

grupları (örneğin türler veya topluluklar) arasındaki evrimsel ilişkileri (filogeniyi) 

araştırmaktır. Filogenetik analiz ise, mevcut karakterlerin değişik kriterler kullanılarak 

değerlendirilmesi sonucu taksonlar arasındaki akrabalık ilişkilerinin ortaya çıkarılmasıyla 

soy ağaçlarının elde edilmesidir. Çeşitli faktörlerden dolayı zaman içerisinde değişime 

uğramış ve böylece birbirine yakınlaşmış türlerin akrabalık ilişkileri filogenetik ağaçların 

çizilmesiyle belirlenir. 

 
Genellikle filogenetik ağaçlar, fosil verilerine ve morfolojik gözlemlere dayandırılarak 

çizilir. Fakat fosil verilere ulaşmadaki zorluk ve fenotipik özelliklerin belirlenmesinde aynı 

anda birden fazla genin etkili olması, ağaç oluşturma çalışmalarını moleküler verilerin 

kullanımına yönlendirmiştir. Moleküler veri olarak DNA ve protein dizilerinin kullanımı 

daha kesin ilişkilendirmeler yaparak kuvvetli filogenetik ağaçların oluşturulmasını 

mümkün kılmıştır. Moleküler filogenetik, genlerin ve diğer biyolojik moleküllerin 

dizilerindeki mutasyonları analiz ederek evrimsel yakınlığı ve bu değişikliklerin hızını ve 

düzenini saptayarak genlerin ve dolayısıyla organizmaların evrimsel tarihlerini ortaya 

çıkarmaya çalışır [304,372]. 

 
Filogenetik analizlerde öncelikle incelenecek dizi elde edilir. Sonrasında bu diziler 

istenirse veritabanlarındaki referans dizi adı verilen daha önce belirlenmiş ve doğruluğuna 

karar verilmiş dizilerle karşılaştırılabilir. Çeşitli türlerden elde edilen nükleik asit 

dizilerinin ham verileri GenBank NCBI (ABD), The European Molecular Biology 

Laboratory (EMBL), The DNA Data Bank of Japan (DDBJ) gibi veritabanı sistemlerinde 

depolanarak kullanıcıların hizmetine sunulmuştur [373-376]. 
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1.4.5.1 Filogenetik Ağaç 

Bir canlı grubunun evrimsel tarihinin grafiksel özeti olan filogenetik ağaçlardan, türler 

arasındaki ilişkilendirmeyi yapmak, zaman içinde değişime uğrayan türlerin ortak atalarını 

belirlemek için yararlanılır. Filogenetik ağaçlar oluşturulurken; her bir takson çifti 

arasındaki mesafelerin bir matrisinin oluşturulmasında, dizilerin hizalanması sonucu elde 

edilen hesaplanmış genetik uzaklık kullanılır [377]. Bu ağaçlar dallanma olaylarının 

modelini, bazı durumlarda zamanını ve zaman aralığını tanımlar, türleşme sırasını 

kaydeder, hangi taksonların yakın ya da uzak akraba olduklarını gösterir. 

 
Filogenetik ağaç, dallardan (klad) ve düğümlerden (nod) oluşur. Dallar; türler arasındaki 

populasyonun zaman içerisindeki uyumunu gösterirken, düğümler; bir türün iki ya da daha 

fazla türev populasyona ayrıldığı noktaya karşılık gelir. Filogenetik ağaçlar köklü (rooted) 

ya da köksüz (unrooted) olabilir. Köklü ağaçlar; incelenen soy hattının nereden 

köklendiğini tanımlamaları sebebiyle ayrılma olaylarının açığa çıkma sırasını da ortaya 

koyarlar. Bu ağacı oluşturan her bir çizgi dal (hat) olarak isimlendirilir. Her bir dalın ucu, 

günümüzde var olan türü ya da geni ifade etmektedir. Ağaçta dış dallar dış grup taksonları, 

iç dallar ve düğümler ise taksonlar arası ilişkiyi yansıtır. Yakın ilişkili türler ağaçta 

birbirine komşu dallarda yer almaları ile ayırt edilirler. Ağaçlardaki düğümler günümüzde 

varlığını sürdüren türlerin ortak atasını belirler. Ağacın en sonundaki birleşme yeri olan 

kök bu ağaca ait tüm türlerin ortak atasını temsil eder. Türler ya da genler için çizilen 

filogenetik ağaçların dal uzunlukları, türler ya da genler arasındaki evrimsel farklılığın 

derecelerini gösterir. Köksüz ağaçlar sadece genlerin ya da türlerin birbiri ile olan ilişkisini 

gösterir, hangi düğüm ya da dalların tarihte önce veya sonra açığa çıktığını belirtmedikleri 

için evrimsel süreçteki yönler ve ortak atalar hakkında bilgi vermezler [378-381]. 

 
1.4.5.2 Filogenetik Ağaç Oluşturma Yöntemleri 

Günümüzde filogenetik ağaç oluşturulurken karakter temelli ve mesafe temelli yaklaşımlar 

kullanılır. Karakter temelli yöntemler; Maximum Parsimony (MP- Maksimum Tutarlılık), 

Maximum Likelihood (ML- Maksimum Olasılık) ve Mr. Bayes olmak üzere üç metottan 

oluşurken, mesafe temelli yöntemler ise; Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 

Mean (UPGMA- Aritmetik Ortalamayı Kullanan Ağırlıksız Çift Grup Metodu) ve 

Neighbour Joining (NJ- Komşu Birleştirme Metodu) metotlarından oluşmaktadır. 

Filogenetik ağaç oluşturmada PAUP*, PHYLIP, TREE-PUZZLE, PHYML, MRBAYES 
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ve BAMBE gibi programlar kullanılmakta olup, bunlardan en yaygın kullanılanı PAUP* 

programıdır [304,382-387]. 
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2. ÇALIŞMANIN AMACI 

Bu çalışmada, Türkiye’de doğal olarak yayılış göstermekte olan Cirsium cinsine ait bazı 

türler üzerinde moleküler çalışmalar yapılmıştır. Bu çalışmanın amacı, Cirsium cinsinin 

Epitrachys seksiyonuna ait C. macrobotrys ve C. ciliatum subsp. szovitzii taksonları ve bu 

taksonlar arasında meydana gelen hibritleşmenin (Şekil 2.1) moleküler filogenetik analizini 

yapmak, benzer ve farklı karakterleri belirleyerek türler arası düzeyde bazı sistematik 

veriler elde edip, hibritleşmelerinin mekanizması hakkında yorumlar yapmaktır. Bu amaçla 

iki farklı çekirdek genomuna ait bölge (ITS ve ETS) ve iki farklı kloroplast genomuna ait 

bölge (trnL-F ve rpl32-trnL) çalışılmış olup, filogenetik veriler elde edilmiştir. 

 
 

 
Şekil 2.1: Çalışmada kullanılan iki ata ve hibritlerinin genel morfolojik yapıları ve 

kapitulumları (A- Cirsium ciliatum subsp. szovitzii, B- Cirsium × erzurumicum, C- C. 

macrobotrys) 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Materyal 

3.1.1 Bitki Örneklerinin Toplanması ve Teşhis Edilmesi 

Bu çalışmada kullanılan Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait C. macrobotrys ve C. 

ciliatum subsp. szovitzii taksonları ile bunlar arasında meydana gelen bazı hibrit birey 

materyalleri 2006-2017 yılları arasında Prof. Dr. Bayram YILDIZ, Prof. Dr. Tuncay 

DİRMENCİ ve Prof. Dr. Turan ARABACI tarafından toplanmış ve teşhis edilmiştir. Şekil 

3.1’de Türkiye’deki yayılışı verilen bu örneklerin büyük çoğunluğu TÜBİTAK 106T167 

numaralı proje kapsamında elde edilmiş olup, herbaryum örnekleri Balıkesir Üniversitesi 

Necatibey Eğitim Fakültesi Herbaryumu’nda saklanmaktadır. 

 

 

 

 

Şekil 3.1: C. macrobotrys (mavi alan), C. ciliatum subsp. szovitzii (kırmızı alan) ve 

Cirsium × erzurumicum ( ) bireylerinin Türkiye’deki yayılış haritası 

 

 
Moleküler çalışmalar için ayrıca arazi esnasında bazı örnekler silika jel taneleri barındıran 

küçük kilitli poşetler içerisinde muhafaza edilmiştir ve diğer bazı örnekler için ise 

herbaryum örneği haline getirilmiş bitki örneklerinden yararlanılmıştır. DNA izolasyonları 

için öncelikli olarak silika jel tanecikleri içerisinde nemi alınmış örnekler tercih edilmiştir. 

Kullanılan bitki örnekleri ve lokaliteleri Tablo 3.1’de gösterildiği gibidir. 



35  

Tablo 3.1: Çalışmada kullanılan taksonlar ve lokaliteleri 
 

Takson Adı Lokasyon bilgileri 
 

C. ciliatum subsp. szovitzii Cm6: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 

09.08.2017, T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4892), 

Cm9: Posof-Türközü sınır kapısı arası, Eminbey 

Köyü'nden 2 km sonra, 1461 m, 04.08.2015, T. 

Dirmenci, T. Arabacı (TD 4446), 

Cm1, Cm5: Göle, Oltu yolu, 5 km, step, 2100 m, 

17. 8. 2006, N 40 4500, E 042 34 00, B. Yıldız & 

T. Dirmenci (BY 16278) (BY 16308), 

Cm2: Şemdinli-Yüksekova arası, 18. km, 1700 m, 

05.09.2007, T. Dirmenci, M. Fırat (TD 3588). 

Cirsium × erzurumicum Cm3: Pasinler’den Erzurum’a 28. Km, yol kenarı, 

step, 1950 m, T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 3538) 

(Paratip örneği), 

Cm4: Oltu, Gaziler yolu, Çakırbaba geçidi, step, 

2450 m, 28.08.2010, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 

17228) (Paratip örneği). 

Cm7: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 

09.08.2017, T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4891) 

(Holotip örneği), 

C. macrobotrys  Cm8: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 

09.08.2017, T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4890). 
 

 

3.1.2 Cam ve Plastik Malzemelerin Hazırlanması 

Bu çalışmada kullanılan tüm kapaklı tüpler, PZR tüpleri, pipet uçları, cam malzemeler ve 

ısıya dayanıklı diğer malzemeler çalışmaya başlamadan önce 121 ºC de 20 dakika süreyle 

1 atmosfer basınçta otoklavlanarak sterilize edilmiştir. Sterilizasyon sonrası malzemelerin 

60 – 70 ºC’ de kuruması sağlanmıştır. Ayrıca çalışmalar esnasında kullanılan saf sular da 

iki kez saflaştırılmış şekilde kullanılmıştır. 

 
3.1.3 Çalışmada Kullanılan Kimyasallar 

Çalışmamızda kullanılan kimyasal maddelerin çoğu çeşitli tedarikçi firmalar ile anlaşılarak 

ithal olarak getirilmiştir. DNA izolasyon işlemleri için Qiagen (Valencia-California, ABD) 

mini bitki DNA izolasyon kitleri, Taq polimeraz enzimi olarak Fermantas (Vilnius, 

Litvanya), GoTaq DNA Polymerase (Madison-Wisconsin, ABD) ya da Qiagen (Valencia- 

Kaliforniya, ABD) markalarına ait ürünler kullanılmıştır. Diğer malzemeler ise, Merck 

(Darmstad, Almanya), Sigma Aldrich (St. Louis-Missouri, ABD) ve bazı yerli 

kuruluşlardan temin edilmiştir. 
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3.1.3.1 QIAGEN Kit ile Yapılan DNA İzolasyonunda Kullanılan Kimyasallar 

Bitki materyallerinden genomik DNA izolasyonu Qiagen DNeasy Plant Mini Kit (mini 

bitki izolasyon kiti) kullanarak yapılmıştır. Kit ile birlikte AP1, AP2, AP3, AW1 ve AW2 

ile AE solusyonları gelmiş olup, protokolde belirtildiği şekilde izolasyon yapılmıştır. AP1 

tamponu parçalayıcı çözelti, AP2 tamponu protein ve diğer molekülleri çöktürücü, AP3 

solüsyonu DNA çöktürücü, AW solüsyonları yıkama çözeltisi ve AE ise DNA’yı kolondan 

süzmeye yarayan çözelti olarak bilinir. Ayrıca AW yıkama çözeltilerine kullanmadan once 

talimata uygun olarak saf etil alkol eklenmiştir. 

