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Öz: 

Sistematik çalışmalarda taksonlar arasındaki benzerlik ve farklılıkların tam olarak ifade 

edilebilmesi gerekmektedir. Moleküler biyoloji ve bu alanda kullanılan bir çok tekniğin hızlı 

bir şekilde ilerlemesi ile birlikte, türler ve populasyonlar arasındaki çeşitliliğin 

belirlenmesinde yeni veriler elde edilmiştir. Moleküler teknikler kullanılarak elde edilen bu 

veriler sayesinde canlılar arasındaki moleküler düzeydeki farklılıklar daha net olarak ifade 

edilmeye başlanmıştır. Türlerin ve populasyonların doğal olarak korunması ancak genetik 

çeşitliliğin korunmasıyla sağlanabilmektedir. Sistematik çalışmalarda son derece önemli olan 

moleküler veriler, çeşitli genetik markırlara dayanılarak gerçekleştirilmektedir. Bu genetik 

markırlar çeşitli morfolojik karakterler kullanılarak birbirinden ayrılması güç olan türlerin 

teşhisindeki çalışmalara katkı sağlamaktadır. Türlerin veya taksonların genomlarındaki belirli 

bölgelerin nükleotid farklılıkların hesaplanmasıyla filogenetik olarak karşılaştırma yapılabilir 

ve bu sayede filogenetik ağaçlar oluşturulabilir. Bu yolla oluşturulan filogenetik ağaçların dal 

uzunlukları hesaplanarak türlerin ne kadar zaman önce farklılaştıkları tahmin edilebildiği gibi 

türler arasındaki evrimsel ilişkileri zamansal olarak tahmin etmekde mümkündür. Aynı 

zamanda moleküler teknikler kullanarak türleşme ve türleşmeye neden olan evrimsel süreçler 

ve bu süreçlerin işleyişi hakkında önemli veriler elde edilmektedir. Burada omurgasızlar için 

tür tespitinde teşhisin güç olduğu durumlar da göz önünde bulundurularak, moleküler 

sistematik yöntemlerle yapılmış çalışmalardan elde edilen veriler özetlenmiştir.  

Anahtar sözcükler: Omurgasızlar, moleküler sistematik, taksonomi, filogeni.  
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Abstract: 

In systematic studies, similarities and differences between the taxa should be fully expressed. 

With the rapid progress of molecular biology and many techniques used in this area, new data 

has been obtained in determining the diversity between species and populations. Thanks to 

this data that was obtained using molecular techniques has begun to show more clear 

information about the differences in the molecular levels between the living things. Natural 

protection of species and populations can only be achieved by conserving genetic diversity. 

Molecular data, which is extremely important in systematic studies, is based on a variety of 

genetic markers. Genetic markers contribute to the identification of species that are difficult to 

distinguish from one another using a variety of morphological characters. Phylogenetic 

comparison can be made by calculating nucleotide differences in specific regions of genomes 

of species or taxa, and phylogenetic trees can be created on this basis. By calculating the 

branch lengths of the phylogenetic trees formed in this way, it can be estimated how long ago 

the species differed and  it is possible to predict the evolutionary relationships between 

species in a timely manner. At the same time, important data are obtained about the 

evolutionary processes causing the speciation and speciation by using molecular techniques 

and the functioning of these processes. The data obtained from the studies made with 

molecular systematic methods are summarized, taking into consideration the cases about the 

identification of the species for invertebrates is difficult. 

Keywords: Invertebrates, molecular systematic, taxonomy, phylogeny. 

 

Giriş 

Ekosistemlerin dengede kalabilmesi için omurgasız hayvanların rolü büyüktür. Türkiye farklı 

ekosistemlere sahip olması nedeniyle omurgasız hayvanlardaki genetik çeşitlilik fazladır. Bu 

genetik çeşitliliğin tam anlamıyla ortaya çıkarılabilmesi için çalışmalar devam etmektedir. 

