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Özet: DNA barkodlama, herhangi bir organizmaya ait DNA’nın PCR teknikleri ile çoğaltılacak büyüklükteki 

kısa ve standart bir fragmanının dizilenmesi ile tanılanmasını sağlayan taksonomik bir yöntem olarak ifade 

edilebilir. Bu amaçla böceklerle yapılan çalışmalarda ‘DNA barkodu’ olarak bilinen mitokondriyal sitokrom c 

oksidaz alt ünite I (COI) geninin yaklaşık 600-700 baz çiftine (bç) ait kısmı kullanılmaktadır. Bu kısa standart 

DNA sekansı türlerin tanılanmasını kolaylaştırmasının yanı sıra yeni türlerin keşfi için de oldukça iyi bir araçtır. 

Ayrıca DNA barkodlama türlerin sınırlarını belirleyerek kriptik türlerin ayrımına katkı sağlar. Bu derlemede 

DNA barkodlama teriminin tarihsel ve kavramsal olarak ortaya çıkışı, DNA barkodu olarak kullanılan gen 

bölgeleri ve böcekler için ideal tür tanımlama markörü olan COI gen bölgesi hakkında bilgi verilmiştir. Son 

olarak DNA barkodlamanın avantajları ve kısıtlamaları irdelenerek entomolojide DNA barkodlama 

çalışmalarından örnekler sunulmuştur.  

 

Anahtar kelimeler: COI, DNA barkodlama, Entomoloji, Taksonomi, Tür tanımlama 

 

The Use of DNA Barcoding in Entomology 
 

Abstract: DNA barcoding is a taxonomic method that uses a short and standard genomic DNA fragment to 

discriminate species. An approximately 600-700 base pair (bp) region of the mitochondrial cytochrome c oxidase 

subunit I (COI) gene referred as ‘DNA barcode’ is used in insect barcoding studies. This short standart DNA 

sequence is not only a tool for simplifying species identification but also is used for discovery of new species. 

Furthermore DNA barcoding enables the detection of cryptic species via delimiting species boundaries. Here we 

reviewed the historical and conceptual perspective of DNA barcoding term, the gene regions used as DNA 

barcodes and COI gene which is ideal species-identification marker in insects. Furthermore we discussed the 

advantages and limitations of DNA barcoding and presented DNA barcoding studies in entomology. 
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Giriş 
 

Böcekler dünya üzerinde en fazla çeşitlilik gösteren canlılardır ve muazzam şekilde farklı form aralıklarında 

evrimleşme gösterirler. Sadece türlerin %10’unun tanımlanması taksonomistlerin neredeyse 200 yılını almıştır 

ve halen tanımlanmayı bekleyen çok sayıda böcek türü bulunmaktadır (Jalali ve ark. 2015). Tür tanımlama, 

biyoçeşitliliği tanımanın ve tanımlamanın temel bir parçasıdır. Ekoloji, evrim biyolojisi ve tarım alanlarında 

biyoçeşitliliğe ilginin artmasıyla birlikte türlerin güvenilir teşhisi giderek önem kazanmıştır. Geleneksel olarak 

tür tanımlama morfolojik teşhislere dayanmaktadır. Teşhis ve tanımlama işlemi yalnızca morfolojik verilere 

dayandırıldığında, etkin bir tanımlama sadece taksonomistler ve eğitimli uzmanlar tarafından 

gerçekleştirilebilmektedir. Ancak taksonomistlerin ve diğer tanımlama uzmanlarının sayısı giderek azalmaktadır 

(Page 2016). Son yıllarda DNA dizileme teknolojilerindeki gelişmelerle birlikte türlerin doğru, hızlı ve kolayca 

tanılanması mümkün olabilmektedir. DNA temelli taksonomi yöntemi olarak bilinen DNA barkodlama 

günümüzde türlerin tanılanmasında ve yeni türlerin keşfinde yaygın olarak kullanılmaktadır (Hajibabaei ve ark. 

2016). 

 

DNA Barkodlama Terimi ve Kullanılan Gen Bölgeleri 
 

DNA barkodlama genomik DNA’nın kısa ve standart bir fragmanının kullanılarak organizmaların tanılanmasını 

sağlayan taksonomik bir yöntem olarak ifade edilebilir. Elde edilen standart DNA dizisine DNA barkodu denir. 