 
3.1.3.2 PZR İşlemlerinde Kullanılan Kimyasallar 

PZR reaksiyonlarında kullanılan dNTP karışımı, yükleme boyası katkılı tampon ve Taq 

DNA polimeraz, çeşitli firmalardan tedarik edilmiş olup, her bir örnek için kullanılan 

miktarları ve konsantrasyonlara dair bilgiler Tablo 3.2’de verilmiştir. PZR  

reaksiyonlarında kullanılan primerler ise Oligomer (Ankara, Türkiye) firması tarafından 

evrensel primer dizi bilgileri kullanılarak sentezlenmiştir. Primerler laboratuvara gelir 

gelmez veya -20 ºC buzdolabından çıkarıldıktan sonra yaklaşık 15 sn, 12.000 rpm’de 

santrifüj yapılarak kuru çökeltinin tüpün dibinde toplanması sağlandı ve 1 ml dH2O 

(çoğunlukla ultra dH2O- iki kez distile edilmiş su) içerisinde çözülerek stok hazırlandı. Her 

bir primerin son konsantrasyonu 5 nmol/ ml (5 µM) olacak şekilde sulandırıldı. 

 

Tablo 3.2: PZR reaksiyonunda kullanılan çözeltiler 
 

Kimyasal Miktarı Konsantrasyonu 
dH20 (saf su) 9.8 μl - 

Taq Tamponu 2.5 μl 10X 

CoralLoad Tamponu 2.5 μl - 

Q Çözeltisi 2.5 μl - 

Geri Primer 2.5 μl pmol / mL 

İleri Primer 2.5 μl pmol / mL 

dNTP 0.4 μl 10 mM 

Taq DNA Polimeraz 0.3 μl 5 ünite 

gDNA 
Toplam 

2 μl 
25 μl 

- 

 
3.1.3.3 Agaroz Jel Elektroforezinde Kullanılan Kimyasallar 

Agaroz jel elektroforezinde kullanılan agaroz, yerel tedarikçi firma tarafından Sigma 

Aldrich (St. Louis-Missouri, ABD)’ den temin edilmiştir. Agaroz jel elektroforezinde 

0.5X’lik TBE (Tris-Borik asit-EDTA) kullanılmış olup, bu çözelti 5X TBE’nin 10 kat 
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seyreltilmesi ile elde edilmiştir. 5X TBE ise şöyle elde edilmiştir: Tris bazından 54g, borik 

asitten 27.5 g ve 0,5 M’lık EDTA’dan 20 ml alınmış, beherde karıştırılarak üzerine toplam 

hacim 1 litre olana kadar saf su ilave edilmiş ve iyice çözünmesi sağlanmıştır. 

Agaroz jel kuyucuklarına yüklenen PZR ürünlerinin boyutlarının karşılaştırılması için 

DNA markörü (büyüklük belirleyici) olarak ise Fermantas markasına ait kimyasal 

kullanılmış ve UV ışık altında bantların gözlenebilmesi için de jele Applichem (Darmstad, 

Almanya) marka etidyum bromid (EtBr) yüklenmiştir. 

 
3.2 Yöntem 

Türkiye’de doğal olarak yayılış gösteren Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait C. 

macrobotrys ve C. ciliatum subsp. szovitzii taksonları ile bunların doğal ortamlarında 

meydana getirdikleri hibrit bireylerin moleküler filogenetik analizleri gerçekleştirilmiştir. 

Moleküler filogenetik çalışmalar için, çekirdek genomuna ait olan ve ribozomal RNA’ları 

kodlayan ITS (İç Transkribe Olan Boşluk) bölgesinin tamamı (ITS1 + 5.8S rRNA 

kodlayan DNA + ITS2), ETS bölgesi (Dış Transkribe Olan Boşluk), kloroplast genomu 

içerisinde yer alan trnL-F ve rpl32 DNA bölgeleri çoğaltılmıştır. Bu çalışmada böylelikle, 

4 farklı fakat birbirini destekleyici bölgeler kullanılmıştır. Bu çalışmaların 

gerçekleştirilebilmesi için öncelikle DNA izolasyonu gerçekleştirilmiştir. DNA 

izolasyonundan elde edilen örnekler PZR çalışmalarında kalıp olarak kullanılmıştır. PZR 

işlemleri sonucunda agaroz jel elektroforezinde yürütüldüğünde uygun bantlaşmalara sahip 

olan örnekler dizileme işlemlerinin gerçekleştirilebilmesi için hizmet alımı yoluyla Genoks 

firmasına gönderilmiş ve firma tarafından diziletilmiştir. Son aşamada, uygun şekilde 

diziletilmiş ve dizileri elde edilmiş olan DNA verileri çeşitli bilgisayar programları 

tarafından incelenip analiz edilerek filogenetik ağaçların elde edilmesi gerçekleştirilmiştir. 

 
3.2.1 Genomik DNA İzolasyonu 

Arazide toplanıp silika jel tanelerinin içerisinde muhafaza edilen bitki yapraklarından ve 

Balıkesir Üniversitesi Necatibey Eğitim Fakültesi Herbaryumu’nda bulunan bitki 

örneklerinden olmak üzere C. macrobotrys ve C. ciliatum subsp. szovitzii taksonları ve 

bunların doğal ortamlarında meydana getirdiği hibrit bireylerin DNA izolasyonları 

gerçekleştirilmiştir. Bu işlemler esnasında çekirdek genomu veya kloroplast genomu ayrı 

ayrı saflaştırılmamış, tüm DNA genomları aynı tüp içerisinde muhafaza edilmiştir. DNA 

izolasyonu için Qiagen firması tarafından üretilen DNeasy Plant Mini Kiti kullanılarak, 

kitin içerisindeki protokole uygun bir şekilde izolasyon yapılmıştır. İzolasyon sonucunda 
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elde edilen DNA izolatları, kullanılacakları zamana kadar -20 ºC’de muhafaza edilmiştir. 

DNA izolasyon prosedür işlemleri şu şekilde gerçekleştirilmiştir: 

1. DNA izolasyonu yapılacak bitki materyali havan içerisinde sıvı azot ile toz haline 

gelinceye kadar parçalanarak, steril kapaklı tüpe aktarıldı. 

2. Sıvı azot uçar uçmaz üzerine 400 l AP1 (tampon) ve 4 l RNase A (100 mg/ml) 

eklenerek 2-3 dk nazikçe karıştırıldı. 

3. Tüp 65 ºC’de 10 dk inkübe edildi. İnkübasyon esnasında tüp 2-3 kez alt üst edildi. 

4. 130 l AP2 (buffer) eklendi ve 5 dk buzdolabında (-20 ºC) bekletildi. Daha sonra 14000 

rpm’de 5 dk santrifüj yapıldı. 

5. Santrifüj sonrası çöken pellete dokunmadan temiz lizat spin kolona aktarıldı. Spin kolon 

2 dk 14000 rpm’de santrifüj edildi. 

6. Santrifüj sonrası spin kolondan alt kısma inen süpernatant yine pellete dokunmadan 

yeni bir kapaklı tüpe aktarıldı. 

7. Süpernatantın 1.5 katı kadar AP3 tamponu eklendi ve yavasça pipetaj yapıldı. 

8. Süpernatantın kirlilik içermeyen kısmından 650 l alınarak mini spin kolona aktarıldı. 

8000 rpm’de 1 dk santrifüj yapıldı. Buradaki aşamadan sonra kolondan süzülen çöküntü 

direkt olarak atıldı. 

9. Süpernatantın kalan kısmı aynı mini spin kolonun üzerine kondu ve 8000 rpm’de tekrar 

1 dk boyunca santrifüj yapıldı. Santrifüj sonrası toplama kabı atıldı. 

10. Mini spin kolon yeni bir 2 ml’lik koleksiyon tüpüne kondu. Daha sonra kolonun 

içerisine 500 l AW1 yıkama tamponu eklendi ve 8000 rpm’de 1 dk santrifüj yapıldı. 

Santrifüj sonrası süzüntü atıldı. 

11. Mini spin kolon içerisine bu sefer sırasıyla iki kez 500 l AW2 tamponu eklendi ve 

14000 rpm’de 2 dk santrifüj yapıldı. Her santrifüjden sonra altta kalan süzüntü atıldı. 

Santrifüj işlemleri sonrası kolon toplama kabından ayrıldı ve yeni bir 1.5 ml’lik kapaklı tüp 

içerisine kondu. 

12. En son aşamada kolon içerisine 100 l AE tampon eklendi ve 5 dk oda sıcaklığında 

bekletildikten sonra 8000 rpm’de 1 dk santrifüj sonrası DNA kolondan ayrıldı. 

13. Bu aşamada 1. elüsyon izolatlar elde edildi. 2. elüsyon izolatları elde etmek için 12. 

basamaktaki işlemler tekrarlandı. 

14. İzolatlar kullanılana kadar -20 ºC’de muhafaza edildi. 
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3.2.2 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 

PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu), temel olarak hücre içinde (in vivo) çekirdekte 

meydana gelen replikasyon işleminin in vitro ortamda taklit edilmesi mantığına 

dayanmaktadır. İzolasyon işlemi sonucunda elde edilmiş DNA’nın kalıp olarak kullanıldığı 

ve DNA polimeraz enziminin DNA polimerleştirme özelliği vasıtasıyla gerçekleşen bir 

DNA çoğaltma işlemidir. Genellikle standart bir DNA polimeraz enzimi ile 0.2-2.0 kb 

aralığındaki parçaların çoğaltımı yapılmakla birlikte, özel bazı enzimlerin kullanılmasıyla 

daha büyük 15-20 kb uzunluğuna kadar DNA parçacıklarının çoğaltımı yapılabilmektedir. 

Bu yöntem aslında ortam sıcaklığının hızlı bir şekilde değiştirilmesiyle meydana gelir ki 

PZR işlemleri için kullanılan cihaz termal döngü cihazı olarak isimlendirilir. 

Bu çalışmada kullanılan çekirdek genomuna ait primerler ITS (ITS-1, 5.8S gen ve ITS-2) 

bölgesi için ITS-4 [388] ve ITS-I [389] primerleri, ETS bölgesi için 18S-ETS ve ETS-Car- 

1 [57] primerleri, kloroplast DNA’sı içinde yer alan kodlanmayan trnA bölgesi (trnL-trnF) 

için trnL-c [306] ve trnL-f [306] primerleri ve rpl32 DNA bölgesi için de rpl32-F ve trnL 

(UAG) primerleri kullanılarak (Tablo 3.3) PZR işlemleri gerçekleştirilmiştir. 

 
Tablo 3.3: PZR’ de kullanılan primerler ile ilgili bilgiler 

 
 

Bölge Primer Adı Primer Nükleotid Dizisi (5’- 3’) Tm Sıcaklığı Kaynak 

ITS 
ITS 1 (İleri) TCCGTAGGTGAACCTTGCGG 57 °C [389] 

ITS 4 (Geri) TCCTCCGCTTATTGATATGC 53 °C [388] 

ETS 
18S-ETS (İleri) ACTTACACATGCATGGCTTAA 58 °C [57] 

ETS-Car-1(Geri) TTCGTATCGTTCGGT 52 °C [60] 

trnL-F 
trnL-c (İleri) CGAAATCGGTAGACGCTACG 56 °C [306] 

trnL-f (Geri) ATTTGAACTGGTGACACGAG 52 °C [306] 

rpl32 
rpl32-F CAGTTCCAAAAAAACGTACTTC 59 °C [390] 

trnL (UAG) CTGCTTCCTAAGAGCAGCGT 67 °C [390] 

 
 

PZR işlemlerinde verimi artırmak için çeşitli Taq DNA polimeraz kitleri kullanılmıştır. 

Hangi kit olursa olsun PZR tüplerinin toplam hacimleri 25 μl olacak şekilde ayarlanmıştır. 

Tablo 3.2’de verilen PZR tüplerine eklenen kimyasallar ve DNA miktarı değerleri sadece 1 

PZR tüpü için geçerlidir. Ayrıca, her PZR uygulamasında olası bir kontaminasyonu 

engellemek için, kalıp DNA içermeyen negatif kontroller de kullanılmıştır. Bu örnekler 

kalıp DNA içeriği hariç çalışılacak PZR tüpleri ile aynı içeriğe sahiptir ve hacmi diğer PZR 

tüplerinden kalıp DNA miktarı kadar eksiktir. Bu yüzden her çalışmada, verilen değerler 

toplam çalışılacak örnek sayısının bir fazlası ile çarpılmıştır. Elde edilen miktar kadar 

çözeltilerden alınmış ve karışım tüpü hazırlanmıştır. Karışım tüpüne bütün çözeltiler 
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eklendikten sonra en son Taq polimeraz eklenerek pipetaj yapılmıştır. Hazırlanan karışım, 

DNA çözeltisi bulunmayan her bir tüpe 23 μl olacak şekilde eşit olarak dağıtılmış ve en 

son 200 μl’lik bu PZR tüplerinin üzerlerine 2 μl DNA çözeltileri ilave edilmiştir. Toplam 

hacmi 25 μl olan bu çözelti, Techne Prime (Staffordshire, Birleşik Krallık) marka termal 

döngü cihazı ile Tablo 3.4’te ayrıntıları verilen program ile çoğaltılmıştır. 