Ülkemiz yaklaşık olarak 60.000-80.000 civarında omurgasız hayvana ve farklı ekosistemler 

nedeniyle birçok endemik türe ev sahipliği yapmaktadır. Bunların bir kısmı tanımlanmış 

olmakla beraber, bu canlıların büyük bir bölümünü böcekler oluşturmaktadır. Türkiye 

denizlerine bakıldığında ise yaklaşık 700’e yakın omurgasız türü bulunmakla birlikte; sünger, 

mercan, tıbbi sülük gibi ekonomik öneme sahip 57 omurgasız hayvan türünü barındırmaktadır 

(Doğan ve diğ., 2007). Moleküler teknikler gelişmeden önce morfolojik olarak birbirine 

benzer türlerin ayrımını yapmak oldukça güçtü ve deneyim gerektiriyordu. Teknolojinin 

ilerlemesiyle birlikte teşhisi zor olan türlerin ayrımının yapılabilmesi mümkün olmuştur  

(Ergüden, 2007).  
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Omurgasız hayvanların evrimini anlamak için bu zamana kadar çeşitli sistematik çalışmalar 

morfolojik belirteçler yardımıyla yapılmakla birlikte (Ikawa et al., 2007; Solodovnikov ve 

Schomann, 2009; Weide et al., 2010) günümüzde bu çalışmaları destekleyen nitelikte 

moleküler çalışmalarda eklenmiştir (Brown ve Doolittle, 1995; Nagel ve Doolittle, 1995; 

Brown et al., 1997; Behura, 2006; Chatzimanolis et al., 2010; Elven et al., 2010;). Canlıları 

sistematik kategorilere ayırabilmek adına DNA ve protein markörleri kullanılabilmektedir ve 

bu sayede de taksonlar arasındaki ilişki net şekilde ortaya konmaktadır. (Sato et al., 2009). 

DNA teknolojisi kullanılmaya başlanmadan önce tür içi ve türler arası genetik varyasyon 

araştırmalarında moleküler markörlerden biri olan proteinler için allozim elektroforezi 

kullanılmaktaydı (Richardson et al., 1986; Kimani-Njogu et al., 1998; Atanassova et al., 

1998). Allozim ve izozimler ile elde edilen allel frekansları ile türler arası ya da bir türün 

farklı popülasyonları arasındaki genetik uzaklık hesaplanarak popülasyon genetiği 

çalışmalarında kullanılmıştır Günümüze kadar birçok araştırı tarafından allozim ve izozim 

enzimleri kullanılarak türler arasındaki genetik varyasyon belirlenmiştir (Cameron et al., 

1984; Pintureau, 1993, Kandemir ve Kence, 1995; Kandemir et al., 2000, Loxdale ve Brookes 

(1990, Pinto et al., 1993, 2003; Pintureau, 1993; Burks ve Pinto, 2002; Sheppard 1988; 

Kandemir ve Kence, 1995; Kandemir et al., 2000).  

DNA markörleri sayesinde türler arasındaki farklılıklar DNA seviyesinde 

belirlenebilmektedir. Oluşan farklılıklar genomdaki sadece bir bölgede ise bu alel olarak 

isimlendirilir. Bu olay populasyonla arasındaki farklılığı DNA seviyesinde göstererek ayırt 

edilmesi zor olan türlerin ayırt edilmesinde kolaylık sağlar (Gülşen ve Mutlu 2005). 

Mitokondrial genler nispeten hızlı bir şekilde gelişmektedir (Avise, 2009) ve 

organizmalarındaki genetik bağlantıyı ve gen akışını değerlendirmek için kullanılmaktadır 

(Song vd., 2008; Avise, 2009). En çok kullanılan mitokondriyel markırlar arasında sitokrom 

oksidaz I (COI) ve 16S rDNA (16S) yer alırken, bazı çalışmalarda sitokrom B (CytB) gibi gen 

lokuslarıda kullanılmıştır  (Baird et al., 2011). 

Mitokondriyal genler, esas itibariyle, sıfır rekombinasyona izin veren maternal kalıtım 

nedeniyle faydalıdır ve bu nedenle hayvan populasyonlarında gözlenen özel genetik çeşitlilik 

için mutasyonların tek başına hesaba katılmasını sağlar   (Avise, 2009). Buna ek olarak, 

genetik barkod olarak da bilinen COI işaretleyicisinin evrenselliği genetik çeşitlilik, gen akışı 

ve bu nedenle türleşme kalıplarının değerlendirilmesi için güçlü bir araç sağlamaktadır  

(Folmer et al.; 1994). Sistematik çalışmalarda kullanılan yöntemlerden birisi olan restriksiyon 

parça uzunluk polimorfizmi (RFLP) keşfedilen ilk DNA markörlerinden biridir ve 
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restriksiyon endonukleazlar tarafından farklı uzunluktaki DNA fragmanlarının incelenmesi 

esasına dayanmaktadır (Hoy, 2003). 

