
DOI:http://dx.doi.org/10.16969/teb.67105                Türk. entomol. bült., 2016, 6 (2): 179-189 
ISSN 2146-975X 

 

179 
 

Derleme (Review) 

 

Nematod taksonomisinde kullanılan moleküler markörler 

Molecular markers used in nematode taxonomy 
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Summary 

Morphological characters and morphometric measurements are used for diagnosis and identification of 

nematodes. In some cases, reliable results can not be achieved by classic methods. Therefore, molecular markers 

have been applied to nematode identification. Molecular markers are methods based on DNA. In this article, 

information regarding to the most common molecular marker techniques including Restriction Fragment Length 

Polymorphism (RFLP), Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP), Microsatellites (SSR, STR, ISSR), 

Random Amplified Polymorphic DNA (RADP), Single Nucleotide Polymorphism (SNP) and DNA Sequence Analysis 

(mtDNA and rDNA) was given and the studies done by using these methods were reviewed. 
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Özet 

Nematodların teşhis ve tanımlamalarında morfolojik karakterler ve morfometrik ölçümler kullanılmaktadır. Bazı 

durumlarda klasik teşhis yöntemleri ile güvenilir sonuçlar elde etmek zor olabilmektedir. Bu nedenle nematodların 

doğru ve hızlı tanımlanmasında moleküler markörlerden yararlanılmaktadır. Moleküler markörler; DNA baz alınarak 

uygulanan yöntemlerdir. Bu makalede, nematod taksonomisinde yaygın olarak kullanılan moleküler markörlerden 

Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP), Çoğaltılmış Parça Uzunluk Polimorfizmi (AFLP), Mikrosatellitler 

(SSR, STR, ISSR), Rastgele Çoğaltılmış Polimorfik DNA (RADP), Tek Nükleotid Polimorfizmi (SNP) ve DNA dizi 

analizi (mtDNA ve rDNA) hakkında bilgi verilerek bu metodların kullanıldığı örnek çalışmalar derlenmiştir. 
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Giriş 

Nematodlar, Dünya üzerinde en yaygın bulunan canlı gruplarından birisidir (Boucher & 
Lambshead, 1993). Hayvanlar aleminin en geniş şubelerinden biri olan Nematoda şubesi içerisinde 100 
bin ile 1 milyon aralığında türün varlığı tahmin edilmektedir (May, 1988; Hammond, 1992; Lambshead, 
1993; Coomans, 2000). Ancak bu türlerin çok büyük bir kısmı henüz tanımlanmamıştır (Hugot et al., 
2001; Coomans, 2002). Teşhisi yapılmış nematodların yaklaşık yarısı tuzlu su (deniz/okyanus) 
ekosisteminde, diğer yarısı ise hayvanlarda parazit olarak, toprak ile tatlı sularda serbest yaşam 
formunda ve bitki paraziti olarak yaşamaktadır. Serbest yaşayan nematodların büyük bir kısmı topraktaki 
organik maddeler üzerinde gelişen alg, fungus ve bakteri gibi mikroorganizmalar ile beslenir, bazıları ise 
karnivor özellik gösterir. Parazit yaşayan nematodların çoğu bitki ve hayvan yetiştiriciliğinde büyük 
ekonomik kayıplara, insanlarda ise ciddi hastalıklara neden olmaktadır (Manzanilla-Lópes et al., 2004). 
Diğer parazit nematodların konukçuları zararlı böceklerdir, entomopatojen nematodlar olarak adlandırılan 
bu türler biyolojik mücadele etmeni olarak zararlı böceklerin kontrolünde etkin olarak kullanılırlar.  

Farklı habitatlarda ve konukçularda yaşayabilme yeteneklerinin anlaşılabilmesi için nematodların 
akrabalık ilişkilerinin ve geçirdikleri evrimlerin belirlenebilmesi gerekmektedir. Bununla ilgili çalışmalarda 
1980’lere kadar morfolojik özellikler ve morfometrik ölçümler kullanılmıştır. Morfolojik olarak dış 
görünüşlerindeki farklılıklar, nematodların vücut kısımlarının ölçümlerine dayanan morfometrik veriler, 
nematod teşhisinde kullanılmaktadır. Fakat morfolojik teşhis aşamalarının zorluğu, zaman alması, 
uzmanlık gerektirmesi ve bu konuda yeterli teknik bilgiye sahip kişi sayısının azlığı, bu teşhis yönteminin 
giderek kullanımının azalmasına neden olmaktadır. Buna karşın, morfolojik teşhis ile ilgili bu 
dezavantajları ortadan kaldıran moleküler teşhis yöntemleri oldukça cazip hale gelmektedir.  