DNA barkodu terimi ilk defa 1993 yılında Arnot ve ark. tarafından kullanılmıştır. Aslında moleküler yöntemlerin 

http://booksandjournals.brillonline.com/content/journals/10.1163/1876312x-00002172#ref27
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kullanılarak türlerin tanılanması kavramı Sanger dizileme tekniğinin (Sanger ve ark. 1977) keşfinden de eskiye 

dayanmaktadır. Ancak 2003 yılında bu konuda peş peşe çıkan yayınlar ile DNA barkodlamanın altın çağı 

başlamıştır. Hebert ve ark. (2003 a, b) çok sayıda biyolojik örneğin hızlı ve güvenilir tanılanması için 

mitokondriyal sitokrom-c oksidaz alt birim 1 (COI) geninin yaklaşık 650 baz çiftlik (bp) bölgesini çoğaltan DNA 

barkodlama tekniğini önermiştir. 2004 yılında türlerin DNA barkodlanmasında standart bir protokol 

oluşturulması ve geniş kapsamlı DNA barkod kütüphanesinin oluşturulması amacıyla ‘Yaşamın Barkodlanması 

Konsorsiyumu’ (Consortium for the Barcode of Life “CBOL”) kurulmuştur. Ardından tüm ökaryotların DNA 

barkod kütüphanesini otomatik olarak tanımlanmasını hedef alan “Uluslararası Yaşamın Barkodlanması” adı 

altında 26 ülkenin katılımıyla bir işbirliği başlatılmıştır (iBOL; International Barcode of Life 2010). 

 

DNA barkodlama tekniğinde her türün kendine özgü nükleotid dizilimini ortaya çıkarmak için türün genomu 

değil, sadece bir ya da birkaç gen bölgesinin dizilimindeki farklılık/benzelikler temel alınır. DNA barkodlama 

için yaygın olarak kullanılan gen bölgeleri, nükleer DNA (ITS), kloroplast DNA (RbcL, trnL-F, matK, psbA, 

trnH, psbK) ve mitokondriyal DNA (COI)’dır. Standart DNA barkod bölgesi olan COI bölgesi bir mitokondriyal 

gendir ve tür tanımlaması için çok etkilidir. Bu bölge, çoğu hayvan grubu için iyi ayırt etme gücüne sahiptir, bu 

nedenle COI geni Uluslararası Yaşam Barkodu Proje ekibi tarafından hayvanlar için resmi barkod markörü 

olarak tanımlamıştır (Hebert ve ark. 2003a). COI gen bölgesi entomoloji çalışmalarında da yaygın bir şekilde 

ideal tür tanımlama markörü olarak kullanılmaktadır. 

 

Neden COI İdeal Bir Barkodlama Genidir?  
 

Mitokondriyal genom introndan yoksun, haploit yapıda sınırlı rekombinasyon sergilemesi ve maternal kalıtıma 

sahip olması nedeniyle nükleer genoma kıyasla DNA barkodlama çalışmalarında daha çok tercih edilir. Ayrıca, 

her hücrede birkaç mitokondri ve her bir mitokondride nispeten bol miktarda DNA kopyası bulunmaktadır (1 ila 

1000 kopya). Bu nedenle, çalışılacak doku örneği sınırlı olsa bile, başarılı bir PCR için yeterli miktarda 

mitokondriyal DNA elde etmek mümkündür (Hebert ve ark. 2003a; Blaxter 2004).  

 

Hayvan mitokondri genomunda bulunan on üç protein kodlayıcı gen arasından COI geni ideal bir barkod 

markörü olarak iki nedenden dolayı önerilmiştir (Hebert ve ark. 2003a). Bunlardan ilki COI genine ait üniversal 

primerlerin oldukça stabil olması, ikincisi ise nükleotid substitüsyon oranının yakın ilişkili türleri ve aynı türdeki 

farklı popülasyonları da ayırmaya yetecek kadar yüksek olmasıdır. COI geni, aynı türe ait bireyleri tanımlamak 

için kullanılabildiği gibi farklı türlerden bireyleri ayırt etmek için de kullanılabilir. Bunun nedeni, gen dizisinin 

evrimsel içerisinde değişme oranıdır. Bu oran aynı türde yeterince yavaş fakat farklı türler arasındaki farklılaşma 

için yeterince hızlıdır (Rach ve ark. 2017). İdeal bir barkod markörünün amplifikasyonu ve hizalanması da kolay 

olmalıdır. Dolayısıyla COI geni bu bakımdan da son derece uygundur.  