Oniscidean izopodları, kara canlılarına adapte edilmiş en farklı ve başarılı kabuklular 

grubudur. Oniscideanlar, ıslak tropikal habitatlardan sıcak çöllere, deniz seviyesinden yüksek 

rakımlara kadar değişen geniş karasal ortamlarda ortaya çıkar (Hornung, 2011). Bazı türler su 

yaşam alanlarına uyarlanmıştır ve yeraltı su sistemlerinde, mağaralarda ve tuz göllerinde 

yaşamaktadır (Hornung, 2011). İzopodlar arasındaki filogenetik ilişkilerin yeniden 

yapılandırılması için LSU rRNA (28S) ve SSU rRNA (18S) genleri yaygın olarak 

kullanılmaktadır (Wägele et al., 2003; Osborn, 2008). Lysyl-tRNA Synthetase (LysRS) geni 

de dahil olmak üzere aminoaçil-tRNA sentetazları (aaRS'ler), çeşitli araştırmalarda filogenetik 

ilişkilerin yeniden yapılandırılması için kullanılmıştır (Brown ve Doolittle, 1995; Nagel ve 

Doolittle, 1995; Brown et al., 1997). 

Bu çalışmanın amacı, orta Batı Avustralya'nın kalkerleri ile ilişkili oniscidea izopod türlerinin 

çeşitliliği, filogenetik ilişkileri ve dağılım modellerini hem mitokondriyal hem de nükleer 

genleri içeren çoklu bir gen yaklaşımı kullanarak araştırılmıştır. Çalışmada bu faunanın 

çeşitliliğini ve evrimini mitokondriyal gen bölgeleri olan sitokrom C oksidaz altbirimi I 

(COI), iki ribozomal RNA geni (28S ve 18S) ve bir protein kodlayan nükleer gen olan Lysyl-

tRNA Sentetaz (LysRS) lokusları değerlendirilmiştir. Dört oniscidean familyasına ait 

Paraplatyarthridae, Armadillidae, Stenoniscidae ve Philosciidae türlerindeki 12 kalkerden elde 

edilen sonucun 36 farklı DNA bölgesi bulunduğu sonucuna varılmıştır (Javidkar vd 2016). 

Yumuşakçalar sayısız aileden oluşan, geniş bir şekilde temsil edilen bir hayvan grubudur. 

Bunlardan en önemlisi bivalvler ve gastropodlardır. Midye, istiridye ve istiridye şu anda 

birkaç ülkede yetiştirildiği ve dünya genelinde bir gıda maddesi olarak kullanıldığı 

gastropodların nörofizyologlar ve parazitologlar için de önemli olduğu kanıtlanmış olsa da, bu 

modellerin çıkarları ekonomik açıdan kök salmaktadır (Smith et al., 2016). 

Deney materyali olarak Gastropod türü kullanılarak yapılan çalışmada; Antalya ili civarında 

istilacı özellik gösteren türün moleküler sistematik açıdan incelenmesini mtDNA’nın COI gen 

lokusu ile değerlendirilmiştir. Çalışmanın bulgularına bakıldığında bulunan örneklerin, 

Xeropicta derbentina türüne benzemesine rağmen, çalışma verilerinden elde edilen sonuçlar 

doğrultusunda oluşturulan filogenetik ağaç incelendiğinde, X. derbentina türü ile farklı 

dallarda yer aldığı sonucuna varılmıştır. Elde edilen sonuçlar doğrultusunda; çalışılan 

salyangoz türünün, morfolojik çalışmalar da yapıldıktan sonra yeni bir tür olarak kabul 

edilebileceği yorumu yapılmıştır (Mutlu vd., 2015). 
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Yapılan bir diğer çalışmada, Kaliforniya-Nevada da bulunan Ölü Vadi Sistemindeki 14 

endemik tatlı su salyangozu (Hydrobiidae: Pyrgulopsis) türünden 13 tanesine ait 80 

populasyon 2 mitokondrial DNA gen bölgesi ile filogenetik olarak değerlendirilmiştir. 