 
Tablo 3.4: Çalışmada kullanılan PZR programı ve süreleri (SHAW07 protokolü [390]) 

 

Aşama Sıcaklık Zaman Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 80 °C 5 dakika 1 döngü 

Denatürasyon 95 °C 

50 °C 

60 saniye  

Bağlanma 
(65 °C’ye saniyede 
0.3 °C artarak 

çıkacak) 

60 saniye 30 Döngü 

Uzama 65 °C 4 dakika 

Son Uzatma 65 °C 5 dakika 1 döngü 

Bekleme  4 °C  Kullanana kadar 
 

 

Her bir döngünün; denatürasyon aşaması, primerlerin bağlanma aşaması ve uzama aşaması 

olmak üzere 3 aşamada gerçekleştiği PZR işlemi, çok sayıda döngüden meydana gelir 

(Tablo 3.4). Birinci aşama olan denatürasyon aşamasında, 94-96 °C’de DNA zincirleri 

birbirinden ayrılır. Yapışma aşaması ikinci aşamadır ve bu esnada, ayrılan (denatüre olan) 

zincirlerin karşısına çoğaltacağımız gen bölgesini bulmaya yarayan primerler (kısa DNA 

parçaları) uygun gen bölgesine yapışırlar. Son olarak uzama aşamasında ise kaplıcalarda 

yaşayan Thermus aquaticus Brock & Freeze bakterisinden elde edilen Taq DNA polimeraz 

enzimi ile, kalıp DNA zincirinin karşısına yeni zincir sentezlenir. 

 
3.2.3 Agaroz Jel Elektroforezi 

%0,8’lik agaroz jelde yürütülen PZR ürünleri jel dokümantasyon cihazında görüntülendi. 

Agaroz jeli hazırlamak için 0,8 g agarozun 100 ml 0,5 X TBE tamponu içerisinde 

mikrodalga fırında kaynatılarak çözülmesi sağlandı. Ilıdıktan sonra karışıma 1 μl etidyum 

bromid çözeltisi (1 mg/mL) eklendi. Hazırlanan tampon çözelti, tarakları önceden 

yerleştirilmiş olan jel kaseti içerisine dökülüp, polimerleşmesi için yaklaşık 30 dakika 

beklendi. Polimerleşen jel, elektroforez tankına konuldu ve üzeri kaplanıncaya kadar 0,5 X 

TBE tamponu ile dolduruldu. 

Termal döngü cihazında amplifiye edilen (çoğaltılan) örnekler, hazırlanan jeldeki 

kuyucuklara tek tek yüklendi. Jele yükleme işleminde PZR’de kullanılan CoralLoad 
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tamponunun boyalı olmasından dolayı yükleme boyası kullanılmayıp, sadece PZR 

ürünlerinden 5 μl pipet yardımıyla alınarak boş kuyucuklara yükleme yapıldı. Çalışmada 

olası bir DNA kontaminasyonunu belirlemek amacıyla her uygulamada genomik DNA 

içermeyen bir negatif kontrol ve bant büyüklüklerinin belirlenmesi amacıyla da 

elektroforez işlemlerinde moleküler büyüklüğü bilinen bir DNA büyüklük belirleyici (1kb 

DNA ladder) kullanıldı. Örnekler 100 vollta 45 dakika yürütüldükten sonra jel 

görüntüleme cihazında bilgisayar programı yardımıyla jelin fotoğrafı çekilip kaydedildi. 

Çoğaltma işleminin başarılı olduğu, jel incelenerek tespit edilen PZR ürünleri ve 

hazırlanan primerler dizileme işlemlerinin yapılması için Genoks firmasına gönderildi. 

 

3.2.4 Dizileme ve Dizi Analizi 

PZR ile çoğaltılan ve saflaştırılan DNA’ların ITS, ETS, rpl32 ve trnL-F bölgelerinin, DNA 

dizilerine dönüştürülmesi işlemleri için Genoks firmasından hizmet alımı yapıldı. Hizmet 

alımı ile temin edilen DNA dizileri ilk olarak Sequencher 5.4.6 [391] programı kullanılarak 

gözden geçirilip, hatalı dizilenmiş nükleotitler kontrol edilerek düzeltildi. Sequencher 

programından metin belgesine aktarılan DNA dizileri, BioEdit 7.2.5 [392] programında alt 

alta açılıp hizalandıktan sonra, taksonlar arasındaki dizi farklılıkları yeniden kontrol edildi, 

gerekli düzeltmeler yapıldı ve FASTA formatında bu dosya kaydedildi. Kaydetmiş 

olduğumuz bu dosya ile internet üzerinden ücretsiz erişilebilen MUSCLE (Multiple 

Sequence Alignment) programı kullanılarak diziler yeniden hizalandı [393]. Cirsium 

cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait taksonların ITS, ETS, rpl32 ve trnL-F bölgelerinin 

çoğaltılması sonucu gerçekleşen DNA dizileme ve dizi analizi işlemleri neticesinde dizileri 

elde edilen taksonlar işlendi. Dizileri yeterli düzeyde temiz çıkmayan, sinyalleri güçlü 

olmayan taksonların PZR’ı yeniden yapıldı. 

 
3.2.5 Filogenetik Analiz 

Dizileri elde edilmiş olan Cirsium cinsinin Epitrachys seksiyonuna ait taksonların 

akrabalık derecelerini belirleyebilmek ve filogenetik ağaçlar oluşturmak için dünyada çok 

yaygın olarak kullanılan PAUP* (Phylogenetic Analysis Using Parsimony) 4.0a.144 

programı [383] kullanılmıştır. PAUP* programı nexus formatında çalıştığından, hazırlanan 

FASTA formatındaki dosya http://sequenceconversion.bugaco.com/converter/biology/sequ 

ences/fasta_to_nexus.php internet adresinden ücretsiz olarak nexus formatına çevrilerek 

filogenetik analiz için hazır hale getirilmiştir. 

http://sequenceconversion.bugaco.com/converter/biology/sequ
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Dizileri hizalanan Cirsium türlerinin ITS ve ETS bölgelerinin filogenetik analizi PAUP* 

programında gerekli komutlar verilerek yapılmıştır. Karakter temelli metotlardan 

Parsimoni yönteminde en iyilik kriteri (optimality criterion) seçilip, arama algoritması 

olarak heuristic araştırma ve bootstrap seçilmiştir. Yapılan analizlerde kullanılan kriterler 

ve karakterlerle ilgili veriler, bulgular ve tartışma bölümünde ayrıntılı olarak verilmiştir. 

Ayrıca mesafe temelli yöntemlerden NJ ve UPGMA metotları seçilerek filogenetik 

analizleri de yapılmıştır. 

Dış grup olarak seçilen türlerin ITS ve ETS bölgelerinin DNA dizileri 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ adresinden alınarak analize dahil edilmiştir (Tablo 4.2 ve 

4.3). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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4. BULGULAR 

4.1 Morfolojik Bulgular 

Bu çalışmanın konusunu oluşturan Cirsium ciliatum subsp. szovitzii ve C. Macrobotrys, 

daha önce belirtildiği gibi Epitrachys seksiyonuna ait taksonlardır. Epitrachys seksiyonu, 

ülkemizde yayılış gösteren Cirsium cinsine ait üç seksiyondan biri olup en fazla takson 

sayısına sahip olan seksiyondur. Aşağıda iki atasal taksonun ve meydana gelen hibritlerin 

betimleri verilmiştir. 

 
4.1.1 Cirsium ciliatum (Murr.) Moench, Meth. 227 (1802) subsp. szovitzii (C.Koch) Petr. 

in Trudy Tiflissk. Bot. Sada 12 (1):2 (1912). 

Sinonimler: Epitrachys szovitsii C. Koch in Lennaea 24:397 (1851); 

Cirsium szovitsii (C. Koch) Boiss., Fl. Or. 3:527 (1875); Charadze in Fl. USSR 28:133 

(1963). 

Tip Örneği: [Transcaucasia] Azerbaycan: Karabagh, Szovits 575 (holo B, iso LE, E, K). 

 
Kaynak: [104]. 

 
İki yıllık, bazen birinci yılda çiçeklenir, 90-120 cm. Gövde kanatsız, çok az arachnoid, 

dallanmış. Gövde yaprakları gövdeyi kısmen sarıcı, oblong, pinnatisekt, yanal loblar iki 

parçalı, üç köşeliden lanseolat’a kadar, 3-7 çift, yanal ve terminal loblar genellikle ince 2- 

13 mm uç dikenli, üst yüzü dikenli-strigoz, seta 0.3-1.3 mm, tüysüz; alt yüzü arachnoid. 

Yan dallar 2-8, 1-8 kapitulumlu, üst yapraklar 1-4 biraz geriye kıvrık, involukrumdan kısa. 

İnvolukrumlar dik, basık-küremsiden geniş-ters yumurtamsıya kadar, 30-40 mm. Fillariler 

tüysüz, 9-16 seri; dıştakiler geri kıvrık düz alt yüzünün kenarında 0.4-1 küçük dikenli uç 

dikenli, geriye kıvrıldığı noktada c. 2 mm genişliğinde; ortadakiler dıştakilere benzer fakat 

bazen geriye kıvrıktan ziyade dikey-yayık, iki renkli (ortası az çok morumsu kırmızı, 

kenarı saman sarısı), 1.5-3 mm saman sarısı uç dikeni dahil 11.5-16 × 1.5-3 mm; içtekiler 

kısa dikencikli, darca, ucu dikey-yayıktan yayığa kadar, genellikle az çok morumsu 

kırmızı. Korolla pembe ya da morumsu kırmızı, 28-40 mm. Aken 4.5 × 5.5, papus 27-29 

mm. 

 
Çiçeklenme Zamanı: Temmuz-Ağustos. 

Yetişme Ortamı: Tarla ve yol kenarları, hendek boyları, 1600-2500 m. 

Türkiye’de Yayılışı: A8 Erzurum: Oltu, Başbağlar köyü doğusu, step, 1500-1600 m,  16. 

8. 2006, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 16 293), A9 Artvin: Ardanuç, Peynirli köyünden 
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Çukurçayırlar mevkine, 1700 -3300 m, 11.8.1984, N. Demirkuş, 2586 (HUB) Kars: 

Sarıkamış- Mescitli köyü arası, sarı çam ormanı, 1800-2200 m, 10. 8. 1981, O. Güneş  

2011 (HUB) Kağızman, Camuslu köyü, Aladağ, 2000-2500 m, 7.11.1980, A. Güneş, 1781 

(HUB) Çıldır, Çıldır gölü, doğu kıyısı, step, 1950 m, 17. 8. 2006, B. Yıldız & T. Dirmenci 

(BY 16 323) Kars: Yalnızçam, 1800 m, 19.08.1957, Davis & Hedge (D. 32548) (E, K, 

BM) B8 Erzurum: 4 km N. of Erzurum, in plain, 1800 m, 29.07.1966, Davis 47486 (E, K) 

Çat güneyi, dere kenarı, 2100 m, 11.08.2007, T.Dirmenci & T.Arabacı (3527) Aşkale, 

Bayburt yolu, 8-10. km, 1650 m, yol kenarı, 4.8.2008, B. Yıldız (BY 16848) Pasinler- 

Erzurum arası, 28. km, 6400 ft, 12.08.2007, T.Dirmenci, T.Arabacı (3536) B9 Ağrı: 

between Ağrı (Karaköse) and Horasan, 2000-2500 m, Rech. 32864 (W) Diyadin, c. 3 miles 

from Diyadin on road to Ağrı & Doğubayazıt, c. 600 ft, 09.08.1970, Hewitt 296 (K) Ağrı- 

Doğubeyazıt arası, 68. km, 1900 m, 12.08.2007, T.Dirmenci & T.Arabacı (TD 3550) Van: 

Fallow fields and ditches, 28.07.1954, Davis & Polnunin (D. 23274) (K) Erçiş-Patnos, 30 

km, 2050 m, 13.08.2007, T.Dirmenci 3563, T.Arabacı Erciş-Patnos, 15 km, 1800, 

13.08.2007, T.Dirmenci & T.Arabacı (TD 3561) Van: Gürpınar-Hoşap arası, Çavuştepe, 1 

km doğusu, tarla kenarı, 1700, 15. 8. 2008, N 38 21 900; E 043 32 500, B. Yıldız, Dirmenci 

& M. Fırat (BY 16904), Bitlis: Corgih to Bitlis, 2286 m, Tong 232 (E) Edremit-Akdamar 

adası, 21. 9. 1974, A. ve T. Baytop (ISTE 31050)! C9 Hakkâri: Şemdinli-Yüksekova 

arası, Durak köyü, 1650 m, 15. 8. 2008, B. Yıldız, T. Dirmenci & M. Fırat (BY 16921). 