 

DNA Barkodlamanın Avantajları 
 

DNA barkodlamanın diğer moleküler yöntemlere (RAPD, RFLP, AFLP vb.) göre birçok avantajı vardır. 

Bunlardan en önemlisi DNA barkodlama tekniğinin evrensel olmasıdır. Daha önce kullanılan moleküler 

yöntemler, ilgili taksonomik grubun farklı DNA bölgelerine uyarlanmıştır. Bu nedenle bu metotlar için kullanılan 

primerler ve protokoller sadece sınırlı sayıda ve spesifik organizmalar için uygulanabilmektedir. Ancak standart 

DNA barkodlama teknolojisinde kullanılan primer seti (Folmer ve ark. 1994) pek çok hayvan türüne ait olan 

COI geninin kısa bir fragmanının çoğaltılmasına yöneliktir.  

 

Standart DNA barkod bölgesi olan COI, tür tanımlaması için çok etkilidir. COI gen bölgesinden elde edilen 

dizilerin hizalanması zor değildir, çünkü COI geni aynı zamanda protein kodlayan genler arasındadır. Dolayısıyla 

DNA dizileme hataları, elde edilen dizinin proteine transle olup olmadığının kontrol edilmesiyle kolayca tespit 

edilebilir.  

 

DNA barkodlama, uzman olmayan ve özellikle rutin olarak çok sayıda numuneyi tanımlayan kişiler için basit ve 

güçlü bir yöntem olarak karşımıza çıkmaktadır. DNA barkoduna dayalı yapılan tanımlamanın güvenilirliği 

voucher numunelerinin doğrulanması ile artmaktadır.  

 

DNA barkodlamanın tartışmasız bir avantajı, moleküler verilerin hızlı bir şekilde edinilmesidir. Morfolojik 

verileri elde etmek genellikle zaman alır iken DNA barkodlama zaman ve maliyet etkinliği nedeniyle, hızlı ve 

otomatik tür tanımlamasına olanak verebilmektedir (Hebert ve ark. 2003a). DNA barkodlamanın bir diğer 

belirgin avantajı, tür tanımlamasının moleküler temelli olması gerektiği durumlarda ortaya çıkmaktadır. Bu 

yöntem özellikle ergin döneme ulaşmamış örneklerin tanımlanmasının zor olduğu zamanda oldukça avantajlıdır 

(Ahrens ve ark. 2007; Hebert ve ark. 2004). Benzer şekilde böceğin bir parçasına dayalı tanımlama ya da hasar 
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görmüş organizmalardan yapılacak tanımlama için DNA barkodlamanın avantajlı olduğu bildirilmiştir (Pons 

2006). DNA barkodlamanın etkinliği, yeni kriptik türlerin (Gomez ve ark. 2007, Pfenninger ve ark. 2007) ve 

sibling türlerin tanımlanması (Hogg ve Hebert 2004; Amaral ve ark. 2007) açısından ayrıca avantaj 

sağlamaktadır. 

 

DNA Barkodlamanın Dezavantajları 
 

Referans olarak kullanılan barkod kütüphanelerinde ilgili türe ait verilerin bulunmaması ya da yanlış tanımlanmış 

verilerin bulunması türlerin tanılanmasını sınırlayan önemli faktörler arasında sayılabilir. Günümüzde yapılan 

yanlış tanımlamaların büyük çoğunluğu referans verilerin olmamasından kaynaklanmaktadır (Virgilio ve ark. 

2010). Öte yandan voucher numunelerinin yeniden tanımlanması ile yanlış tanımlamanın önlenebileceği 

düşünülmektedir. 

 

Nitekim CBOL ve NCBI veri tabanlarının barkod dizileri için voucher numunelerine ait bilgilerin de yer aldığı 

standart veri girişi formatları mevcuttur. Her ne kadar gen bankasında referans dizilerin bulunmaması dezavantaj 

gibi değerlendirilse de yeni türlerin tanılanmasına ve yeni barkodların veri tabanına kazandırılmasına olanak 

verdiği tartışmasızdır. Benzer şekilde moleküler ve morfolojik yöntemlerin örtüşmediği durumda ortaya 

çıkabilecek karmaşa, ilgili örneklerin taksonomik revizyonu ile giderilebilir (Funk ve Omland 2003; Meyer ve 

Paulay 2005; Kehlmaier ve Assmann 2010). 