Nematodların teşhis çalışmalarında morfolojik yöntemlerin yanında moleküler yöntemlerde 
kullanılmaktadır (Mayr & Ashlock, 1991). Moleküler markörlerin nematod taksonomisinde kullanıldığı 
birçok çalışma yapılmıştır (Hussey, 1979; Platzer, 1981; Fox & Atkinson, 1986; Curran, 1991; Hyman & 
Powers, 1991; Hyman & Whipple, 1996; Jones et al., 1997; Powers & Fleming, 1998). Moleküler 
markörlerde; RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) AFLP (Amplified Fragment Length 
Polymorphism), Mikrosatellit, Minisatellit, RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA) ve SNP (Single 
Nucleotide Polymorphism) yöntemleri ile DNA dizi analizi gibi yöntemler kullanılmaktadır. 

Moleküler markörler 

Morfolojik ve biyokimyasal markörler yapılarından kaynaklanan dezavantajlarından dolayı 
günümüzde yerini ya moleküler markörlere bırakmaktadır ya da moleküler markörler ile birlikte 
karşılaştırılmalı çalışmalarda kullanılmaktadır. DNA esas alınarak yapılan teşhislerde gözlemlenen 
polimorfizm morfolojik ve biyokimyasal markör tekniklerinde gözlemlenenlere oranla daha yüksektir. 
Ayrıca moleküler yöntemlerde küçük bir miktar DNA yöntemin uygulanabilmesi için yeterli olmaktadır. 
İzoenzim yöntemi ile karşılaştırıldığında, genomun belirli bir bölgesinde değil tüm genom ile çalışma 
olanağı sunmaktadırlar.  

Bu çalışmada, nematodların tanımlamasında en sık kullanılan moleküler markörler olarak (Jones et 
al., 1997; Powers & Fleming, 1998), RFLP, AFLP, Mikrosatellitler (SSR, STR, ISSR), RAPD, SNP ve 
DNA dizi analizi (Mitokondryal DNA, Ribozomal DNA) yöntemleri hakkında bilgi verilmiştir.  

RFLP (Restriction fragment length polymorphism)  

RFLP yöntemi ilk ve en eski moleküler markör yöntemidir. Restriksiyon enzimlerinin DNA 
zincirindeki özel 4-8 baz çiftlik (bç) nükleotid dizilerini tanıyarak restriksiyon bölgeleri olarak bilinen 
yerlerden kesmesi temeline dayanır. Elde edilen DNA parçası elektroforez ile ayrıldıktan sonra etidyum 
bromür ile boyanır ve nitroselüloz bir filtreye aktarılır (Souther blotting) (Southern, 1975). Bu filtre 
etiketlenmiş DNA problarının hibridizasyonunu sağlar. Hibridizasyon sonrasında radyoaktif etiketli çift 
zincirli DNA molekülleri elde edilir (Southern, 1975; Beckmann & Soller, 1983). Böylece farklı DNA 
bantları gözlemlenebilir.  
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Bu yöntemde DNA parçalarının kesim modellerindeki farklılıklardan yararlanılarak polimorfizm 
tespiti yapılır (Botstein et al., 1980). RFLP yöntemi “Southern blotting (emdirme)” olarak uygulanabildiği 
gibi PCR yöntemi ile birlikte de kullanılabilmektedir. Çalışılmak istenen lokus PCR ile çoğaltıldıktan sonra 
kesim enzimleri ile kesilir ve elde edilen ürünler agaroz veya poliakrilamid jel elektroforezinde yürütülerek 
polimorfizm tespiti yapılır. Restriksiyon enzimlerinin tanıdığı bölgedeki nükleotid değişiklikleri farklı 
uzunlukta DNA parçalarının oluşmasına neden olur.  