 

İncelenen Örnekler: A8 Erzurum: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 09.08.2017, 

T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4892)! A9 Ardahan: Posof- Türközü sınır kapısı arası, 

Eminbey Köyü’nden 2 km sonra, 1461 m, 04.08.2015, T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4446)! 

Ardahan: Göle, Oltu yolu, 5 km, step, 2100 m, 17. 8. 2006, N 40 4500, E 042 34 00, B. 

Yıldız & T. Dirmenci (BY 16278)! Göle, Oltu yolu, 5 km, step, 2100 m, 17. 8. 2006, N 40 

4500, E 042 34 00, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 16 307)! 

 

C9 Hakkâri: Şemdinli-Yüksekova arası, 18. km, 1700 m, 05.09.2007, T. Dirmenci M. 

Fırat (TD 3588)! 

 
4.1.2 Cirsium macrobotrys (C. Koch) Boiss., Fl. Or. 3:532 (1875). 

Sinonim: Epitrachys macrobotrys C. Koch in Linnaea 24:399 (1851). 

Tip örneği: [B8 Erzurum] im armenischen Hochlande, in den Gauen ‘Gokssu und 

Chynys’, C.Koch (B). 
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Kaynak: [104] 

 
İki ya da çok yıllık, c. 30-200(-300) cm. Gövde dik, kalın, kuvvetli, kanatsız, oluklu, yoğun 

örümcek ağsı tüylü, beyaz tomentoz, dallanmamış. Taban yaprakları 30 × 10 cm’ye kadar, 

oblong pinnatisekt, üst yüzü tüysüz yoğun setalı, alt yüzü pannoz; orta gövde yaprakları 

sapsız, 45
0
 açı ile geriye dönük, hafif dekurrent, gövdeyi kısmen sarıcı, oblong, pinnatisekt, 

yanal loblar iki parçalı, üç köşeliden darca üç köşeliye kadar, 3-8 çift, lineer-lanseolat, 

lanseolat, yanal ve terminal loblar zayıftan orta derecede sağlama kadar 3-16 mm uç 

dikenli, üst yüzü dikenli-strigoz, seta 0.2-2.5 mm, tüysüz; alt yüzü arachnoid. İnvolukral 

yapraklar, çok indirgenmiş, 6-10, involukrumdan uzun. Kapitulumlar gövdelerin ucunda 

spikat dizilmiş, sapsız. İnvolukrumlar dik, spika şeklinde, gövde ucunda (3-)5-12 adet, 

küremsi-yumurtamsı ya da köşeli-yumurtamsıdan geniş-ters-yumurtamsıya kadar, 20-35 

mm. Fillariler alt kısmında tüysüz, uç kısmı arachnoid, c. 8-10 seri; dıştakiler ortadakilere 

boyca eşit ya da uzun; ortadakiler c. 1.2 × 0.1 mm zayıf geriye kıvrık, geriye kıvrık ya da ± 

dik uç dikeni dahil c. 13-19 mm. Korolla sarımsı beyaz, 23 mm. Aken c. 5.56 × 3 mm, 

kahverengi; papus 22-24 mm. 

 

Çiçeklenme zamanı: Temmuz-Eylül. 

Yetişme ortamı: Yazın kuruyan çayırlıklar, tarım alanları, 1600-3200 m. 

Türkiye’deki yayılışı: Doğu Anadolu Bölgesi. A7 Erzincan: Sipikör, Sint. 1890:3293 (G) 

Gümüşhane: Şirvan-Alucra arası, step, 2100 m, 22. 08. 2006, B. Yıldız & T. Dirmenci 

(BY 16380) A8 Erzurum: Erzurum to Bayburt, 1750 m, Buttler 15924. Erzurum: Kop 

Dağ pass, 8000 ft., 10.08.1962, Furse 3835 (K) Bayburt: Kop Da, Aşağıkop köyü üzeri, 

1800-2000 m, step, 12. 8. 2006, N 40 03 600, E 40 26 500, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 

16259) Gümüşhane: Bayburt, 1067 m, Balls 2035. 58 km WEW of Ezurum, ad viam 

versusu Tercn, 6.9.1957, Rechinger, 15134 (W) İspir, Rize yolu, il sınırı, step, 2150 m, 19. 

08. 2006, N 40 35 000, E 040 51 000, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 16356) Oltu, Abussar 

Da., Koenig. A9 Kars: Yağmurlu Dağ, above Sarıkamış, 2250 m, 23.08.1957, Davis & 

Hedge (D. 32610) (K, BM) B7 Sivas: İmranlı, 5 km batısı, çayırlık, 1600 m, 11. 8. 2006, 

B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 16237) B8 Muş: 24 km E. of Muş, D. 24779 (E) Palandöken 

Da, Kayak merkezi çevresi, dağ stepi, 2000 m, 13. 8. 2006, B. Yıldız & T. Dirmenci (BY 

16272) B9 Van: Çuk, 1900 m, Nábêlek s.n. 
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İncelenen Örnekler: A8 Erzurum: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 09.08.2017, 

T. Dirmenci, T. Arabacı (TD 4890)! B7 Erzincan: Erzincan ve Kelkit arası, Pöske geçidi, 

2100 m, 09.08.2017, T. Dirmenci, B. Yıldız & T. Arabacı (TD 4910)! 

4.1.3 Cirsium × erzurumicum Yıldız, Arabacı & Dirmenci nothosp. nov. 

(Cirsium macrobotrys (C. Koch) Boiss. × C. ciliatum (Murray) Moench subsp. szovitzii (C. 

Koch) Petr.) 

Tip Örnekleri: Erzurum: Erzurum’dan Çat’a 22-23. km, 1990 m, 09.08.2017, T. Dirmenci 

4891 & T. Arabacı (Holotip: ISTE) 

Paratipler: Erzurum: Pasinler’den Erzurum’a 28. km, yol kenarı, step, 1950 m, T. 

Dirmenci 3538 & T. Arabacı (GAZI). Erzurum: Oltu, Gaziler yolu, Çakırbaba geçidi, step, 

2450 m, 28.08.2010, B. Yıldız 17228 & T. Dirmenci (ANK). 

Diagnosis: Cirsium × erzurumicum is similar to its parents, Cirsium ciliatum subsp. 

szovitzii and C. macrobotrys. It can be distinguished from Cirsium ciliatum subsp. szovitzii 

as follows: its involucral leaves as long as or longer than involucre (not shorter than 

involucre), its median phyllaries not ciliate, arachnoid at apex and recurved (not ciliate, 

glabrous and erecto-patent), lengths of phyllaries are 15–21 (not 11.5-16 mm), its corolla 

measurement is 25–27 mm (not 28-40 mm). It differs from C. macrobotrys in its 

inflorescence raceme to paniculate, capitula distinctly pedunculate (not spicate, subsessile 

and 5–12 capitula aggregate at stem apex), involucral leaves as long as or longer than 

involucre (not clearly longer than involucre), corolla pink to pinkish-purple and 25-27 mm 

(not ochroleucous and 21-23 mm), 

 
Description: Biennial herbs. Stem to 150 cm long, stout and single, few branched above; 

lateral branches 5-10 cm long and 1-3 capitulate, unwinged, striate, densely arachnoid with 

sparsely to densely multicellular hairs, greyish-green. Basal leaves unknown. Stem leaves 

diminishing from base to inflorescence, spinose-strigose above, setae more than 5 in 2 

mm
2
, erecto-patent, otherwise glabrous, arachnoid-tomentose at beneath; lower cauline 

leaves 18-30 × 8-15 cm, pinnatisect, oblong in outline, lateral lobes oblong to lanceolate, 

apical spine to 1 cm long; middle cauline leaves pinnatisect, 8-15 × 4-8 cm, oblong in 

outline, lateral lobes oblong to triangular, apical spine to 1 cm long, robust; upper cauline 

leaves oblong-lanceolate in outline, pinnatifid to pinnatisect, 8-12 × 3-5 cm, apical spine to 

1 cm long, robust. Involucral leaves 4-5, involucrate, as long as or clearly longer than 

capitula. Involucre 25-35 × 30-35 mm, ±globose, clearly pedunculate, peduncle 5-10 cm 

long; phyllaries ovate-lanceolate, sparsely to densely arachnoid at apex, imbricate, 7-10 



47  

seriate; outer phyllaries 10-15 mm long with 1.5-3 mm long apical spined, recurved; 

median phyllaries 15-21 mm long with 2.5-4 mm long apical spine, recurved; inner 

phyllaries 25-33 mm long with 2-3 mm long apical spine, recurved to slightly recurved. 

Corolla pinkish to pinkish-purple, 25-27 mm long, unequally 5-lobed to1/5, 4 lobes ±equal 

c. 5 mm long, other lobe c. 7 mm long; anthers 10-12 mm long, glabrous; filaments 

densely hairy; style 3-5 mm exserted from coralla, 2-lobed, glabrous. Pappus 20-25 mm 

long, dirty white, plumose. Achene 5-6 ×2.2-2.5 mm, blackish, white-striate. 

Betim: İki yıllık. Gövde 150 cm’ye kadar uzunlukta, kalın ve tek, yukarı dallanmış, yan 

dallar 5-10 cm uzunlukta, 1-3 kapitulumlu, kanatsız, çizgili, yoğun örümcekağsı tüylü, 

seyrek ila yoğun çok hücreli tüylü, grimsi-yeşil. Taban yaprakları bilinmiyor. Gövde 

yaprakları tabandan itibaren kapitulumlara doğru kademeli olarak küçülmüş, üst yüzü 

dikenli-strigoz, 2 mm²’de 5’ten fazla, seta dik-yayık, diğer yandan üst yüzü tüysüz, alt 

yüzü örümcekağsı- kaba tüylü; alt gövde yaprakları 18-30 × 8-15 cm, derin teleksi, 

dikdörtgensi, yanal loblar dikdörtgensiden mızraksıya kadar, 1 cm’ye kadar uç dikenli; orta 

gövde yaprakları derin teleksi, 8-15 × 4-8 cm, dikdörtgensi, yanal loblar dikdörtgensiden 

üç köşeliye kadar, 1 cm’ ye kadar uç dikenli, sağlam, üst gövde yaprakları dikdörtgensiden 

mızraksıya kadar, az teleksi ila derin teleksi, 8-12 × 3-5 cm, 1 cm’ye kadar uç dikenli, 

sağlam. İnvolukral yapraklar 4-5, kapitulum kadar ya da daha uzun, involukrumlar 25-35 × 

30-35 mm, ±küremsi, açıkça saplı, pedunkullar 5-10 cm uzunluğunda, fillariler 

yumurtamsı- mızraksı, tepede seyrek ila yoğun örümcekağsı, kiremitvari, 7-10 seri; dış 

fillariler 1.5-3 mm uç diken dahil 10-15 mm uzunluğunda, kıvrık; orta fillariler 2.5-4 mm 

uç diken ile birlikte 15-21 mm, kıvrık; içtekiler 2-3 mm uç diken dahil 25-33 mm, kıvrık 

ila hafif kıvrık. Korolla pembemsi ila pembemsi-mor, 25-27 mm uzunluğunda, eşit 

olmayan 5 loblu 1/5, diğer dört lob hemen hemen eşit, diğer lob c. 7 mm uzunluğunda; 

anterler 10-12 mm uzunluğunda, tüysüz; flamentler yoğun tüylü; Situlus taç yaprakları 3-5 

mm kadar geçer, 2 loblu, tüysüz. Papus 20-25 mm, kirli beyaz, tüylü. Aken 5-6 × 2.2-2.5 

mm, siyahımsı, beyaz çizgili. 

 
Çiçeklenme Zamanı: Temmuz-Eylül. 

Etimoloji: Bu yeni hibrit bireyin epiteti yetiştiği yer olan Erzurum iline ithafen verilmiştir. 

Yetişme Alanı: Tarla kenarları, yol kenarları, kuru çayırlıklar, step alanlar. 
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4.2 DNA İzolasyonu 

Bu çalışmada Cirsium ciliatum subsp. szovitzii, C. macrobotrys ve bu iki atasal takson 

arasında meydana gelen melezler (Cirsium × erzurumicum) çalışıldı. Atasal taksonlardan 

C. ciliatum subsp. szovitzii taksonundan 5 birey, C. macrobotrys taksonundan 1 birey ve 3 

birey de melez taksondan olmak üzere DNA izolasyonu işlemleri başarı ile gerçekleştirildi. 

