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Domates Güvesi Tuta absoluta (Meyrick) (Lepidoptera: Gelechiidae)’nın Bişkek 

popülasyonunun mitokondrial cytochrome oxidase subunit I (mtCOI)’e göre 

genetik özellikleri üzerine bir araştırma 
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Bu çalışmada Kırgızistan’da ilk kez 2017 yılında Bişkek’te tespit edilen Tuta absoluta’nın 

mitokondrial cytochrome oxidase subunit I(mtCOI) gen bölgesinin sekansına göre genetik 
özelliklerinin ortaya konulması amaçlanmıştır. Çalışmada Bişkek’ten toplanan Domates 

güvesi bireylerinden DNA izolasyonu yapılmış ve takiben mtCOI bölgesi spesifik primerler 

ile amplifiye edilerek sekansı yapılmıştır. Elde edilen sekans dizileri GenBank’tan alınan 22 
domates güvesi sekans verileri ile karşılaştırılarak filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Analiz 

sonucunda Kırgızistan örneği ile GenBank verilerinin yüksek benzerlik gösterdiği 
görülmüştür. Sekans verileri ileriki çalışmalarda kullanılmak üzere GenBank’a kayıt 

ettirilmiştir. Farklı moleküler markirlar ile Kırgızistan’ın diğer bölgelerinden de toplanacak T. 

absoluta örnekleri üzerinde yapılacak araştırmalar, zararlının genetik çeşitliliğine, orijinine ve 
ileride yapılacak çalışmalara ışık tutabilecektir.  
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In this study determination of the genetic trait of Tuta absoluta which was first determine in 
Kyrgyzstan in 2017, according to the sequence of mitochondrial cytochrome oxidase subunit I 

(mtCOI) gene region was aimed. In the study, DNA isolation was made from the tomato borer 

individuals collected from Bishkek and then the mtCOI region was amplified with specific 
primers and sequenced. The sequence data were compared with twenty-two tomato borer 

sequence data from GenBank and then phylogenetic tree were constructed. As a result of the 

analysis, it is seen that Kyrgyzstan sample showed high similarity with those GenBank data. 
Sequence data of Bishkek population were submitted to Genbank for futher studies. Research 

on the genetic diversity of T. absoluta samples collected from other regions Kyrgyzstan is 

thought to be beneficial for integrated pest management. Researches on T. absoluta samples 

collected from different regions of Kyrgyzstan with different molecular markers will be able to 

shed light on the genetic diversity, origin and future studies of the pest. 
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1. Giriş 
 

Domates güvesi, Tuta absoluta (Meyrick) Güney Amerika 

orijinli bir zararlı olup, bulaşmış olduğu yerlerde domates 

üretiminin en önemli zararlılarının başında gelmektedir. Clarke 

(1962) tarafından Japonya’dan bildirilmesine rağmen zararlı 

Peru orijinlidir ve Güney Amerika’nın neredeyse tamamında 

yayılmış durumdadır. Zararlı, Avrupa’da ilk olarak 2006 yılında 

İspanya`da görülmüş ve başta İtalya, Fransa, Portekiz, 

Almanya, Hollanda, İngiltere, Yunanistan, olmak üzere zamanla  

 
 

Avrupa kıtasına yayılmıştır (Urbaneja ve ark. 2007; Garzia 

2009; Korycinska ve Moran 2009). Afrika kıtasında 2008 

yılında tespit edilen (Anonim 2019) domates güvesi 2009 

yılında Türkiye’de (Kılıç 2010), 2010-2011 yıllarında da Irak, 

Suriye, Suudi Arabistan, Lübnan, Ürdün, Filistin ve İsrail’de 

saptanmıştır (USDA 2011; Öztemiz 2012). Kırgızistan’da ise 

ilk kez 2017 yılında Bişkek’te tespit edilmiştir (Uulu ve ark. 