Moleküler saat verileri değerlendirilerek bu türlerin evrimsel oluşum süreçlerini ve aynı 

zamanda da göllerin evrimsel süreçteki meydana gelişleri ile ilgili yorum yapılmıştır 

(Hershler ve Liu, 2008). 

Bir başka araştırıcı tarafından, Ohrid Gölünde bulunan çeşitli canlı türleri morfolojik ve 

moleküler karakterleri bakımından değerlendirilmiştir. Araştırma verilerinden elde edilen 

sonuçlara bakıldığında göl içerisinde yaşayan 72 Gastropoda türü bulunduğu ve bunlardan 56 

tanesi endemik olduğu gözlenmiştir. Aynı zamanda gölde yaşayan bazı türler mitokondrial 

DNA sekans analizi yoluyla filogenetik olarak karşılaştırılmıştır (Albrecht ve Wilke, 2008). 

Yapılan bir diğer çalışmada Burdur, Yarışlı ve Acıgöl’ün sedimentlerinde yapılan 

araştırmada, göllerin eski durumları ve bağlantıları hakkında bazı sonuçlara varmıştır. Yine 

aynı araştırıcı tarafından yapılan bir diğer araştırmada bazı kaynaklardan alınan 

Graecoanatolica cinsine ait örneklerin farklı türler değil, aynı türün alttürleri olduğunu 

düşündüğünü belirtmiştir. Yapılan çalışmalar neticesinde bahsi geçen cinse ait tür ve alt 

türlerin ayrımının yapılmasında zorluklar olduğu sonucuna varılmıştır. Bu da 

Graecoanatolica cinsinin türlerinin birbirlerinden ayırt edilebilmesi için moleküler sistematik 

markörlerin kullanılması gerekliliğini getirmektedir (Schütt, 1990; Koca, 2007). 

Gastropoda sınıfına ait türlerle yapılan bir diğer moleküler sisitematik çalışmaya bakıldığında 

bu sınıfa ait 5 alt sınıf karşılaştırmışlardır. Yapılan çalışmada sitokrom c oksidaz I gen bölgesi 

değerlendirilmiş olup, çalışma sonucunda bu gen bölgesinin sınıflandırmanın yanı sıra 

evrimsel süreçteki değişimlerin değerlendirilmesi için uygun bir gen bölgesi olduğu yorumu 

yapılmıştır. Buna ek olarak tür düzeyinde meydana gelen değişimlerin sitokrom c oksidaz I 

gen bölgesi incelenerek ortaya çıkarılabileceği belirtilerek, bu bölgeye ait sekansı kullanarak 

filogenetik ağaç oluşturulmuştur (Remigio ve Hebert; 2003). 

Caenogastropoda grubuna ait 29 tür ve 7 farklı tür arasındaki ilişkiyi belirlemek amacıyla 

18S rRNA, 28S rRNA, 12S rRNA ve COI gen bölgelerini kullanılarak filogenetik analiz 

gerçekleştirilmiştir. Çalışmadan elde edilen bulgular neticesinde maksimum parsimony, 

maksimum likelihood ve Bayesian analizi yapılarak filogenetik ağaç oluşturulmuştur. 

Yukarıda bahsi geçen gruplar arasında morfolojik sınıflandırmanın moleküler filogenetik 

sonuçlarla yüksek oranda uyuştuğu sonucuna varılmıştır (Colgan vd; 2007). 

Daphniola cinsine ait türlerin morfolojik özelliklerini tespit etmeye yönelik yapılan çalışmada 

aynı zamanda moleküler markörlerden olan mtDNA COI gen bölgesi de kullanarak türler 
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arasındaki benzerlik oranlarını değerlendirmişlerdir.  Araştırma sonuçlarına bakılıdığında 

kabuk özellikleri açısından en büyük farklılığı D. exigua türüne ait örneklerin gösterdiği tespit 

edilmiştir. COI gen bölgesi ile değerlendirilen benzerlik karşılaştırmasında türlerin kendi 

aralarında ve diğer türlerle farklılık gösterdiği tespit edilmiştir (Falniowski vd; 2007). 