Atasal türlerden biri olan C. macrobotrys ile ilgili daha önceki çalışmalardan elde edilmiş 3 

farklı DNA dizisi de aynı alandan olmamakla beraber, daha önceden dizilenmiş olan 

çalışmalardan kullanılıp, bu çalışmaya dahil edilip birlikte analiz edildi. Tüm taksonların 

DNA izolasyonları, öncelikle silika tanecikleri içerisinde nemi alınmış bitki yaprakları 

kullanılarak veya herbaryum örneklerinden, Qiagen firmasına ait Dneasy Plant Mini kiti ile 

bir önceki bölümde anlatıldığı şekilde gerçekleştirildi. 

 

Tablo 4.1: Bu çalışmada DNA izolasyonu esnasında kullanılan bitki örnekleri ve kodları 
 

 
 

Takson İzolasyon 

kodu 

Toplayıcı 

kodu 

Cirsium ciliatum subsp. szovitzii Cm1 BY16278 
 Cm2 TD3588 
 Cm5 BY16307 
 Cm6 TD4892 

 

Cirsium × erzurumicum 
Cm9 

Cm3 

TD4446 

TD3538 
 Cm4 BY17228 

 
C. macrobotrys 

Cm7 

Cm8 

TD4891 

TD4890 

 
 

4.3 Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) 

Bu çalışmada daha önceden bahsi geçen ve Tablo 4.1’de izolasyon kodları verilen 3 farklı 

taksona ait 9 farklı örneğin ve daha önceden farklı bir yayında çalışılmış olan Cirsium 

macrobotrys taksonuna ait 3 farklı örneğin çekirdek genomuna ait ribozomal DNA iç 

trankribe olan boşluk (ITS) bölgesi ve dış transkribe olan boşluk (ETS) bölgesi çalışıldı. 

Ayrıca kloroplast DNA’sına ait olan trnL-F ile rpl32 DNA bölgeleri çalışıldı. Tablo 3.2’de 

yer alan kimyasallar ve Tablo 3.3’te verilen primer dizileri Techne Prime markalı termal 

döngü cihazında Tablo 3.4’te verilen PZR programı kullanılarak çoğaltıldı. PZR’de 

çoğaltılan örneklerden bazılarının Agaroz jel görüntüleri Şekil 4.1’de verilmiştir. 
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Şekil 4.1: PZR işlemlerinde çoğaltılmış bazı örneklerin agaroz jel görüntüsü (nrITS) 

 

 
4.4 DNA Dizileme ve Dizi Analizi 

Cirsium ciliatum subsp. szovitzii ve C. macrobotrys taksonları ve meydana gelen hibritlerin 

ITS, ETS, trnL-F ve rpl32 bölgeleri PZR işlemleri ile çoğaltıldıktan sonra, kendi 

üniversitemiz bünyesinde otomatik DNA dizileyicisi olmadığından, dizileme reaksiyonları 

için GENOKS firmasından hizmet alımı yapıldı. Gerçekleştirilen dizileme reaksiyonlarının 

sonuçları kramotogramlar halinde genbank (.gb) formatındaki dosyalar halinde gönderildi. 

Herbir örnekten daha doğru sonuçlar elde etmek için iki yönlü dizileme yapılmış olup, 

bunun için de ileri ve geri primerler kullanılarak ayrı ayrı dizilenmiş diziler tarafımıza 

gönderildi. 

 
4.4.1 Dizilerin İşlenmesi 

DNA dizileme firması tarafından elektronik ortamda elimize ulaşan AB1 formatındaki 

işlenmemiş DNA dizileri, öncelikle Sequencher 5.4.6 veya BioEdit 7.2.5 programları 

kullanılarak incelendi. Bu formatta gelen dosyalardan ileri ve geri primer dosyaları birlikte 

kullanılarak kontig oluşturuldu. Dizileme işlemleri esnasındaki yanlış okuma vb. hataların 

kontrolü için, kontigleri oluşturulmuş dizilerin kromotogramlarındaki bazlara ait olan 

sinyal güçlerine (piklere) ve ham dizilerin genel temizliğine bakılarak kontigler tek tek 

Sequencher 4.5.6 veya BioEdit 7.2.5 programı ile görsel olarak incelenip düzeltildi ve 

sonuç olarak kontig ya da ortak karar dizileri elde edildi (Şekil 4.2). 
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Şekil 4.2: BioEdit programında elde edilmiş örnek bir kontig dizisi 

 

 
Epitrachys seksiyonunda bulunan ve bu çalışmaya konu olan Cirsium ciliatum subsp. 

szovitzii taksonundan beş farklı birey ve C. macrobotrys türünden de biri bu çalışmada elde 

edilmiş olmak üzere beş farklı birey analiz edilmiştir. Bu taksonlar atasal karakterdedir ve 

Cirsium × erzurumicum hibritinin ataları olduğu, arazi çalışmaları esnasında tespit 

edilmiştir. Cirsium ciliatum subsp. szovitzii taksonuna ait bireyler bu çalışmada ilk kez 

çalışılmıştır. Cirsium macrobotrys türünün populasyonlarının C. ciliatum subsp. szovitzii 

populasyonları ile çakıştığı alanlardan bir örnek çalışılabilmiş (Cm8) ve ayrıca daha önceki 

çalışmalarda kullanılmış olan ve gen bankasına (N.C.B.I.) yüklenmiş bulgulardan da üç 

farklı C. macrobotrys bireyi çalışmamızda elde edilen bulgulara dahil edilmiştir. Cirsium × 

erzurumicum hibritlerinden de 3 farklı birey analiz edilmiş ve bunların atasal taksonları ile 

filogenetik ilişkileri analiz edilmiştir (Tablo 4.1). 

 
DNA izolasyonları gerçekleştirilen farklı bireylerin PZR çalışmaları en olumlu 

sonuçlananlar ve sonrasında dizileme işlemlerinde olumlu veriler elde edilenler ITS ve 

ETS bölgeleridir. Ayrıca, çekirdek genomuna ait olan bu bölgeler türemiş nükleotid 

karakterleri hakkında bilgi vermektedir. Şekil 4.3, Cirsium × erzurumicum (BY17228) 

hibritine ait Sequencher programından alınmış örnek bir şekildir. Elde edilen kontig 

verilerine göre, 271. nükleotitte (ok ile gösterilen) DNA dizisinde bir heterozigotluk 

durumu görülmektedir (aynı durum 267. nükleotit sırasında (Y (C/T) olan konumda da 

görülmektedir). Bu gibi durumlarda kontigler dikkatli bir şekilde elde edilmiş ve bu 

bölgeler bilhassa not edilmiştir. Daha sonraki aşamalarda, hibritler ve ataları beraber 

hizalandığında polimorfik bölgelerin karşılaştırılması oldukça faydalı olmuştur. Diğer ITS 

dizileri de incelendiğinde, C. ciliatum subsp. szovitzii taksonuna ait olan BY16278 kodlu 

birey ile TD3538 toplayıcı kodlu hibrite ait dizileme sonucunda temiz veriler elde 

edilememiştir. Bu bireylerin PZR çalışmaları olumlu sonuçlanmış olsa bile ham dizilerinin 

kalitesi %60’lar civarında kalmıştır. Bundan dolayı, filogenetik analizlere dahil 
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edilememişlerdir. Elde edilen ham DNA dizileri ortalama olarak 700 nükleotitten 

oluşmaktadır. 

 
 

 
Şekil 4.3: Sequencher programından elde edilmiş ve heterozigot bölgeleri gösteren bir 

örnek (BY17228 kodlu örneğin ITS dizileri) 
 

ETS DNA dizileri de daha önce belirtildiği gibi, hibritler ve ataları arasındaki polimorfik 

bölgeler yani türemiş bölgeler hakkında bilgi vermektedir. ITS dizilerinde olduğu gibi C. 

ciliatum subsp. szovitzii BY16278 kodlu bireyden ETS dizilemesinde de olumlu sonuç 

alınamamıştır. Yine ITS dizilerinde olduğu gibi TD3538 toplayıcı kodlu hibrite ait veriler 

elde edilememiştir, ayrıca TD4891 kodlu ETS dizileri de analiz edilmek için oldukça 

kirliydi. Elde edilen ham dizi sayısı ortalama olarak 580-585 civarında olmuştur. Tüm 

incelenmiş ve işlenmiş dizilerin kontigleri metin dosyası şeklinde kaydedilip, hizalama 

programı için uygun hale getirildi. Kloroplast DNA genomundan ise trnL-F ve rpl32 

bölgeleri çalışılmış olsa bile iki kez dizileme işlemi yapılmasına rağmen maalesef büyük 

çoğunlukla olumlu sonuç alınamamıştır. 

 
4.4.2 Dizilerin Hizalanması 

Filogenetik ağaçların elde edilmesinden önce önemli bir basamak da bu elde edilen 

işlenmiş dizilerin alt alta getirilerek hep beraber hizalanması ve bunların beraber analiz 

edilmesidir. Daha önce bahsedildiği gibi, Genoks firmasından elimize ulaşan ham diziler 

Sequencher veya BioEdit programlarıyla analiz edildi ve düzenlendi. Bir önceki aşamada 
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metin dosyası şeklinde kaydedilmiş olan farklı taksonlara ait aynı bölge BioEdit 

programında açıldı. Bu işlem için öncelikle tek bir kontig dizisi dosyası BioEdit ile açıldı. 

Daha sonra, aynı bölgeye ait diğer taksonların dizileri “import” komutuyla aynı dosya 

içerisine getirildi. Bu şekilde alt alta getirilmiş diziler artık hizalanma için hazır konuma 

gelmiş oldu. Şekil 4.4’te hizalanmamış ve kesilmemiş DNA dizilerine ait bir görüntü 

bulunmaktadır. 

 
 

 
Şekil 4.4: Henüz hizalanmamış ITS dizileri 

 

Bu haliyle çalışmalarımızda anlamlı sonuçlar elde edilemeyeceğinden ve diziler doğru bir 

şekilde alt alta gelemeyeceğinden Şekil 4.5’teki gibi BioEdit programı ile hizalandılar. 

Hizalama işlemi için programda “Clustal W multiple alignment” komutu kullanıldı. Şekil 

4.5’te verilen diziler, 64. nükleotid pozisyonuna kadar henüz tam olarak hizalanmış 

değillerdir. Bu bölge bizim çalışmalarımız için kirlilik içeren bir bölgedir bundan dolayı 

elde edilen hizalanmış diziler 5’ kısmından 64. nükleotid pozisyonuna kadar (ok ile 

gösterilen yer), 3’ ucundan ise 641. nükleotitten sonra 70-80 bazlık bir bölge yine aynı 

şekilde kesilmiştir. 

 
 

Şekil 4.5: Hizalanmış fakat kesilmemiş ITS dizileri 
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Gerekli hizalama ve ardından kesme işlemi yapıldıktan sonra, alt alta doğru bir şekilde 

getirilmiş DNA dizilerinin arasındaki tek nükleotitlik değişimlerin kontrolü için tekrar 

Sequencher veya BioEdit programlarına başvuruldu. ITS DNA dizisi için, çalışılan grubun 

filogenetik pozisyonunu daha doğru bir şekilde görebilmek adına Epitrachys seksiyonuna 

ait olan ve atasal türlere diğer taksonlara göre daha yakın olan bazı taksonlar da kullanıldı. 

Bunun için gen bankasından alınan (N.C.B.I) örneklerin gen bankası kodları Tablo 4.2 ve 

4.3’te hemen takson isimlerinden sonra verilmiştir. Tüm örnekler, BioEdit programına 

eklendikten sonra yine Şekil 4.4 ve 4.5’te olduğu gibi hizalama işlemlerine tabi tutuldu. 

Dış gruplar eklendikten sonra gerekli incelemeler ve hizalamalar yapılıp, yine 5’ ve 3’ 

uçlarından gereksiz diziler kesildikten sonra elde edilen nükleotid sayısı ortalama olarak 

622 oldu. Dış gruplarla beraber toplam çalışılan takson sayısı da 25’e yükseldi. 

ITS verileri daha önce bahsedildiği üzere türemiş karakterler açısından en bilgi verici 

bölgeydi. Bununla beraber ETS verileri de günümüzde ve bu çalışmada başvurulan önemli 

bir alandır. ETS dizilerini daha doğru yorumlayabilmek için yine ITS’de olduğu gibi gen 

bankasından dış gruplar seçildi. Bununla ilgili elde edilen bulgular bir sonraki bölümde 

verilmiştir. 

Hizalama işlemleri tamamlanıp gerekli düzeltmeler de yapıldıktan sonra elde edilen dosya 

Fasta formatında (.fas) kaydedildi (Fasta formatında kaydedilen bu dosyanın üzerinde 

kolaylıkla değişiklik yapılabiliyor ve sonraki aşamalarda kullanılacak olan filogenetik 

ağaçlar için temel oluşturuyor). Fasta formatında kaydedilen bu incelenmiş dosya bir kez 

daha doğrulama yapmak için internet üzerinden ücretsiz olarak kullanılabilen MUSCLE 

(Multiple Sequence Alignment) programı ile yeniden hizalandı ve son kez kontrol edildi. 