RFLP yöntemi tür içi popülasyonların ve/veya türlerin belirlenmesinde sık sık başvurulan bir 
yöntemdir (Curran et al., 1985, 1986; Powers et al., 1986; Kalinski & Huettel, 1988; Castagnone-Sereno 
et al., 1991, 1993; Garate et al., 1991; Cenis et al., 1992; Xue et al., 1992; Fargette et al., 1996). 
Restriksiyon parça uzunluk polimorfizmi ile Meloidogyne arenaria ve M. javanica türleri kolayca 
birbirinden ayırt edilebilmiştir (Curran et al., 1985). RFLP yöntemi ile kist nematodları; Heterodera filipjevi, 
H. avenae, Globodera rostochiensis ve G. pallida türleri birbirinden ayırt edilmiştir (Ferris et al.,1993, 
1994; Fleming & Powers, 1998; Subbotin et al., 1999; Yan & Smiley, 2010; Ulutaş et al., 2012). 
Entomopatojen nematodların türlerinin belirlenmesinde de bu yöntemden yararlanılmaktadır (Curran & 
Webster, 1989; Smits et al., 1991; Reid & Hominick, 1993). 

AFLP (Amplified fragment length polymorphism) 

AFLP yöntemi,  RFLP yönteminden farklı olarak restriksiyon enzimleri ile kesilen DNA parçalarının 
PCR ile çoğaltılması temeline dayanır (Zabeau & Vos, 1993; Avise, 2004). Bu yöntem iki aşamalı PCR 
uygulaması ile sonuçlandırılır. İki PCR işleminin uygulanma amacı ise DNA’yı etiketlemek ve polimorfizm 
seviyesini sınırlamaktır. Restriksiyon enzimleri ile kesim sonucu elde edilen DNA parçalarına ligasyon 
işlemi ile oligonükleotid adaptörler/primerler bağlanır ve daha sonra ilk PCR işlemi uygulanır ki bu adıma 
pre-amplifikasyon adı verilir. DNA parçalarının ilk seçiminin yapıldığı bu aşama agaroz jel 
elektroforezinde görüntülenir. İkinci PCR işleminde eklenen primerler daha seçici ve daha fazla sayıda 
parça elde edebilmek ve DNA’yı etiketlemek için uygulanır. 60-500 baz çiftinden meydana gelen 
çoğaltılmış DNA parçaları floresan boya ile boyandıkları için akrilamid jel elektroforez tekniği ile ayrılır. 
Özellikle çalışılan türler arasındaki yakınlığın belirlenmesi ve tür tespiti çalışmalarında tercih edilen bir 
yöntemdir.  

Birçok çalışmada Meloidogyne spp., Globodera spp. ve Heterodera spp. popülasyonları arasındaki 
genetik ilişkilerin belirlenmesinde AFLP yönteminden yararlanılmaktadır (Xue et al., 1993; Folkerstma et 
al., 1996a,b; Jones & Harrower, 1998; Semblat et al., 1998; Van der Beek et al., 1998; Subbotin et al., 
1999; Marché et al., 2001; Wang et al., 2001; Dautova et al., 2002). Türkiye’den elde edilen 29 farklı kök-
ur nematodu izolatı arasındaki farklılıklar ve benzerlikler AFLP yöntemi ile ortaya koyulmuştur (Devran et 
al., 2008). Önemli bitki paraziti nematod türlerini içeren Pratylenchus cinslerinin ayrımında da AFLP 
yöntemi sıklıkla ve yaygın olarak kullanılmıştır (Waeyenberge et al., 2000; Elbadri et al., 2002).  

Mikrosatellitler (SSR, STR, ISSR) 

