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Ozet

Bu derlemede yabanci otlarin sistematiginde Ribozomal RNA (rRNA) Internal
Transcribed  Spacer (ITS) gen bolgelerinin kullanim1  hakkinda  bilgi
degerlendirilmektedir. Son yillarda gerceklestirilen molekiiler ¢alismalar yabanci otlarin
teshisinde onemli diizeyde destek saglamaktadir. Kullanilan molekiiler yontemler
yardimiyla morfolojik olarak ¢ok benzerlik gosteren tiir ve tiir i¢i varyasyonlarin tespit
edilmesi mimkiin olmaktadir. Bitkilerin molekiiler sistematiginde, tiir ve tir ici
popiilasyonlarin filogenetik analizlerinde en fazla tercih edilen molekuiler markorlerden
birisi rRNA-ITS gen bolgeleridir. Genomik DNA iizerinde rRNA’lar ardisik sirali
tekrarlar seklinde olup tiir i¢i seviyelerinde ileri derecede korunmus gen bolgelerini
olusturmaktadir. Bu rRna gen bolgelerine komsu olarak bulunan, 6zellikle 18S ve 5.8S
arasindaki ITS1 ile 5.8S ve 28S arasindaki ITS2 gen dizileri rRNA gen bolgelerine
oranla daha fazla niikleotid baz degisimi gostermektedir. ITS bdlgelerinin yiiksek
oranda varyasyon gostermeleri taksonlar arasindaki filogenetik iligkilerin
belirlenmesinde, cinsler arasinda ve tiir seviyesinde taksonomik sorunlarin
¢oziilmesinde tercih edilmesine nedendir. Ayrica, bu molekiiler markorler genoma bagl
olduklarindan giivenlidirler, tekrarlanabilir ve laboratuvarlar arasinda standardize
edilebilirler, genomda birden fazla bolgeyi belirleme imkanina sahiptirler ve cevre
kosullarindan etkilenmezler.

Anahtar Kelimeler:Yabanci ot; Molekiler markorler; ITS; ribozomal RNA; Tir
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Abstract

In this study, systematic of weeds with using ribosomal RNA (rRNA) Internal Transcribed
Spacer (ITS) gene regions will be informed. Molecular studies conducted in recent years lead to
us about the identification of weeds. Detection of morphologically similar species and
intraspesific variations of the species is possible by the help of molecular methods. One of the
most preferred molecular markers is ITS rRNA gene regions for the phylogenetic analysis of the
species and intraspesific populations in plant molecular systematics. RNA son genomic DNA
constitute highly conservedat intraspesific species levels and consecutively repeated gene
regions. The gene sequences next other RNAregions, especially ITS1 between 18S and 5.8S and
ITS2 between 5.8S and 28S show more nucleotid base exchange when they compared to rRNA
gene regions. There a son to prefer of ITS regions is the high variations of these regions and
enable to elucidate phylogenetic relations between taxa and to solve the taxonomical problems
on genera and species level. In addition, the molecular markers are reliable because of
depending on genome, repeat able and capable to standardise between laboratories and enable to
identify more than one region on genome without influencing from embient conditions.
Keywords:Weed; Molecular markers; ITS; Ribosomal RNA; Species
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1. GIRIS

DNA markorleri populasyonun yada bireylerin, yada bireylerin birbirleriyle iliskili olan
tiirler ic1 ve tiirler aras1 genetik farkliliklar1 6lgmek i¢in cok 6nemli ve genel bir kistastir
(Hoffmann&Frodsham 1993). Modern molekiler biyolojideki benzersiz gelisimi,
Ozelliklede bu DNA markor teknolojisi, bitkiler Gzerindeki molekuler dizeydeki
ekolojik aragtirmalarda bu markorlerin kullanim alanlarinin gelisimi ve yeni tekniklerin
olusturulmasi i¢in olduk¢a 6nemlidir.

Arastirmalarda kullanilacak olan molekiiler markor teknigi segilirken, s6z konusu
teknigin belli baz1 6zelliklere sahip olmasi arastirici i¢in biiyiik avantajlar saglayacaktir.
Bu avantajlar; yiiksek polimorfizm, kolay ve hizli bulunabilmesi, gelistirilmesinin ve

uygulamasinin diisiik maliyete sahip olmasi, kolay ve hizli uygulanabilir olmasi, farkli
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veya ayni laboratuvarlarda kullanilmasi halinde ayni sonuglari verebilmesi ve cevre
sartlarindan etkilenmemesi gibi faktorler olabilir.