 
4.4.3 Elde Edilen Diziler 

Çalışmamızda önceden de bahsedildiği üzere 4 farklı bölge çalışıldı. Çalışılan taksonların 

ITS ve ETS bölgeleri çoğunlukla uygun bir şekilde çoğaltılıp dizilendi. Ancak, trnL-F ve 

rpl32 DNA bölgelerinde aynı sonuçlar elde edilemedi. Her iki bölgede de PZR işlemleri 

olumlu sonuçlanmasına rağmen trnL-F dizilerinden sadece üç örnek elde edilirken, rpl32 

dizileri ise elde edilmesine rağmen analiz işlemleri için sadece bir tanesi uygun uzunlukta 

olacak şekilde temiz olarak elde edildi. Diğer örneklerden ikisinin dizileri 150 baz 

civarında temizlik gösterdi fakat diğerleri analiz edilecek kadar temiz değildi. Bu yüzden 

trnL-F ve rpl32 dizileri ile filogenetik ağaçlar elde edilemedi. 
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4.4.3.1 Elde Edilen nrITS Dizileri 

Tablo 4.2’de çalışılan taksonlar ile gen bankasından alınan verilerin karşılaştırılması 

verilmiştir. Dış gruplar ve C. macrobotrys türüne ait olan gen bankası kodları görüldüğü 

üzere iki büyük harf ile 6 rakamdan oluşmaktadır. Diğer taksonların kodları ise bizim 

verdiğimiz toplayıcı kodlarıdır. Elde edilen verilere göre, 13 nükleotid dizisinde, çalışılan 

tüm gruplar ele alındığında ayırt edici karakterler elde edilmiştir. Bu 13 nükleotitlik 

dizilerin olduğu lokuslar 25, 43, 69, 94, 109, 223, 227, 430, 453, 460, 595, 618 olarak 

belirlenmiştir. Tablo 4.2’de verilen A (Adenin), G (Guanin), C (Sitozin) ve T (Timin) 

standart nükleotitlerinin yanında bazı harf kodları da bulunmaktadır. Bunların açılımı ise 

şu şekildedir: Y: C/T, R: A/G, M: A/C, W: A/T, K:G/T. 

 

Tablo 4.2: ITS verilerine göre farklılık gösteren nükleotid dizileri 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

G 

 

 

 

 

R 

Takson Gen Bankası 2 4 6 9 9 1 2 2 4 4 4 5 6 
 Kodları/ 5 3 9 4 7 0 2 2 3 5 6 9 1 

 Toplayıcı 

Numaraları 

(TD, BY ile 

başlayanlar) 

     9 3 7 0 3 0 4 8 

Cirsium ciliatum MN335061 A G C C A C C C C C A C A 

Cirsium ciliatum subsp. szovitzii TD4892 A G C C A C C C C C A C A 

 TD3588 A G C C A C C C C C A C A 

 BY16307 A G C C A C C C C C A C A 

 MK298336 A G C C A C C C C C A C A 

Cirsium × erzurumicum TD4891 W K Y Y R Y Y Y M Y R Y M 

 BY17228 W K Y Y R Y Y Y M Y R Y M 

Cirsium macrobotrys TD4890 T T T T G T T T A T G T C 

 MK298347 T T T T G T T T A T G T C 

 MK298345 T T T T G T T T A T G T C 

 MK298346 T T T T G T T T A T G T C 

 MN335091 T T T T G T T T A T G T C 

Cirsium sintenisii MN335098 A G C C A C C C C C A C A 

D Cirsium rigidum MN335096 A G T C G T T C T T G C C 
I Cirsium handaniae MN335085 A T T C G T T - T C A C C 

Ş 
Cirsium yildizianum 

MN335103 A T T T G T T T A T G T C 

R Cirsium Cirsium steirolepis MN335100 A G C C G C C C C C G T C 

U Cirsium eriophorum MN335084 A G T C A C C C - C A C A 
P Cirsium boluense MN335074 A G C C A C C C C C A C A 
L 

Cirsium arvense KT249782 A A T T G T C T C C G T C 

A 
Cirsium creticum 

MN335081 A A C T G C C T C C G T T 

Cirsium leucopsis MN335088 A A C T G C C C C C G T C 

Diğer Carduus amanus KU221043 A A T T G T C T C T G C C 

cinsler Carduus candicans KT013061 A A T T G T C T C T G C C 

Carduus argentatus KT013058 A A T T G T C T C T G C C 
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4.4.3.2 Elde Edilen nrETS Dizileri 

ETS çalışmalarından şu örneklere ait diziler elde edilmiştir: 4 farklı Cirsium ciliatum 

subsp. szovitzii örneği (TD3588, TD4446, TD4892 ve BY16307) ve TD4890 toplayıcı 

kodlu C. macrobotrys örneği. Bu beş örneğin ETS dizileri ilk kez bu çalışmada elde 

edilmiştir. Diğer yandan, diğer ata olan C. macrobotrys için ise yine ITS karşılaştırmasında 

olduğu gibi daha önce elde edilen veriler kullanılmıştır. Bu örneklerin de gen bankası 

kodları Tablo 4.3’ de verilmiştir. Dizilerin 5’ ve 3’ uçlarındaki anlamsız diziler kesildikten 

sonra hizalanıp eşitlenmiş dizilerde, kullanılabilir ve bizim için anlamlı baz uzunluğu 584- 

585 olmuştur. Tablo 4.3 incelendiğinde, 4 lokusta (223, 318, 342 ve 468) çalışılan 

taksonlar arasında farklılıklar gösterilmiştir. Buna göre, hibrit birey C. ciliatum 

bireylerinden ziyade C. macrobotrys bireylerine benzer diziler içermektedir. 585 dizide 

sadece 4 lokusun farklı olmasından dolayı, elde edilen filogenetik ağaçlar filogeniyi 

çözmediği için filogenetik ağaçlar eklenmemiştir. 

 

Tablo 4.3: ETS verilerine göre farklılık gösteren nükleotid dizileri (bu çalışmada elde 

edilenler “*” ile gösterilmiştir). 
 

Takson Kod 2 3 3 4 
  2 1 4 6 
  3 8 2 8 
 TD3588* G T C T 

Cirsium ciliatum subsp. szovitzii TD4446* G T C T 
 TD4892* G T C T 
 BY16307* G T C T 

Cirsium macrobotrys TD4890* - A T C 

 MK301499 - A T C 

 MK301500 - A T C 

 MK301498 - A T C 

 
4.4.3.3 Elde Edilen trnL-F Dizileri 

Çalışılan örneklerden PZR numuneleri daha önce de bahsedildiği üzere uygun bir şekilde 

elde edilmiştir. Agaroz jel elektroforezinde kontrol edilen örnekler dizileme işlemleri için 

uygun görülüp, bu numuneler dizileme firmasına gönderilmiştir. Fakat, hemen hemen 

bütün örnekler ikişer kez diziletilmesine rağmen ancak beş örnekte anlamlı ve işlenebilir 

diziler elde edilmiştir. Bu beş örnekten üçü C. ciliatum subsp. szovitzii (TD3588, TD4446 

ve TD4892), bir tanesi Cirsium × erzurumicum (TD4891) melezine ait örnek ve son olarak 

da bir örnek C. macrobotrys (TD4890) örneğidir. Bu örneklere ek olarak, C. ciliatum 

subsp. szovitzii ve C. macrobotrys taksonlarına ait olan ve daha önce çalışılıp gen 
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bankasına yüklenmiş iki örneğe ait diziler de analize dahil edilmiştir. İşlenmiş fakat 

hizalanmamış dizilerin uzunluğu 831-850 arasında değişiklik gösterirken, hizalanmış dizi 

uzunlukları ise 831-841 arasındadır. 10 bazlık farklılığın nedeni ise C. ciliatum subsp. 

szovitzii TD4892 kodlu bireyinde bulunan 728-738 nükleotitleri arasındaki 10 bazlık 

insersiyondan kaynaklanmıştır. Dizi sayısının fazla olmasına rağmen maalesef çalışılan 

taksonlar için ayırt edici bir sonuç elde edilememiştir. 5 örneğin dizileri ise şu şekildedir: 

 
Cirsium ciliatum subsp szovitzii TD3588: 

AAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAA 

ATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAA 

AGCGAAAATCAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACG 

AATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAAAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCATA 

AAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATATAGAAGAATTGTTGTGAATCGA 

TTCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGCTCAAACAATTCACTCCATAA 

TCTGATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTC 

CCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATC 

CGTCGATTTAAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGACCA 

TTTGACTCCCTAATTATTTCTCGTATCCTTTTTATTTATTTTATCCTTTTTTCCTT 

AGCGGTTCAAAATTCCTTATCTTTTCTTTCTCATTCACTACTCTTTATACAAATG 

GATCTCAGCGGAAATGCTGTTCTCTTATCACATATGATATATATGATACATGTA 

CAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCCCCATTTGAATGATTCACGATCGATA 

TTTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTATTATAGGACCTGGATGAGGCT 

TTGTAATACCCTTTCAATTGACATAGACCCAAGTTATCTAGTAAAATGAAAATG 

AGGATGAGACATCAGGAATAGTCGGGA 

 
Cirsium ciliatum subsp. szovitzii TD4446: 

TATCCTCATTTTCATTTTACTAGATAACTTGGGTCTATGTCAATTGAAAGGGTA 

TTACAAAGCCTCATCCAGGTCCTATAATTTGTCAAAAGAACAACTTTGTAAGTT 

TCAGTATGAATAAAAATATCGATCGTGAATCATTCAAATGGGGATTCCTTGCTC 

AAAGATGTTCATTTGTACATGTATCATATATATCATATGTGATAAGAGAACAG 

CATTTCCGCTGAGATCCATTTGTATAAAGAGTAGTGAATGAGAAAGAAAAGAT 

AAGGAATTTTGAACCGCTAAGGAAAAAAGGATAAAATAAATAAAAAGGATAC 

GAGAAATAATTAGGGAGTCAAATGGTCTTTTTGGGGATAGAGGGACTTGAACC 

CTCACGATTTTTTAAATCGACGGATTTTCCTCTTACTATAAATTTCATTGTTGCC 
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GGTATTGACATGTAGAACGGGACTCTATCTTTATTCTCGTCCGATTAATCAGTT 

CTTCAAAAGATCTATCAGATTATGGAGTGAATTGTTTGAGCAATGAATATTCG 

ATTCTTTCTTCAATATGGAATCGATTCACAACAATTCTTCTATATTATGTATACA 

GGTTTATCCTTCATCTTTTATGAAGTTTCAATAGAAGGATTCCTCTACCAACGT 

AAGACAATCAACTCCATTCGTTAGAACAGCTTCCATCGAGTCTCTGCACCTATC 

CTTTTTGATTTTCGCTTTCTGAACCTTTGTTTGTTTTCGGAAAACGTGATTTGGC 

TCAGGATTGCCCATTTTTATTAATTCCAGGGTTTCTCTGAATTTGAAAG 

 
Cirsium ciliatum subsp. szovitzii TD4892: 

AAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAA 

ATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAA 

AGCGAAAATCAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACG 

AATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAGAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCATA 

AAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATATAGAAGAATTGTTGTGAATCGA 

TTCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGCTCAAACAATTCACTCCATAA 

TCTGATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTC 

CCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATC 

CGTCGATTTAAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGACCA 

TTTGACTCCCTAATTATTTCTCGTATCCTTTTTATTTATTTTATCCTTTTTTCCTT 

AGCGGTTCAAAATTCCTTATCTTTTCTTTCTCATTCACTACTCTTTATACAAATG 

GATCTCAGCGGAAATGCTGTTCTCTTATCACATATGATATATATGATACATGTA 

CAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCCCCATTTGAATGATTCACGATCGATA 

TTTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGACCT 

GGATGAGGCTTTGTAATACCCTTTCAATTGACATAGACCCAAGTTATCTAGTAA 

AATGAAAATGAGGATGAGACATCAGGAATAGTCGGGA 

 
Cirsium × erzurumicum TD4891: 

AAACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAA 

ATGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAA 

AGCGAAAATCAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACG 

AATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAAAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCATA 

AAAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATATAGAAGAATTGTTGTGAATCGA 

TTCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGCTCAAACAATTCACTCCATAA 

TCTGATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTC 
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CCGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATC 

CGTCGATTTAAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGACCA 

TTTGACTCCCTAATTATTTCTCGTATCCTTTTTATTTATTTTATCCTTTTTTCCTT 

AGCGGTTCAAAATTCCTTATCTTTTCTTTCTCATTCACTACTCTTTATACAAATG 

GATCTCAGCGGAAATGCTGTTCTCTTATCACATATGATATATATGATACATGTA 

CAAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCCCCATTTGAATGATTCACGATCGATA 

TTTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTATTATAGGACCTGGATGAGGCT 

TTGTAATACCCTTTCAATTGACATAGACCCAAGTTATCTAGTAAAATGAAAATG 

AGGATGAGACATCAGGAATAGTCGGGA 

 
C. macrobotrys TD4890: 

AACTTACTAAGTGATAACTTTCAAATTCAGAGAAACCCTGGAATTAATAAAAA 

TGGGCAATCCTGAGCCAAATCACGTTTTCCGAAAACAAACAAAGGTTCAGAAA 

GCGAAAATCAAAAAGGATAGGTGCAGAGACTCGATGGAAGCTGTTCTAACGA 

ATGGAGTTGATTGTCTTACGTTGGTAGAGGAATCCTTCTATTGAAACTTCATAA 

AAGATGAAGGATAAACCTGTATACATAATATAGAAGAATTGTTGTGAATCGAT 

TCCATATTGAAGAAAGAATCGAATATTCATTGCTCAAACAATTCACTCCATAAT 

CTGATAGATCTTTTGAAGAACTGATTAATCGGACGAGAATAAAGATAGAGTCC 

CGTTCTACATGTCAATACCGGCAACAATGAAATTTATAGTAAGAGGAAAATCC 

GTCGATTTAAAAAATCGTGAGGGTTCAAGTCCCTCTATCCCCAAAAAGACCAT 

TTGACTCCCTAATTATTTCTCGTATCCTTTTTATTTATTTTATCCTTTTTTCCTTA 

GCGGTTCAAAATTCCTTATCTTTTCTTTCTCATTCACTACTCTTTATACAAATGG 

ATCTCAGCGGAAATGCTGTTCTCTTATCACATATGATATATATGATACATGTAC 

AAATGAACATCTTTGAGCAAGGAATCCCCATTTGAATGATTCACGATCGATAT 

TTTTATTCATACTGAAACTTACAAAGTTGTTCTTTTGACAAATTATAGGACCTG 

GATGAGGCTTTGTAATACCCTTTCAATTGACATAGACCCAAGTTATCTAGTAAA 

ATGAAAATGAGGAT 

 

4.4.3.4 Elde Edilen rpl32 Dizileri 

Çalışmalara başlamadan önce rpl32 bölgesinin seçilme nedeni bu bölgenin daha önceki 

çalışmalarda çok fazla çalışılmaması ve gen bankasında (NCBI) da sadece 17 kaydının -ki 

bunlar da tam kloroplast genomu şeklinde- bulunmasıydı. Fakat, DNA izolasyonları ve 

PZR çalışmaları uygun şekilde tamamlansa bile dizilenen örnekler elimize kirli ulaştı. 

Sonuç olarak, sadece bir diziye uygun boyutlarda ulaşabildik. Cirsium macrobotrys 
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türünün TD4890 kodlu örneğinden elde edilen işlenmiş dizi boyutu 988 baz olarak elde 

edildi. 

 
Elde edilen dizi şu şekildedir: 

Cirsium macrobotrys TD4890 

CTTGCTCGAACTCATAATAGGCCTATTTATATTCCAATCGTCGAGATTGAACCA 

AGTCAATTCCAATCAAATAAGTTTTTTAGCAAAGATTAAAATTGATAAAAAAA 

ATGAGTTCAAAAGTAAATTTCAAGGTTCATTAGTTTCTTAGGGTGTCCGGTTTA 

TTTATCTTAGGGCTTTGACGTAGTTTATCCTAGTCTAAAATCCAACTTTTGCAA 

CTAGAGAATTCTATCCATAGAATAAAAAAAAAATGTTTTCATATTGATACTTA 

ATTATTTCTCGTTTATCTGATTTCATAAATTTGAAACAAAAAATAAATTTTCTC 

AATGAATCCAAAATAGCCATATTTTGGATTACTCCAAATTGACACCTTATTTGT 

ACATAATATCTCAACAATTAAGTTCTTTTATTGAGTGGGCTGAAAATTGGAGAT 

ATATAGGAAATCCATATAGTAATTCCGATAAATTAAGAAGTCAGAAAGTTATC 

AAAAAGAAAAATTTTTTAACATGGAATCAATTAGTTTCAACAATTCATTAATTT 

TAACGAAAAATATTATATCTGCCCTTCTCGAGAAAGATAAAAATTTTTCATTAT 

TGTAAAGGTCGATGGGGAAAATAAGACTCCCCACCACCACAATGTGAGTGAA 

AATATACGAAAAATAAATAAAAAATCTTGTATTTTTTTCTTTATTCGTTTTTTTA 

GAATTGAGAAAACAGAAGAATTATTCTTTTAGACATCTTAGAAGATTAAGATT 

GAAACCTGGTCTATTTCATATTGATTAGAATAGGGACTACCAATTGTGAATTTT 

ATATTAACAAATTACTGAGCCAATTTTTCGAGTAAAATCCATTCCGATTATTCC 

AATATTTTAGGACTTATTTGTTTGTCGTACAAAAAAACTTTTTGAATTCCCGGT 

AGAAAGAGATTTCCCTAATGACAAAGCTTTTAACGCCGCCCAATATCCTTTCCT 

TTTCCAAAATATTTTTATCGA 

 
4.5 Filogenetik Analiz 

Yukarıda da bahsedildiği gibi, nrITS dizileri yeterli miktarda elde edildi. Fakat, nrETS 

dizilerinin az sayıda ve filogenetik ilişkiyi çözmemesinden, ek olarak kloroplast 

genomundan çalışılan bölgelerin de yeterli sayıda elde edilememesinden dolayı filogenetik 

ağaçların elde edilmesinde ve yorumlanmasında elverişli olmadıkları için 

kullanılmamışlardır. 

nrITS DNA dizileri ise hizalandıktan sonra .nexus formatındaki bir dosya olacak şekilde 

dönüştürüldü. Yöntemlerde bahsedildiği gibi bu formata dönüştürülen dosya PAUP* 
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programında kullanılabilir hale getirilmiş oldu. Nexus formatındaki dosya PAUP* 

programına yüklenerek maksimum parsimoni ve maksimum likelihood analizleri yapıldı. 

 
4.5.1 ITS Bölgesinden Elde Edilen Filogenetik Ağaçlar 

Bu çalışmada kullanılan C. ciliatum subsp. szovitzii ve C. macrobotrys, cinsin Epitrachys 

seksiyonuna ait olan bireylerdir. Tablo 4.2’de gösterildiği gibi, nrITS verilerinde 

filogenetik pozisyonu daha iyi görebilmek için ayrıca Cirsium ve Cephalonoplos 

seksiyonuna ait bazı taksonlar da dış grup olarak kullanılmıştır. Ayrıca, en dış grup olarak 

da Carduus cinsine ait örnekler kullanılmıştır. Bu çalışmada kullanılan örneklerin toplayıcı 

kodları ile dış grup olarak seçilen ve daha önceki çalışmalarda kullanılıp dizileri gen 

bankasına yüklenmiş örneklerin gen bankası erişim kodları da tabloda verilmiştir. 

Filogenetik analizler için, karakter temelli metotlardan Parsimoni yönteminde en iyilik 

kriteri (optimality criterion) seçilip bootstrap analizi yapılmıştır, ek olarak maksimum 

benzerlik (maksimum likelihood) metoduna göre de aynı analizler yapılıp sonuçları 

karşılaştırılmıştır. Ayrıca mesafe temelli yöntemlerden NJ (Neighbor Joining) metodu 

seçilerek fenetik analizleri de yapılmıştır. 

 

4.5.1.1 Bootstrap Analizi Sonucunda Elde Edilen Ağaç 

PAUP* programına öncelikle nexus formatındaki nrITS dizilerini içeren dosya yüklendi ve 

analiz kısmında yer alan karakter temelli metotlardan Parsimoni yöntemi en iyilik kriteri 

(optimality criterion) seçilip, arama algoritması olarak full heuristic araştırma ile bootstrap 

metodu seçilerek analiz yapıldı. Filogenetik ağacın optimizasyonu için ACCTRAN 

(Accelerated transformation) seçilmiş, globoff kriterinin K değeri de 2 olarak 

ayarlanmıştır. Toplam döngü sayısı 10000 olacak şekilde ayarlanmış ve analiz yapılmadan 

önce dış grup olarak çalışılan grup programda dış grup olarak el ile seçilmiştir. Analiz 

sonucunda elde edilen ağacın tutarlık indeksi (CI): 0,728, koruma indeksi (RI): 0,841 ve 

homoplazi (türememiş karakter-analoji) indeksi (HI): 0,272’dir. Bu değerler ise dış 

gruplarla beraber toplam 25 bireyden elde edilen 622 karakterden elde edilmiştir. Bunların 

534 tanesi sabit karakter (0,85), geri kalanlardan 32 tanesi parsimonik açıdan bilgi verici 

olmayan değişken karakter, 56 tanesi ise parsimonik açıdan bilgi verici karakterdir. 

Şekil 4.6’da verilen filogenetik ağaçtaki dallarda görülen iki rakamlı değerler o ağacın 

bootstrap analizi sonucu elde edilmiş değerleridir. Bir değer 100’e ne kadar yakınsa o dalın 

elde edilme olasılığı o kadar yüksektir. Yani bu değerlerin analizinin yüzde oran olarak 

hangi sıklıkla çıkacağını bize göstermektedir. 
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Şekil 4.6: ITS verilerine göre elde edilmiş maksimum parsimoni ağacı 

 
4.5.1.2 Neighbour Joining (NJ) Analizi Sonucunda Elde Edilen Ağaç 

Neighbour Joining (NJ) ağaçlarını elde etmek için yine PAUP* programına yüklenmiş olan 

nexus formatındaki dosya kullanılmıştır. Kullanılan 622 karakter için PAUP* programında 
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tüm karakterler eşit ağırlıktadır ve mesafe uzaklığı düzeltilmemiş olarak seçilmiştir. 

Mesafe temelli yöntemlerden olan bu yöntemden elde edilen ağaç Şekil 4.7’de verilmiştir. 

 
 

 
Şekil 4.7: ITS verilerine göre elde edilmiş Neighbour Joining (NJ) ağacı 
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5. TARTIŞMA VE SONUÇ 

5.1 Morfolojik Bulguların Değerlendirilmesi 

Şekil 2.1 ve Tablo 5.1 incelendiğinde, atasal taksonlar olan Cirsium macrobotrys ve C. 

ciliatum subsp. szovitzii bireyleri ile bu taksonlar arasında meydana gelen hibritler, 

morfolojik olarak birbirine benzeyen bazı karakterlere sahipken aynı zamanda ayırt 

edilebilmelerinde kullanılabilen karakterler de mevcuttur. Aynı ortamı paylaşabilmeleri 

(Şekil 2.1) üç farklı bireyin birbirine morfolojik olarak daha da yaklaşmasını 

sağlayabilirken (bilhassa hibrit bireylerin sayısının, populasyonunun ve çeşitli formlarının 

artmasıyla beraber), birbirlerinden daha uzak alanlarda yayılış gösteren atasal 

taksonlardaki morfolojik farklılıklar daha bariz ve dikkat çekici hale gelmektedir. 

 
Hayat formundaki farklılıklar genel olarak Cirsium cinsinde bazı yakın akraba türlerin  

ayırt edilmesi için kullanılabilmektedir. Bu çalışmada kullanılan taksonlardan biri olan C. 

macrobotrys her ne kadar çok yıllık bir forma sahip olsa da iki yıllık yaşam döngüsüne 

sahip olan bireyler de gözlenebildiğinden tam olarak hayat formları bu çalışmada 

kullanılan bireyleri ayırmada kullanılabilecek bir karakter olarak değerlendirilemez. Diğer 

yandan, C. macrobotrys türünün gövdelerinin dallanmamış olması bu türü C. ciliatum 

subsp. szovitzii ve hibrit bireylerden ayırt etmede kullanılabilir (Şekil 2.1, Tablo 5.1). 

İnvoluklar yaprakların involukrumdan kısa olması açısından değerlendirildeğinde ise C. 

ciliatum subsp. szovitzii taksonu C. macrobotrys ve hibrit bireylerden ayırt edilmektedir. 