Farklı araştırıcılar tarafından Roboastra europaea (Gastropoda: Opisthobranchia) türüne ait 

mitokondrial DNA için sekans analizi yapılarak şube içerindeki farklı familyalar arasında 

karşılaştırma yapılmıştır. Çalışma sonuçları değerlendirildiğinde Obisthobranchia ve 

Pulmonata familyaları arasında benzer bir genom yapısına sahip olduğu görülmüştür.  Sadece 

trnC gen bölgesinde bazı farklılık bulunduğu tespit edilmiştir (Grande vd; 2002). 

Cirripedes içerisindeki, Balanomorfa alt takımı birçok deniz topluluğunun en kalabalık 

grubudur ve en önemli deniz kabukluları arasında yer alır. Paradoksal olarak, 150 yılı aşkın 

süredir kapsamlı çalışılmasına rağmen, evrimsel ilişkileri halen çözülmemiştir (Pérez-Losada 

vd 2014).  

Balanomorfa alt takımı içerisindeki süper familyalar farklı araştırıcılar tarafından morfolojik 

olarak değerlendirilmiştir (Newman ve Ross; 1976), Newman; 1996, Martin ve Davis; 2001, 

Worms Register of Marine Species; 2014). Morfolojik çalışmalardaki karışıklıkların 

giderilmesi amacıyla yapılan çalışmada, Balanomorfa alt takımı içindeki ilişkiler 156 örnek, 

10 fosil kalibrasyon, altı temel morfolojik karakter ve beş gen lokusu baz alınarak filogenetik 

ağaç oluşturularak akrabalık dereceleri tekrardan gözden geçirilmiştir (Pérez-Losada vd 2014) 

.  

Morfolojik çalışmalardan elde edilen verilerin bu canlı grubundaki türlerin ayrımında yetersiz 

kalınması nedeniyle Balanomorfa alt takımı ile ilgili çok sayıda araştırmacı tarafından 

moleküler markörler kullanılarak araştırmalar yapılmıştır (Linse et al., 2013; Pérez-Losada et 

al., 2008, 2004; Rees et al.,2014, Hayashi et al., 2013; Malay ve Michonneau, 2014; Pérez-

Losada et al., 2012; Simon-Blecher et al., 2007; Tsang et al., 2014; Wares et al., 2009). 

Antarktika deniz yumuşakçalarındaki genetik çeşitlilikleri belirleyebilmek adına yapılan bazı 

çalışmalar yapılmıştır. Özellikle, Austrodoris kerguelenensis ve Lissarca notorcadensis'teki 

mitokondriyal genlerin moleküler analizi, yeni şifrelenmiş moleküler soyları işaret etmiştir 

(Linse et al., 2007; Wilson et al., 2009). Mitokondriyal markırlara ek olarak, nükleer genlerde 

mitokondrial genlerin çözünürlüğünü arttırmak veya hayvanlardaki paternal kalıpları 

keşfetmek için kullanılır (Hare, 2001). Antartikada bulunan bazı omurgasız türlerinde 

ribozomal genler (18S ve 28S rDNA), ITS1, ITS2, ve mikro-satellit de dahil olmak üzere bir 

dizi belirteç uygulanmıştır. Aynı zamanda burada bulunan organizmaların teşhisi üzerine 
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yapılan çalışmalarda çoğaltılmış parça uzunluk polimorfizmi (AFLP) teknikleri kullanılmıştır 

(Hoffman ve ark., 2011, 2012). 

Sonuç olarak bu çalışmada gözden geçirilen raporlar doğrultusunda, yapılan morfolojik 

çalışmalara moleküler verilerin de eklenmesiyle sistematikteki akrabalık derecelerine yeni 

yorumlar getirilebilir. Literatürel değerlendirmeler sonucunda elde edilen bu sonuçlar, aynı 

zamanda yeni eklenen türlerle beraber dünyamızın biyoçeşitliliğine dair tahminler bağlamında 

yeni bakış açıları sağlanabileceğini göstermektedir.  
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