2017). 
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Yüksek üreme gücü ve zarar potansiyeline sahip domates 

güvesi ile ilgili olarak günümüze kadar zararlının popülasyon 

dalgalanması, bulaşma durumu, mücadelesi ve genetik çeşitliliği 

ile ilgili çeşitli çalışmalar yapılmıştır (Bayram ve ark. 2014; 

Portakaldalı ve ark. 2014; Tatlı ve Göçmen 2011; Asma ve 

Kaouthar 2017). Kırgızistan’da ise T. absoluta ile ilgili Uulu ve 

ark. (2017) tarafından ilk rapor dışında herhangi bir çalışma 

bulunmamaktadır. 

Domates güvesi gibi istilacı bir türün geniş bir coğrafi alana 

yayılma başarısı, adaptasyonunu destekleyen hem biyotik hem 

de abiyotik faktörlerle belirlenebilmektedir (Cifuentes ve ark. 

2011). Bu faktörleri belirlemeye yönelik çalışmalar istilacı 

türlerle ilgili bilgileri geliştirmek ve onların mücadeleleri için 

kullanışlı olabilmektedir. Bununla birlikte, tüm bu faktörlerin 

yeterli bir şekilde anlaşılması, istilacı türlerin popülasyonları 

arasındaki filogenetik ilişkilerin yanı sıra, başarılı bir istilaya 

neden olan özelliklerin veya genetik özelliklerin temelini 

bilmeyi gerektirmektedir. İlave olarak istilacı bir 

popülasyonunun genetik yapısını ve çeşitliliğini moleküler 

markerler kullanarak yerli popülasyonlarla kıyaslama, gen 

akışını, göç oranlarını, popülasyonlar arasındaki izolasyonu ve 

genetik farklılaşma ile ilgili diğer mikro-evrimsel süreçleri 

anlamada yardımcı olmaktadır (Hufbauer ve Roderick 2005; Ito 

ve ark. 2011; Shashank ve ark. 2018). Domates güvesi ile ilgili 

farklı araştırmacılar tarafından yapılmış genetik çalışmalar 

bulunmaktadır. Yükselbaba ve Göçmen (2017) Gelechiidae 

familyasına ait üç tür T. absoluta, Phthorimaea operculella 

(Zeller) ve Pectinophora gossypiella (Saunders)’nın genetik 

varyasyonunu mtCOI gen bölgesine göre çalışmışlardır. 

Cifuentes ve ark. (2011) 23 Akdeniz ve 10 Kuzey Amerika 

popülasyonunun genetik yapısını mtCOI ve ITS bölgelerine 

göre analiz etmişlerdir. Shashank ve ark (2018) ise T. 

absoluta’nın beş Hindistan ve bir Nepal popülasyonunun 

genetik çeşitliliğini mtCOI bölgesine göre çalışmışlar ve 

ekonomik zarar ve yayılma potansiyeli göz önüne alındığında, 

zararlının istilasının izlenmesinin kritik olduğunu ve bir 

popülasyonun yeni ülkeye giriş kaynağının bilinmesinin çok 

önemli olduğunu bildirmişlerdir.  

Bu çalışmada Kırgızistan için yeni bir tür olan T. 

absoluta’nın mitochondrial cytochrome oxidase subunit I gen 

bölgesinin sekansına dayanarak DNA etiketlemesi ve 

filogenetik analizininin yapılması amaçlanmıştır. 

 

2. Materyal ve Yöntem 
 

Tuta absoluta ergin ve larva dönemine ait örnekler Bişkek 

ili yakınlarındaki domates üretimi yapılan seralarda feromon 

tuzaklarından ve domates bitkileri üzerinden toplanmıştır. 
 

2.1. DNA İzolasyonu ve mtCOI reaksiyonları  
 

Çalışmada DNA izolasyonları tek bir bireyden yapılmış ve 

her biyolojik dönemden 10 birey alınarak ayrı ayrı DNA 

izolasyonları yapılmıştır. Domates güvesi DNA izolasyonları 

EZNA SQ Tissue DNA kit protokolü dikkate alınarak 

Yükselbaba ve Göçmen (2016) tarafından belirtildiği gibi 

yapılmıştır. DNA izolasyonunu takiben mtCOI bölgesi “C1-J-

2195 5` TTG ATT TTTTGGTCA TCC AGA AGT 3` ve TL2-

N-3014 5`TCC AAT GCA CTA ATC TGC CATATT A 3` ” 