Mikrosatellitler, 1-6 bç uzunluğundaki tekrar motifleri olup, DNA dizilerinin tekrarlanan en küçük 
birimleridir ve Tautz (1989) tarafından keşfedilmişlerdir. Basit Dizi Tekrarları (SSR, Simple Sequence 
Repeat) ya da Kısa Bitişik Tekrarlar (STR, Short Tandem Repeats) olarak da ifade edilebilmektedirler. 
SSR’ler yaygın olarak kodlayıcı olmayan bölgelerde bulunurlar. Replikasyon kayması ve cross-over gibi 
mutasyonların sonucunda ortaya çıkan yüksek seviyede tekrarlanan uzunluk polimorfizmleri tarafından 
karakterize edilirler (Schlötterer & Tautz, 1992). Mikrosatellitler genetik çeşitlilik belirleme ve gen 
haritalama çalışmalarında sıklıkla kullanılırlar ve bu yöntemde iki allel arasındaki tekrar sayısı farkı 
bireyler arasındaki farklılığı ortaya çıkarır. Diğer tekniklere göre daha fazla bilgi içermesi, eş-baskın 
olması, az miktarda DNA gerektirmesi, yüksek polimorfizm göstermesi ve tekrarlanabilir olmasından 
dolayı oldukça kullanışlı bir yöntemdir (Powell et al., 1996). Yöntemin eksikliği ise genom bilgisi ve sekans 
analizi gerektirmesidir (Morgante & Olivieri, 1993). Bunun yanında yeni SSR markörlerinin geliştirilmesi 
oldukça zor ve maliyetlidir. Ancak günümüzde mikrosatellit kütüphaneleri bu eksikliği tamamen ortadan 
kaldıramasa da eksikliğin giderilmesinde önemli rol oynamıştır. 
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SSR yöntemi modifiye edilerek Basit Dizi Tekrarları Arası (ISSR, Inter Simple Sequence Repeat) 
yöntemi geliştirilmiştir. ISSR bir genom bölgesindeki mikrosatellit lokusları arasında kalan bölgeyi ifade 
eder ve bu iki mikrosatellit arasında kalan DNA parçaları primerler kullanılarak PCR ile çoğaltılabilir 
(Zietkiewicz et al., 1994). Amplifike olmuş ürünler ortalama 200-2000 bç uzunluğundadır. Bu yöntemde 
dizi bilgisine gerek duyulmadan primer dizaynı yapılabilmesi bir avantaj sağlarken, dominant özellik 
göstermesi, tekrarlanabilirliğinin düşük olması ve benzer büyüklükteki parçacıkların homolog olmaması en 
önemli eksikliğidir. 

TG ve TC mikrosatellit motifleri kullanılarak G. pallida türünün moleküler olarak teşhisi yapılmıştır 
(Thiéry & Mugniéry, 2000). Kök-ur nematodu Meloidogyne artiellia türünün GAAA mikrosatellit lokusunun 
karakterizasyonu için üretilen primerler DNA dizilemede kullanılmıştır (De Luca et al., 2002). Brugia 

malayi, Caenorhabditis elegans, M. hapla, M. incognita, Pristionchus pacificus nematod türlerinin tüm 
genomunda 1-6 bç mikrosatellitler belirlenmiştir (Castagnone-Sereno et al., 2010). Heterodera schachtii, 
şekerpancarı kist nematodundan beş mikrosatellit lokusu izole edilerek tanımlanmıştır (Plantard & Porte, 
2003). Mikrosatellit lokusları kullanılarak Güney Kore’deki çam odun nematodu Bursaphelenchus 

xylophilus türünün genetik varyasyonları araştırılmıştır (Jung et al., 2010). 

RAPD (Randomly amplified polymorphic DNA)  

RAPD, 6-10 bazlık tek primerlerin kullanılması ile genom üzerindeki bölgelerin PCR kullanılarak 
rastgele çoğaltılmasına dayanan bir yöntemdir. Williams et al. (1990) tarafından geliştirilen teknik DNA 
dizisi bilinmeyen türler üzerinde çalışılabilme imkanı sunmuştur. Bu yüzden bu yöntemde çoğaltılmak 
istenen herhangi bir hedef DNA bölgesi yoktur. PCR işlemi süresince DNA’nın farklı bölgelerinde bulunan 
homolog dizi ile primer çift oluşturur ve çoğaltım işlemi sadece bu bölgelerde gerçekleşir. PCR ile 
çoğaltılan genom elektroforez ile yürütülür ve burada oluşan bantlanmalara göre polimorfizm tespiti 
yapılır. RAPD yöntemi aynı türlerin izolatları arasındaki varyasyonların belirlenmesinde kullanılır (Dong et 
al., 2001; Cofcewicz et al., 2005; Vieira et al., 2007; Devran et al., 2009). 