 

Böcek örneklerinin uygun koşullarda saklanmadığı durumda DNA’nın yıkıma uğraması ile DNA fragmanlarının 

amplifikasyonunda zorluk söz konusu olabilmektedir. Öte yandan Thomsen ve ark. (2009) 10 000 yıldan daha 

fazla bir süreden beri saklanan Coleoptera takımına ait fosil örneklerinden DNA izolasyonu ve ardından PCR 

amplifikasyonunu başarı ile gerçekleştirmiştir. Günümüzde uygun koşullarda saklanmayan örnekler, kuru 

örnekler ve hatta müze örnekleri için oldukça etkili DNA izolasyon yöntemleri ve DNA polymeraz enzimleri 

geliştirilmiştir. Ayrıca bu tür problemlerin çözümü için kısa DNA fragmanlarının kullanımı (Hajibabaei ve ark. 

2006) ya da iki kısa DNA fragmanının çoğaltılıp birleştirilerek analiz edilmesi önerilmiştir (Van Houdt ve ark. 

2010). 

 

Son olarak mitokondri genomunda bulunan barkod dizilerine çok benzeyen nükleer pseudogenler (NUMT) ya 

da tek bir bireyde birden fazla mitokondriyel haplotiplerin bulunması olarak tanımlanan ‘heteroplazmi’ DNA 

barkodlamasının validasyonunu sınırlayan faktörler olarak sayılabilir. Ancak son yıllarda her iki faktörün etkisini 

azaltan analiz yöntemleri geliştirilmiştir. Moulton ve ark. (2010) NUMT’ların amplifikasyonunu azaltan COI 

genine spesifik primer setleri geliştirmiştir. Öte yandan heteroplazmi yoğunluğunun böceğin değişik dokularında 

farklılık gösterdiği saptanmıştır. Bu problemin giderilmesine yönelik yapılan bir çalışma ile abdomenden 

yapılacak DNA ekstraksiyonunun heteroplazmiyi azalttığı ortaya konmuştur (Magnacca ve Brown 2010). 

 

Entomolojide DNA Barkodlama Çalışmaları 
 

Moleküler veriler farklı gelişme dönemine sahip ya da cinsel dimorfizm gösteren aynı türün morfolojik olarak 

farklılık gösteren bireylerini ayırmaya yardımcı olur (Miller ve ark. 2005; Ahrens ve ark. 2007; Sutou ve ark. 

2007; Gattolliat and Monaghan 2010; Hayashi ve Sota 2010; Kathirithamby ve ark. 2010; Murría ve ark. 2010; 

Pauls ve ark. 2010). Nymphalidae familyasına ait kelebeklerin revize edildiği bir çalışmada morfolojik özellikler 

ve DNA barkod verilerinin kombine edilmesiyle Caeruleuptychia trembathi olarak isimlendirilen yeni bir tür 

tespit edilmiştir (Nakahara ve ark. 2017). Çalışmada araştırıcıları şaşırtan, tanımladıkları yeni türde çarpıcı bir 

şekilde cinsel dimorfizm gösteren mavi kanatlara sahip erkekler ile kahverengi kanatlı dişi kelebeklerin DNA 

barkodlarının aynı türü işaret etmesi olmuştur.  

 

Son yirmi yıldır doğadaki tritrofik ilişkiler araştırıcıların hep ilgi odağı olmuştur ve bu konunun moleküler 

teknikler kullanılarak araştırıldığı çok sayıda çalışma yayınlanmıştır (Asahida ve ark. 1997; Kohn ve Wayne 

1997; Zaidi ve ark. 1999; Farrell ve ark. 2000; Gariepy ve ark. 2007; Matheson ve ark. 2007; Dunshea 2009; 

Weber ve Lundgren 2009; Sheppard ve Harwood 2005; Fournier ve ark. 2008; King ve ark. 2010). Herbivor 

böceklere rutinde uygulanabilecek DNA barkodlama tekniğinin böcek-konukçu bitki ilişkilerindeki ekolojik ve 

evrimsel bağlantıları güvenilir bir şekilde çözebileceğine inanılmaktadır. Avusturalya’da Chrysomelinae alt 

familyasına ait türlerin konukçu bitki özelleşmesinin araştırıldığı bir çalışmada konukçu bitkiye ait DNA 

barkodlarının Coleopter türlerinde aranması sonucunda zararlıya ait daha önce hiç rapor edilmemiş yeni konukçu 

dizilerine rastlanmıştır (Jurado-Rivera ve ark. 2009). 