primerleri (Simon ve ark. 1994) kullanılarak polimeraz zincir 

reaksiyonu (PCR) ile çoğaltılmıştır. PCR reaksiyonları 

Yükselbaba ve Göçmen (2016)’in çalışmalarındaki gibi bazı 

bileşenlerin miktarları, süre ve derece modifiye edilerek toplam 

12.5 µl hacimde 0.5 μl kalıp DNA, 0.08 μl Taq DNA 

polymerase (5 unit μl-1), 0.3 μl her bir primerden (0.2 μM), 0.3 

μl 10 mM DNTPs, 1.2 μl taq buffer, 1 μl 25 mM MgCl2 ve 8.82 

μl olacak şekilde, 4 dk 94ºC’de, takiben 35 döngü [50 sn 

94ºC’de, 45 sn 50ºC’de ve 50 sn 72ºC’de] ve son olarak 4 dk 

72ºC PCR şartlarında gerçekleştirilmiştir.  

PCR ürünleri %0.8’lik TAE Agorose jelde görüntülenmiştir. 

Sekans dizi analizi iki yönlü olarak BM labosis (Ankara-

Türkiye) firması tarafından yapılmış, elde edilen diziler aynı 

zamanda manuel olarak da kontrol edilmiştir. Sekans dizilimi 

NCBI GenBank veri tabanında BLAST analizine tabi 

tutulmuştur. Daha sonra bir örneğin sekans dizilimi GenBank 

veri tabanına Kırgızistan örneği olarak MK639787 kayıt 

numarası ile eklenmiştir (http://www.ncbi.nlm.nih.gov).  

Kırgızistan popülasyonuna ait örnek ve GenBank veri 

tabanından BLAST analizi sonucunda homoloji gösteren T. 

absoluta dizilimleri ClustalX programı kullanılarak çoklu dizi 

hizalama analize tabi tutulmuştur. Filogenetik analizler PHYLIP 

paket programı kullanılarak distance matrix’e göre yapılmıştır. 

Filogenetik ağaç evolutionary distance verisi ile Kimura two-

paramater model kullanılarak Neigbor-joining methoda göre 

1000 Bootstarp tekrarlı olarak yeniden oluşturulmuştur 

(Felsenstein 1993). Phthorimaea operculella outgroup (Dış 

grup) olarak kullanılmıştır.  

 

3. Bulgular ve Tartışma 
 

Tuta absoluta’nın DNA izolasyonu sonucunda mtCOI 

bölgesi Thermocycler’da çoğaltılmış ve yaklaşık 850 bp’lik 

PCR ürünü elde edilmiştir. Elde edilen PCR ürünlerinin çift 

yönlü sekans analizlerinin nükleotit dizilimleri hem forward 

hemde reverse sonuçlarına göre manuel olarak düzeltilmiş ve 

849 bp’lik dizilim GenBank’a MK639787 kod ile kayıt 

ettirilmiştir. Blast analizi sonucunda elde edilen sekans 

diziliminin T. absoluta ile yüksek homoloji gösterdiği 

belirlenmiştir. NCBI GenBank’tan Blast analizi sonucuna göre 

indirilen 22 sekans verisi ile dizi doğrulama analizi yapılmış ve 

yapılan dizi doğrulama analizi sonuçları 611 konservatif bölge, 

57 değişken, 2 parsim-bilgi ve 55 singleton bölge içerdiği 

bilgisini vermiştir.  

Neighbor-joining filogenetik ağaç toplam 23 sekans dizilimi 

kullanılarak 1000 bootstrap tekrarı ile oluşturulmuştur (Şekil 1). 

Buna göre Kırgızistan örneğinin sekans dizilimi Peru 

(HQ873064) ve İspanya (HQ873069) örneği ile alt kümeleşme 

göstermiştir (Şekil 1). Coğrafi olarak birbirinden farklı ülkeler 

ile alt kümeleşme göstermesi T. absoluta popülasyonları 

arasında mtCOI bölgesine göre yüksek homojenlik olduğunu 

göstermektedir. Domates güvesi popülasyonları arasında mtCOI 

bölgesi sekans verilerine göre yüksek homojenlik olduğu farklı 

çalışmalarda da bildirilmiştir. Shashank ve ark. (2018) 

yaptıkları çalışmada Hindistan ve Nepal’dan topladıkları 

örnekleri ve NCBI veri tabanından elde ettikleri toplamda 40 

örneği mtCOI bölgesi sekanslarına göre kıyaslamışlardır. 