RAPD yöntemi ile birçok Globodera spp., Heterodera spp. ve Meloidogyne spp. bitki paraziti 
nematod grupları karakterize edilmiştir (Caswell-Chen et al., 1992; Cenis, 1993; Erickson et al., 1993; 
Roosien et al., 1993; Chacon et al., 1994; Romero et al., 1996; Blok et al., 1997a,b; Thiery et al., 1996;  
Williamson et al., 1997; Yu et al., 1998; Fullaondo et al., 1999; Lecouls et al., 1999; Orui, 1999; Kaplan et 
al., 1999; Boiteux et al., 2000; Silva et al., 2000; Zijlstra et al., 2000; Ambrogioni & Irdani, 2001; Randig et 
al., 2001; Xu et al., 2001; Waeyenberge & Moens, 2001; Meher et al., 2003; Adam et al., 2007; Karajah et 
al., 2010). Entomopatojen nematodların tür teşhislerinde de RAPD kullanılmış ve Heterorhabditis 

bacteriophora, H. megidis, Steinernema glaseri, S. carpocapsae ve S. feltiae izolatları arasındaki genetik 
varyasyonlar belirlenmiştir (Welsh & McClelland, 1990; Williams et al., 1990).  

SNP (Single nucleotide polymorphism) 

Tek nükleotid polimorfizmi (SNP, Single Nucleotide Polymorphism), geniş bir popülasyonun çok 
küçük bir kısmında ortaya çıkan DNA dizisindeki tek bir nükleotid çiftinin değişikliğini ifade eder. SNP’ler 
DNA’nın çoğunlukla kodlanmayan bölgelerinde bulunurlar ve genomda sık ortaya çıkarlar. Tek nükleotid 
polimorfizmi ne kadar yüksek ise bireyler arasındaki varyasyonları belirlemek bir o kadar kolay olur. 
DNA’da tek nükleotid polimorfizmi bir ya da birkaç bazın eklenmesi ya da silinmesinden kaynaklanabilir. 
SNP’ler genlerde, genler arası kodlanmayan ve genin kodlanmayan bölgelerinde (intron) meydana 
gelebilirler. Kodlanmayan bölgedeki SNP’ler gen değişikliklerine ya da kalıtımı etkilemezken, kodlanan 
bölgedeki SNP’ler aminoasit dizilerinin değişmesine neden olurlar. SNP tekniği nicel özellik lokusu (QTL) 
ile birlikte haritalama ve dayanıklılık çalışmalarında çokca kullanılır. Soya fasulyesinin M. incognita türüne 
dayanıklılığının geliştirilmesinde tek nükleotid polimorfizminden yararlanılmıştır (Ha et al., 2007).  

Dizi analizleri; DNA’nın protein kodlamayan “intron” bölgelerinden, maternal özelliği nedeni ile 
soyağacı çalışmalarında tercih edilen “mitokondriyal DNA (mtDNA)”dan, mesajcı RNA’ları proteinlere 
dönüştüren “ribozomal RNA (rRNA)”dan ve tekrarlı dizilerin yer aldığı “satellit DNA” bölgelerinden yapılır. 
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Mitokondriyal DNA 

Mitokondri ve kloroplastlar kendi DNA’larına sahip organellerdir. Sitoplazmik DNA olarak bilinen bu 
ekstranüklear DNA’larda, çekirdek DNA’sından bağımsız olarak mutasyonlar meydana gelebilir. Sirküler 
yapıdaki çift zincirli mtDNA üzerindeki mutasyon, bireyler arasındaki farklılıkları belirleme olanağı sağlar 
ve bu şekilde soyağacı oluşturulalabilir. Bu nedenle mitokondriyal DNA nematod sistematiği 
çalışmalarında oldukça ilgi gören bir yöntemdir (Blouin et al., 1992; Powers et al., 1993; Hugall et al., 
1994; Joyce et al., 1994; Nadler, 1995; Hyman & Whipple, 1996; Anderson & Jaenike, 1997).  

Mitokondriyal DNA dizi analizleri, ribozomal RNA dizi analizlerinden daha fazla varyasyonun daha 
kısa sürede elde edilmesine olanak sağlar. Mitokondriyal DNA hızlı evrim geçirmesi, maternal olması ve 
hücrede çok fazla kopyasının bulunması gibi özellikleri sayesinde taksonomik ve filogenetik çalışmalarda 
tercih edilmektedir (Lazarova et al., 2006). Bu nedenle özellikle birbirine yakın nematod türleri ve tür içi 
varyasyonların düzeylerinin ortaya çıkarılabilmesi için tercih edilmektedir. Xiphinema americanum 
popülasyonları arasındaki farklılıklar mtDNA ile belirlenebilmiştir (Lazarova et al., 2006, Gözel et al., 
2006a). M. arenaria, M. incognita, M. javanica (Devran et al., 2002), M. hispanica, M. hapla, M. chitwoodi 

ve M. mayaguensis (Blok et al., 2002) popülasyonlarının mtDNA haplotipleri sekans analizi ile tespit 
edilmiştir (Stanton et al., 1997). Sitokrom oksidaz altbirim II (COII) ve 16S mtDNA bölgeleri nematodların 
tanımlanmasında yaygın olarak kullanılır (Vrain et al., 1992; Powers & Harris, 1993; Curran & Driver, 
1994; Joyce et al., 1994, Reid, 1994). 