 

İngiltere’de yapılan başka bir çalışmada Adalia bipunctata ve Adalia decempunctata popülasyonlarının 

azalmasında birlik içi avcılığın (intraguild predation) etkili olduğu belirtilmiştir (Thomas ve ark. 2013). COI ve 
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ITS1 genlerine spesifik primerler tasarlanarak yapılan PCR analizleri sonucunda istilacı Coccinellid türü olan 

Harmonia axyridis’in mide içeriklerinde her iki Adalia türüne rastlanmıştır. Yapılan çalışmalar Neoseilus 

californicus’un Tetranychus urticae bulamadığında Phytoseilus persimilis tükettiğini ortaya koymuştur (Çakmak 

ve ark. 2006). Benzer şekilde Orius majusculus’un Bemisia tabaci’nin yanı sıra Encarsia formosa ile 

parazitlenmiş beyazsinek nimflerini de tükettiği saptanmıştır (Sohrabi ve ark. 2013). Aynı çalışmada 

parazitlenmiş beyaz sineklerin opak hale geldiği için predatörlerin daha fazla dikkatini çektiği saptanmıştır. 

Birlik içi avcılığın ortaya konulduğu çok sayıda çalışmaya rastlamak mümkündür, ancak bu ilişkinin biyolojik 

mücadeleye olumsuz etkisinin rasyonel olarak ortaya konulması günümüzde DNA barkodlama tekniği ile 

güvenilir olarak yapılabilmektedir.  

 

Biyolojik mücadelenin başarısını etkileyen başka bir faktör parazitlenme oranıdır. Özellikle larva 

parazitoitlerinin parazitlenme oranının belirlenmesi parazitlenmiş konukçunun laboratuvar koşullarında 

yetiştirilerek parazitoit çıkışının gözlenmesini gerektirir. Bunun yerine daha pratik olarak DNA barkodlarından 

yararlanılarak spesifik PCR amplifikasyonu ile parazitlenme oranının belirlenmesi mümkündür. Cydia 

pomonella’nın parazitoitlerinin geleneksel ve moleküler yöntemlerle parazitlenme oranının tespit edildiği 

çalışmada, moleküler yöntemlerle parazitlenme oranı daha yüksek bulunmuştur (Franck ve ark. 2017). Ancak 

konukçu içerisinde parazitoid DNA’sının saptanması, fonksiyonel parazitlenmeyi garantilemediği gibi bazı 

böceklerde parazitoit yumurtasına karşı geliştirilen kapsüllenme reaksiyonu da göz ardı edilmemelidir.  

 

Parazitoidlerin konukçu aralığının konvansiyonel metodlarla belirlenmesinin zor olduğu durumlar söz konusu 

olabilir. Özellikle yumurta parazitoitlerinde konukçunun teşhis edilmesi yumurta morfolojisine bağlıdır, hatta 

tanımlanabilir döneme kadar çoğunlukla konukçu parazitoit tarafından tüketilmiş olur. Benzer şekilde doğada 

başarılı parazitlenmenin hesaplanması da kolay olmayabilir. Özellikle Pentatomid yumurtalarının dağınık olması 

ve arazide çok sayıda yumurtanın bulunmaması bu duruma örnek verilebilir. Yumurta bulunsa bile konukçu ya 

da parazitoid hali hazırda yumurtayı terk etmiş ve geriye boş yumurta kümesi kalmış olabilir. Dolayısıyla ikili 

ilişkiye dair bilgi elde etmek imkânsız hale gelir. Bu amaçla yapılan bir çalışmada Pentatomidae ve Scelionidae 

familyalarına ait araziden toplanmış boş yumurta paketleri, parazitlenmiş ve parazitlenmemiş yumurtalar analiz 