Çalışmaları neticesinde oluşturdukları filogenetik ağaçta 

coğrafik orijin ile ilişkili kümeleşme olmadığını belirtmişler ve 

coğrafik kümeleşme olmamasının nedeninin T. absoluta 

popülasyonlarının homojenlik göstermesi olduğunu 

bildirmişlerdir. Yükselbaba ve Göçmen (2016) Türkiye Batı 

Akdeniz bölgesi T. absoluta popülasyonlarının mtCOI 

bölgesine göre genetik varyasyonunu inceledikleri 

çalışmalarında popülasyonlar arasında ve popülasyon içinde 

yüksek homojenlik olduğunu ve Türkiye popülasyonlarının 

Güney Amerika ve bazı Avrupa popülasyonları ile yüksek 

benzerlik gösterdiklerini bildirmişlerdir. Benzer bir çalışma 
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Şekil 1. Tuta absoluta populasyonlarının 1000 bootstrap tekrarlı ve two-parameter  model ile neigbour joining filogenetik ağacı.  

Figure 1. Neigbour joining Phylogenetic tree of Tuta absoluta populations based on Kimura two-parameter model with 1000 bootstrap replicates. 

 

23 Akdeniz ve 10 Güney Amerika T. absoluta popülasyolarının 

genetik çeşitliliği mtCOI ve internal transcribed spacers 1 

(ITS1) gen bölgesine göre Cifuentes ve ark. (2011) tarafından 

çalışılmıştır. Araştırıcılar, Akdeniz ve Güney Amerika T. 

absoluta popülasyonlarında yüksek genetik homojenlik 

gözlemlemişler ve tek tip genetik yapı olduğunu bildirmişlerdir. 

Benzer şekilde Duric ve ark. (2014) Bosna-Hersek ve Karadağ 

popülasyonlarınının ve çalışmalarında kullandıkları 

popülasyonların mtCOI sekans dizilimlerinin kıyaslanması ile 

yüksek benzerlik gösterdiğini bildirmişlerdir. mtCOI bölgesine 

göre popülasyonlar arasında belirlenen yüksek homojenliğin 

aksine farklı moleküler markırlar kullanılarak yapılan 

çalışmalarda domates güvesi popülasyonları arasında genetik 

varyasyon bildirilmiştir (Suinaga ve ark. 2004; Bettaibi ve ark. 

2012; Guillemaud ve ark. 2015).   

 

4. Sonuç 
 

Sonuç olarak, T. absoluta ülkeler arasında çok hızla 

yayılmakta ve farklı iklim koşullarına adapte olabilmektedir. Bu 

çalışma ile yüksek üreme gücü ve yayılım kabiliyetine sahip 

istilacı tür T. absoluta’ nın mtCOI bölgesinin sekansına göre 

tanımlanması ve filogenetik analizi Kırgızistan’da ilk kez 

yapılmıştır.  

Moleküler çalışmalarda mitokondriyal DNA, genetik 

çeşitlilik, istilacı türlerin teşhisi ve orijinlerini belirlemek üzere 

kullanılmaktadır. Ancak çalışmamızda ve diğer çalışmalarda 

domates güvesi popülasyonları arasında yüksek homojenlik 

olması, mtCOI’nin T. absoluta’nın Kırgızistan’a girişini 

açıklamada yetersiz kalmaktadır. Farklı moleküler marker 

sistemleri kullanılarak zararlının popülasyonları arasında 

genetik çeşitlilik belirlenebilmektedir. Zararlı üzerine 

Kırgızistan’ın diğer bölgelerinden de örnekler toplanarak ve 

farklı moleküler yöntemler kullanılarak yapılacak çalışmaların 

zararlının genetik çeşitliliğine, orijinine ve ileride yapılacak 

çalışmalara ışık tutabilecektir.  
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