Ribozomal DNA 

Hücre içerisinde ribozomal RNA ve proteinlerden oluşan ribozomlar, büyük ve küçük alt birimlere 
ayrılır. Ökaryot hücrelerdeki büyük alt birim (LSU) 5S, 5.8S ve 28S’den, küçük alt birim (SSU) 18S’den 
meydana gelir. Ribozomal DNA içerisindeki ITS (Internal Transcribed Spacers) bölgeleri tekrarlanan 
bölgedir ve burada 5′ ETS (External Transcribed Sequence), 18S rRNA, ITS1, 5.8S rRNA, ITS2, 28S 
rRNA ve 3′ ETS bölgeleri bulunur. Ribozomal RNA tekrar biriminin ITS bölgesi ile sitokrom oksidaz II ve 
16S genlerini ayıran mitokondriyal bölge taksonomik öneme sahip bölgelerdir ve her iki bölgede 
nematodların tanımlanmasında kullanılır (Vrain et al., 1992; Powers & Harris, 1993; Curran & Driver, 
1994; Reid, 1994; Hominick et al., 1996). 18S ve 5.8S arasında yer alan ITS1 ve 5.8S ile 28S arasında 
yer alan ITS2 ribozomal RNA (rRNA) genleri dizi analizlerinde sıklıkla kullanılan hedef DNA bölgeleridir. 
ITS bölgeleri başlangıçta cinsler arası ayrımlarda kullanılırken şimdilerde türiçi ayrımlarda dahi 
kullanılabilmektedir, 28S ve 18S rRNA arasında yer alan IGS (Inter-Genetic Spacer) bölgeleri ise daha 
çok kök-ur nematodlarının tür teşhisinde kullanılmaktadır (Petersen & Vrain, 1996). ITS ve IGS bölgeleri 
diğer rRNA bölgelerinden daha değişken oldukları için özellikle tür ve alttür çalışmalarında tercih edilir. 

Caenorhabditis elegans türüne ait 18S ve 26S ribozomal gen dizileri 1992 yılında bitki paraziti 
nematod çalışmalarında ilk kez kullanılmıştır (Vrain et al., 1992). ITS bölgelerinin dizileri kullanılarak 
birçok bitki paraziti nematod türünün tanımlanması yapılmıştır (Subbotin et al., 2001; Floyd et al., 2002; 
Reid et al., 2003; Gözel et al., 2006a; Inserra et al., 2007). 18S rRNA geninin dizi analizleri (Floyd et al., 
2002) ve 28S rDNA’nın D2-D3 bölgeleri Tylenchidae (Subbotin et al., 2006) ve Longidoridae (Rubtsova et 
al., 2005; He et al., 2005) familyalarına ait türlerin tespitinde kullanılmıştır. ITS-rRNA, 18S rRNA ve 28S 
rRNA’nın D2-D3 bölgeleri nematodların filogenetik ağaçlarının oluşturulmasında sık sık başvurulan 
dizilerdir (Al-Banna et al., 1997; Courtright et al., 2000; De Ley & Bert, 2002; Floyd et al., 2002; Gözel et 
al., 2006a,b). 

Sonuç 

Morfolojik karakterlerin kullanımı ile yapılan çalışmaların nematod taksonomisinde çoğu zaman 
yeterli olmaması günümüzde moleküler markörlerin nematod taksonomisinde hızlı ve kesin sonuçların 
alınabilmesi için sıklıkla başvurulan yöntemler olmuştur. Özellikle hızlı ve kesin teşhis sonuçlarının 
alınması gereken durumlarda bu yöntemler daha hızlı sonuç vermesi nedeni ile tercih edilmektedir. 
Bununla birlikte moleküler markör kullanımının maliyetinin düşmesi, daha hızlı ve pratik yöntemlerin 
devreye girmesi bu tekniklerin daha yaygın kullanılmasına olanak sağlayacaktır. 
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