edilmiştir. Geliştirilen DNA barkodlama yöntemi ile parazitlenmeden bir saat sonra bile yumurtaların 

parazitlenip parazitlenmediği, hangi parazitoitler tarafından parazitlendiği hatta hiperparazitoid türlerinin dahi 

tür düzeyinde tespitleri %100 başarı ile yapılmıştır (Gariepy ve ark. 2014). Ülkemizde süne mücadelesinde 

yaygın olarak kullanılan yumurta parazitoitlerinden Trissolcus türlerinin ve yine kullanılma potansiyeli olan 

ergin parazitoitlerinin DNA barkodları gen bankasında kayıt altına alınarak sözü edilen amaçlarla kullanılmak 

üzere araştırıcıların hizmetine sunulmuştur (Guz ve ark. 2013; Duman ve ark. 2015). 

 

Feromon tuzakları zararlıların izlenmesi ve mücadele zamanının belirlenmesi konusunda kuşkusuz kullanışlı 

araçlar olmasına rağmen bazı türler için spesifik olma konusunda yetersiz kalabilmektedir. Nitekim elma 

plantasyonlarında COI geninin barkodlanması ile Grapholita molesta’nın genetik varyasyonunun araştırıldığı 

çalışmada, hedef zararlı için geliştirilen feromon tuzaklarında beklenmedik bir şekilde yüksek oranda başka bir 

kriptik tür olan Grapholita funebrana bulunmuştur (Zheng ve ark. 2017). 

 

Biyoçeşitliliğin önemli tehditlerinden olan istilacı türlerin hızlı ve doğru tanılanması biyogüvenlik açısından 

oldukça önemlidir. Yeni türlerin belirlenmesi ve mevcut zararlı türlerin izlenmesi açısından DNA barkodlama 

yaklaşımı kullanılarak yapılan tanılama çalışmaları diğer moleküler tekniklere kıyasla daha iyi çözümler 

sunmuştur (Armstrong ve Ball 2005). Florida’ya giriş yapan istilacı Spodoptera littoralis ile Spodoptera litura 

(Nagoshi ve ark. 2011); Hindistan ve Çin’de ilk defa saptanan Thrips parvispinus ve Echinothrips americanus 

(Tyagi ve ark. 2015; Wei ve ark. 2010) ve Brezilya’da Heliothis armigera ile Heliothis zea türlerinin birbirinden 

ayrılması (Mastrangelo ve ark. 2014), moleküler teknikler kullanılarak yapılan tür tanımlaması çalışmalarına 

verilebilecek güncel örneklerdir. DNA barkodlamanın tür tanılanmasındaki etkinliği göz önüne alınarak 

başlatılan Karantina Barkod Yaşam Projesi’nde [Quarantine Barcode of Life project (www.qbol.org)] bitki 

sağlığını desteklemek amacıyla karantina organizmalarının standart metotlarla tanılanması hedeflenmiştir.  

 

Birbirine yakın türlerin hatta aynı türün farklı genotiplerinin insektisit direnci açısından farklılık göstermesi 

zararlı tür kompleksleriyle mücadeleye farklı bakış açısı kazandırmıştır (Van Toor ve ark. 2008). Bemicia tabaci 

kompleksinin iki kriptik türü olan Mediterranean ve Middle East-Asia Minor 1 (MEAM 1) popülasyonları 

insektisitlere hassasiyet açısından farklılık göstermiştir (Smith ve ark. 2016). Bu iki kriptik beyazsinek türü COI 

barkod dizisinden faydalanılarak geliştirilen primerler ile kolayca ayrılabildiği ortaya konmuştur (Shatters ve 

ark. 2009). 

 

Lepidoptera, taksonomik ve sistematik olarak dikkat çeken ve çeşitlilik gösteren önemli bir böcek grubudur. 

Taksonomistlerin sayısının az olması ve türler arasında morfolojik benzerliğin yüksek olmasından dolayı çoğu 
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Lepidopter türü hala tanılanmayı beklemektedir (Wilson 2003). Hebert ve ark. (2003a) yaptıkları çalışmada 

Kuzey Amerika’daki farklı kelebek türlerinin ayrılmasında COI geninin oldukça başarılı olduğunu vurgulamıştır. 