Çiçek düzenleri incelendiğinde, kapitulumların belirgin olarak sapsız olması yine C. 

macrobotrys türlerinin diğer bireylerden ayrılmalarına olanak sağlamaktadır. Fillari 

özellikleri incelendiğinde (Tablo 5.1), üç farklı bireyin de ayırt edilmesinde 

kullanılabilecek oldukça önemli bir karakterdir. Diğer yandan orta fillarilerin uzunlukları 

ve uç dikenlerinin uzunlukları açısından C. ciliatum subsp. szovitzii daha kısa orta fillari ve 

uç dikenlerine sahiptir. Korolla renginin ise C. macrobotrys türünde sarımsı beyaz olması 

en ayırt edici karakterlerden birisidir. Papus karakterlerine bakacak olunursa, papus 

uzunluklarının hibrit bireylerde daha çok iki atasal taksonun arasında bir uzunluğa sahip 

olduğu görülmüştür. 

 
Tabloda verilen özelliklere ek olarak taksonların betimleri incelenecek olursa, atasal 

bireylerler ile hibritleri arasında farklı ara karakterlerin ya da uzunlukların olduğunu da 

görebilmekteyiz. Örneğin, C. macrobotrys bireyleri 300 cm boylarına kadar nadiren olsa 
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da uzayabilse de C. ciliatum subsp. szovitzii bireyleri daha çoğunlukla 120 cm boylarına 

kadar uzayabilmektedir. Oysaki, hibrit bireylerin 150 cm boylarına ulaşabildiği 

gözlenmiştir. Bu da hibritlerin boy uzunluğu açısından iki atasal taksonun ara boylarında 

olduğunu göstermektedir. Cirsium macrobotrys bireylerinin gövdeleri yoğun şekilde 

araknoid tüylü ve hatta tomentoz (pamuksu) tüylü iken C. ciliatum subsp. szovitzii 

bireylerinin çok seyrek araknoid oldukları görülmektedir. Diğer yandan, hibrit bireylerin 

tüylenmesi ne C. macrobotrys kadar yoğun ne de C. ciliatum subsp. szovitzii kadar seyrek 

değildir (Şekil 2.1). 

 

Tablo 5.1: Cirsium macrobotrys ve C. ciliatum subsp. szovitzii atasal taksonları ve 

hibritlerinin morfolojik karşılaştırılması 
 

C. macrobotrys C. × erzurumicum C. ciliatum subsp. 

szovitzii 
 

Hayat formu İki yıllık İki yıllık İki yıllık 

Genel görünüş/Gövde  Gövde tek, 

dallanmamış 

Gövde tek, 

yukarıda dallanmış 

Gövde tek, yukarıda 

birkaç veya çok sayıda 

dallanmış 

İnvolukral yapraklar involukrumdan uzun involukrum kadar ya da 

daha uzun 

involukrumdan kısa 

Birleşik çiçek düzeni Kapitula sapsız, 

gövdenin ucuna doğru 

5-12 adeti sık bir 

şekilde toplanmış 

Fillari  Alt kısım tüysüz, 

kenarları silsiz, uç kısım 

yoğun örümcek ağsı 

tüylü 

Orta fillari 2.5-4 mm uç dikeni 

dahil 13-19 mm, 

geriye kıvrık ya da dik 

Korolla sarımsı beyaz, 

 

21-23 mm 

Kapitulumlar belirgin 

saplı, dalların ucunda 

genellikle tek 

 

Kenarları silsiz, uç 

kısımlarda seyrek ila 

yoğun örümcek ağsı 

tüylü 

2.5-4 mm uç dikeni 

dahil 15-21 mm 

geriye kıvrık 

pembe ila pembemsi- 

mor, 

25-27 mm 

Kapitulumlar belirgin 

saplı, ve dalların uç 

kısmında genellikle tek 

 

Tüysüz, kenarları 

belirgin silli, uç kısımlar 

tüysüz 

 

1.5-3 mm uç dikeni 

dahil 11.5-16 

dik-yayık 

pembe ya da morumsu- 

kırmızı, 

28-40 mm 

Papus 22-24 mm 20-25 mm 27-29 mm 
 

 

 

5.2 ITS Bölgesi Dizilerine Dayalı Ağaçların Değerlendirilmesi 

Şekil 4.6 ve 4.7’de görüldüğü üzere, çalışılan 2 melez birey aynı filogenetik özellikte 

değildir. Cm7 (TD4891) kodlu birey atalardan biri olan C. macrobotrys ile daha yakın bir 

ilişkiye sahiptir. Daha önce de belirtildiği gibi aynı alandan bu atasal türe ait bireyler 

toplanamamıştı. Fakat buna rağmen, bu ataya ait bireyler farklı alandan ve zamandan olsa 

da, iki melez birey C. macrobotrys ile daha yakın bir akrabalık göstermiştir. Her ne kadar 

dalın bootstrap değeri çok yüksek olmayıp 57 olsa da, bu muhtemelen daldaki C. 

macrobotrys örneklerinin daha önceki çalışmalara ait olmasından kaynaklanabilir. Diğer 

yandan bu örnekler halihazırda gen bankasına yüklenmiş örnekler olsa da (kodları için bkz. 
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Tablo 4.1) çalışmamızda kullanılan hibritlerle aynı dalı paylaşmaları oldukça güzel bir 

sonuç olmuştur. Yani aynı alandan toplanmasına gerek olmadan bile (daha önce hibritlerin 

toplandığı alandan C. macrobotrys bireylerine ulaşılamadığı belirtilmişti) genetik bilgi 

akışının olduğu ve doğal olarak bu hibritlerin ata türden olan fakat farklı populasyonlardan 

toplanmış bireylerle bile benzerlik taşıdığını göstermektedir. 

 
Cm4 kodlu (BY17228 toplayıcı numaralı) bir diğer hibrit ise Şekil 4.6 ve 4.7’de görüleceği 

üzere C. macrobotrys ile değil diğer ata olan C. ciliatum subsp. szovitzii ile daha yakın bir 

akrabalığa sahiptir. Yine görüleceği üzere C. macrobotrys/hibrit grubu, seksiyonun diğer 

üyelerinden bağımsız bir dala sahipken C. ciliatum/hibrit grubunda ise Epitrachys 

seksiyonundan iki tür (C. eriophorum ve C. boluense) de bulunmaktadır. Bootstrap değeri 

82 olan bu ortak dalda politomi denilen yani filogenetik ilişkinin tam çözülememesi 

durumu olmasına rağmen, aslında hibritlerle ilgili şu iki önemli bilgiyi vermiştir: 1- Tüm 

hibritler aynı ataya daha çok benzemek durumunda değildir, 2- cins içindeki hibridizasyon 

henüz tam olarak çözülememiştir ve hibrit bireylerin elde edilmesinde çok eski 

zamanlarda, aynı seksiyona ait, atalarla benzerlik gösteren farklı türler de rol oynamış 

olabilir. 

 
Morfolojik ve moleküler veriler birlikte değerlendirildiğinde, birbirine uzak morfolojiye 

sahip iki atasal birey arasında meydana gelen hibritlerin, iki ata arasında bazı ara 

morfolojik uzunluk ölçülerine, tüylenme karakterlerine veya benzeri bazı ara formda 

morfolojik karakterlere sahip olduğu görülmüştür. Ayrıca yapılan incelemelerde, hibritlerin 

atalarıyla beraber olduğu bazı alanlarda, hibrit bireylerin belli bir süre sonra o alana hakim 

olabilecek kapasitede olduğu görülmektedir. Moleküler veriler de morfolojik veriler gibi 

benzer bazı özelliklere sahiptir. Hibritlerden bazıları bir atasına yakınken diğer hibrit 

bireyler bir diğer atasına daha yakın olabilir. Bu yakınlığın daha net gösterilebilmesi için 

tabiki çok daha fazla DNA bölgesi çalışılması gerekmektedir. Fakat, her ne kadar ITS 

bölgesi tek başına yetersiz kalabilse de bu çalışmada elde edilen verilerde olduğu gibi, ITS 

verileri hibritlerle ataları arasındaki geçişlerin gösterilmesi açısından morfolojik verileri 

destekler niteliktedir. 

 
Bu çalışmanın da ana konusunu oluşturan ve morfolojik ve moleküler verilerle ortaya 

konmaya çalışılan hibritleşme yoluyla türleşme, bitkilerde oldukça yaygın bir mekanizma 

olarak bilinmektedir. Bitkiler aleminin en geniş familyalarından biri olan Asteraceae 
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familyasının Cirsium cinsinde de türler ve alttürler arası hibridizasyona sık sık 

rastlanmaktadır [394]. Cins içerisinde türlerin aynı veya yakın yayılış alanlarında 

bulunduğu fakat ekolojik farklılıklar nedeniyle üreme bariyerlerinin oluşabildiği simpatrik 

oluşumlar yüksek oranda gözlemlense de bazı durumlarda doğanın sürekli değişmesi 

sebebiyle ata türlerden biri veya hibrit bireylerin yaşam alanları değişip fiziksel-coğrafi 

engellerin oluşumuyla allopatrik türleşmeler de meydana gelebilir [395]. Hibritleşmenin 

fazlaca görüldüğü bitkiler aleminde polenlerin tozlaşma veya böcekler vasıtasıyla 

taşınabilmesi sebebiyle genellikle bu coğrafi bariyerler üreme izolasyonu oluşturmaya 

yetmemekte ve farklı habitatlarda yaşayan farklı türler hibritler oluşturmaya devam 

etmektedir. 

 
Hibrit ve olası atalarının aynı alanı paylaşmaları durumunda, bu çalışmada da görüldüğü 

gibi hibrit bireylerin morfolojik yapıları ata bireylerden birine daha benzer gözükse de ara 

karakterler de fazlaca gözlemlenmekte olup, bazı karakterler açısından hibrit bireyler ata 

bireylerden tamamen farklı özelliklerde de olabilmektedir [396-399]. Hibrit bireylerin 

tekrar ata bireylerden biriyle geri çaprazlama yoluyla yavru üretebilmesine imkan verecek 

şekilde aynı habitatı paylaşmaları, bu farklılıkların nedeninin intogresyon olabileceğini 

akıllara getirmektedir [400]. 

 
Ata bireyler ve hibritlerini moleküler anlamda kıyasladığımızda çalışılan hibritlerin ikisi de 

aynı lokuslarda farklı ebeveynlere yakınlık göstermekte olup, hibrit birey ve atalardan biri 

olan C. macrobotrys örneklerine aynı alanlardan ulaşılamayıp farklı alanlardan elde 

edilmelerine rağmen bu benzerlik hibritleşmede allopatrik bir oluşum olarak 

değerlendirilebilir. 

 
Bitki türlerinin evrimleşmesinde poliploidi önemli bir yere sahiptir [401]. Bunun yanı sıra 

poliploidi ve anöploidi olmak üzere iki tür hibritleşme olup poliploid türlerin uyumsal 

avantajları nedeniyle poliploidi daha sık görülmektedir [402]. Cirsium türlerinin 

kromozom sayılarına bakıldığında; normalde tür içi kromozom sayısı korunurken, cins 

içerisinde ata bireylerden sapmalar olduğu görülmekedir ve ancak farklı iki yakın türün 

hibritleşmesiyle gözlemlenebilecek poliploid bireylerin varlığı da cins içerisinde 

hibritleşmeyle türleşmenin yoğunluğunu desteklemektedir [148]. 
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Sonuç olarak bu tez çalışması ile, çekirdek genomuna ait ITS DNA bölgesinin, diğer 

çalışmalarda olduğı gibi DNA barkodlama yöntemi için oldukça kullanışlı olduğu ve hibrit 

bireyler ve olası atalarının tespitinde kullanılabilecek bölgeler arasında oldukça önemli bir 

yeri olduğu, ayrıca moleküler verilerin morfolojik verileri destekler nitelikte olduğu ve bu 

iki farklı yaklaşımın beraber kullanılmasının, hibritler ile atalarını incelemede avantaj 

sağladığı gösterildi. Bunun yanında moleküler filogenetik analiz ile hibritlerin atasal 

taksonlarla ilişkisini ve yakınlığını göstererek çalışmamızın amaçlarından önemli bir 

kısmına ulaştık. Bu çalışmada, hibrit bireylerin hepsinin aynı DNA dizilerine sahip 

olmadığı ve bazı hibritlerin bir ataya yakınken, bazılarının diğer atayla daha benzer olduğu 

sonucuna vardık. DNA verilerinde olan bu benzerlikler morfolojik verilerde de 

gözlenmektedir. Bu da cins içindeki hibritleşmenin hala devam ettiğini ve hibridizasyon ile 

ilgili daha kesin sonuçlara ulaşabilmemiz için daha farklı yaklaşımların ve daha fazla 

bireyin kullanılması gerekliliğini göstermiştir. Bu tez çalışmasının ileride daha da 

genişletilerek, cins içindeki türler arasında meydana gelen hibridizasyon ile alakalı olarak 

daha detaylı bilgilere ulaşılacağı umut edilmektedir. Bu çalışmadan elde edilen veriler ile 

Cirsium × erzurumicum ilk kez tanımlanmıştır. 
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