Bu çalışmadan sonra Lepidoptera takımı barkodlama çalışmaları için model bir grup olarak kayda geçmiştir. Bu 

ilerleme ile Lymantriidae familyasına ait pek çok türün ergin, yumurta ve larva dönemlerinin DNA barkodlama 

yöntemi ile tanımlandığı ortaya konmuştur (Ball ve Armstrong 2006). Astraptes fulgerator türünün DNA barkod 

analizinin yapıldığı bu çalışma, özellikle morfolojik ve ekolojik verilerin birleştirildiği zaman, tür keşfine nasıl 

yardımcı olabileceğini gösteren örnek bir çalışma olmuştur. Aynı çalışmada 484 numunenin barkodlanması ile 

A. fulgerator grubunun ergin ve larva morfolojilerine dayalı tanımlamadan ortaya çıkan şüpheler doğrulanmış 

ayrıca simpatrik türlerin varlığı da ortaya konulmuştur (Hebert ve ark. 2004). Hajibabaei ve ark. (2006) 

tarafından Lepidoptera faunasından üç farklı familyaya (Hesperiidae, Saturniidae ve Sphingidae) ait türlerin 

barkodlandığı çalışmada, 521 türün 4000'den fazla bireyinin COI genine ait dizi analizleri yapılarak bireylerin 

% 97,9 oranında tür ayrımı yapılmıştır. 

 

Sinekler (Diptera), yaklaşık 150.000 türü teşhis edilmiş olan başka bir hiper-çeşitlilikteki böcek takımını 

oluşturur (Grimaldi ve Engel 2005; Beutel ve Pohl 2006). Yapılan araştırmalar standart COI geninin, Kanada ve 

Hindistan’daki sivrisineklerin tür düzeyinde tanılanmasına etkili bir şekilde hizmet ettiğini göstermiştir 

(Cywinska ve ark. 2006; Kumar ve ark. 2007). Başka bir çalışmada Smit ve ark. (2013) tarafından Avrupa’daki 

meyve sineklerinin yarısı barkodlanarak morfolojik karakterlere dayalı teşhisleri doğrulanmış ve Tephritid 

barkodlama veri tabanına önemli katkılar sağlamıştır.  

 

DNA tabanlı tür tanımlama adli bilimciler tarafından da etkin bir şekilde kullanılmaktadır. Calliphoridae ve 

Sarcophagidae takımlarına bağlı et sinekleri cesetler üzerine ölümden kısa süre sonra yumurtalarını bırakır. 

Sadece ergin bireylerin güvenilir şekilde tanımlanabildiği bu türlerde, larvaları önceden toplamak ve yetiştirmek 

önemli bir zaman kaybına yol açmaktadır (Nelson ve ark. 2007). Bu zorluğun üstesinden gelmeye çalışan adli 

entomologlar DNA dizilerinin çoğunlukla COI bölgesinden faydalanarak adli öneme sahip bu sinek türlerinin 

doğru şekilde ayırt edebileceğini gösteren ayrıntılı çalışmalar yapmıştır (Sperling ve ark. 1994; Malgorn ve 

Coquoz 1999; Vincent ve Vian 2000; Wallman ve Donnellan 2001; Wells ve Sperling 2001; Wells ve ark. 2001). 

 

Yaprak galeri sinekleri (Agromyzidae familyası), tür sınırlarını belirlemenin zor olduğu bir grubu 

oluşturmaktadır (Scheffer and Wiegmann 2000). Filipinler'de yaprak galeri sineklerinin üç türüne ait (Liriomyza 

huidobrensis, L. trifolii ve L. sativae) 258 bireyden COI sekansları elde edilerek tüm örnekler doğru morfolojilere 

yerleştirilmiştir (Scheffer ve ark. 2006). Hem L. trifolii hem de L. sativae gruplarındaki bazı mitokondriyal 

dizilerdeki farklılıklar yeni ve kriptik türleri önerecek düzeyde yüksek bulunmuştur. Bunun ötesinde, COI dizileri 

dışında hiçbir veri bu sonucu desteklememiştir.  

 

Küresel biyoçeşitliğin önemli bileşenleri olan parazitoidler aynı zamanda konukçu türleri üzerinde de önemli 

etkilere sahiptir. Parazitoidler güçlü konukçu spesifitesi ile ayırt edilmesi nedeniyle morfolojik olarak kriptik 

türlerin büyük oranda çeşitliliğini gizlemektedir (Godfray 1994). Doğadan toplanan Lepidopter türlerinden çıkan 

Tachinid grubundan Belvosia cinsi parazitoit türlerinin morfolojik özellikleri kaydedilerek COI genine ait DNA 

dizileri çıkarılmıştır (Smith ve ark. 2006). Elde edilen DNA dizileri sadece kayıtlı olan Belvosia cinsine ait 17 

türü ayırt etmekle kalmamış aynı zamanda 32 yeni kayıt türü literatüre kazandırarak bunlardan 3 türün 

konukçuya özelleşmiş kriptik tür olduğu bildirilmiştir. Sözü edilen çalışma DNA barkodlamanın morfolojik 

olarak teşhisi zor gruplarda bilinmeyen çeşitliliği ortaya çıkarma gücünü göstermiştir. 

 

Coleoptera takımı, taksonomik olarak çeşitliliğin çok olduğu başka bir grubu temsil etmektedir. Kore Ulusal 

Bilim Müzesi’ndeki araştırıcılar 179 Coleopter örneğinin DNA barkodlarını çıkararak kayıt altına aldıkları 

bilgiyi konu uzmanı araştırıcıların hizmetine sunmuştur (Jung ve ark. 2016). 4286 adet Chrysomelid örneğinin 

incelendiği tez çalışmasında özellikle renk, büyüklük ve şekil bakımından varyasyon gösteren türlerin, kriptik 

türlerin ve morfolojik tanımlamada eksternal karakterlerin yetersiz olduğu türlerin ayrımında DNA barkodlama 

tekniğinin daha güvenilir sonuçlar verdiği ifade edilmiştir (Thorman ve ark. 2015). 

 

Hymenoptera takımı yaklaşık 125.000 türü ile Coleoptera, Lepidoptera ve Diptera'dan sonra gelen dördüncü 

büyük böcek takımıdır (Grimaldi ve Engel 2005; Beutel ve Pohl 2006). Madagaskar'da bulunan karınca faunası, 

yaklaşık 1000 tür içerdiği tahmin edilen ve bunlardan %96'sının endemik olduğu düşünülen hiper-çeşitlilik 

grubunu temsil etmektedir. Smith ve ark. (2005) tarafından morfolojik tür tanımlamalarına alternatif olarak öne 

sürülen DNA barkodlama tekniği ile yapılan çalışmada, dört lokaliteden toplam 280 örnek toplanarak hem 

morfolojik karakterler kullanılmış hem de COI genine ait DNA dizileri çıkarılmıştır. Sonuçlar tek başına 

morfolojik yöntemlerle ayrılması zor veya imkânsız olan kriptik taksonların tespit edilmesinde kullanılan 

moleküler markörlerin başarısını ortaya koymuştur.  
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Sonuç 

 
DNA barkodlamanın bazı avantajları ve dezavantajları ortaya konuldukça moleküler, morfolojik ve ekolojik 

çalışmaları entegre eden taksonomik yaklaşımlarda maksimum verim sağlayacağı aşikardır (Dasmahapatra ve 

Mallet 2006). DNA dizi çalışmasından elde edilen kanıtlar, böyle bir sistemin fizibilitesini büyük ölçüde doğrular 

niteliktedir (Waugh 2007). Bu kapsamda DNA barkodlama yönteminin taksonomistler ve tür tanımlamasıyla 

ilgilenen uzmanların çalışmalarını hızlandıracağı kuşkusuzdur. Bazı kısıtlamalarına rağmen DNA 

barkodlamanın çalışılan örnekleri tür ve/veya daha alt seviyedeki taksonlarda ayırt etmede ve özellikle kriptik 

türlerin ortaya çıkmasında gösterdiği başarı dikkat çekicidir. Yakın gelecekte DNA barkodlamanın çeşitli 

organizmalar için standart bir tanımlama protokolü haline geleceği düşünülmektedir. Son olarak DNA 

barkodlamanın sadece taksonomik çalışmalarda değil entegre zararlı yönetimi programlarının ve karantina 

sistemlerinin vazgeçilmez bir aracı olacağına inanılmaktadır.  
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