Genetik markorler kendi igerisinde iki alt boliimden olusmaktadir. Bunlardan ilki
morfolojik markorler ya da bigimsel markorler olup kendi igerisinde iki gruba ayrilirlar.
Bir diger genetik markor ise molekiiler markdrler olup kendi igerisinde Protein ve DNA
markdrleri olarak iki kistmdan olusmaktadir.

Molekdiler markorler; bitki sistematiginde kullanilan markorler ise Protein ve DNA
markdrleridir. Protein markorleri kullanilan izozimler; kolay, giivenilir bir bicimde ve
ucuz olarak ortaya g¢ikarilmasinin yaninda ¢ok fazla organizmada bulunmasi genetik
varyasyon arastirmalarinda onu popiler yapmistir. Ancak DNA temelli markor
sisteminin gelistirilmesi ile molekiiler bazda yapilan c¢aligsmalarda protein markorlerine
nazaran DNA temelli markorler daha yiiksek seviyede polimorfizm sagladigi tespit
edilmistir. Dahasi, DNA Ornekleri proteinlerden daha stabil oldugu ve proteinlerin
aksine DNA’ nin, organizmanin tiim donemlerini ve dokularini belirlemede degiskenlik
gostermedigi bulunmustur.

Gilintimiizde kullanilan bu DNA markorleri icerisinde genetik akrabaligin belirlenmesi
acisindan, genetik haritalamada, bitki ve hayvan islahi uygulamalarinda, popiilasyon
genetigi calismalarinda ve genetik farkliligin belirlenmesinde ayrica DNA parmak izi
analizlerinde, kromozom-spesifik DNA parcaciklarinin hizli belirlenmesinde ve
polimorfizm yonunden etkili bir yontem olmasi nedeniyle rRNA -ITS gen bdélgelerinin
kullanim yontemi 6n plana ¢ikmaktadir.

Son yillarda yabanci otlarin teshisinde rRNA -ITS gen bolgelerinin kullanim yontemi
ile yapilan ¢alismalar sik¢a goriilmektedir. Bu ¢alismalar (2010 yili ve sonrasi) Cizelge

1’de verilmistir.

Cizelge 1. Yabanci otlarin teshisinde Ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer)
gen bolgesini kullanarak yapilan ¢alismalar

Tur Ulke-Bélge GenBank Yazarlar
Numarasi
Alternanthera nahui Yeni Zelanda EU497242 Heenan et al (2010)
Cardamine glechomifolia Guney Kore HM449939 Ali et al (2010)
HM449940
HM449941
Carthamus turkestanicus Afganistan GU969653 Bowles et al (2010)
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GU969654
Hordeum murinum Giney Asya AJ608016 Jakob & Blattner (2010)
Cuscuta chinensis Kanada JN234819 Costea et al (2011)
JIN234832
Brassica rapa Cin HMO047395 Liu et al (2011)
B. oleracea HM047396
B. nigra HM047399
B. carinata HMO047398
Chenopodium album Meksika FN561546 Rana et al(2012)
Oxalis corniculatae Guney Amerika KC602088 Vaio et al (2013)
Cynodon nlemfuensis Kosta Rika KJ768881 Peterson et al (2014)
Alternanthera philoxeroides Arjantin FJ456350 Chen et al (2014)
ABD KX527466
Cin
Senecio australis Yeni Zelanda KM365024 de Lange et al (2014)
KM365026
Miscanthus sinensis Japonya AB761402 Hayakawa et al (2014)
Falcaria vulgaris ABD KC995009 Piya et al (2014)
KC995016
Centaurae stoebe italya KJ679825 Hilpold et al (2014)
C. ensiformis Turkiye KJ679855
C. cheirolopha Turkiye KJ679854
C. involucrata Cezayir KJ679853
C. aspera Portekiz KJ679852
C. zuccariniana Yunanistan KJ679851
C. zeybekii Turkiye KJ679850
C. yozgatensis Tarkiye KJ679849
Cyperus compresus Grcistan KF193575 Reid et al (2014)
C. cuspidatus Gurcistan KF150544
C. distinctus Gurcistan KF150547
C. echinatus Gurcistan KF150548
C. ovatus ABD KF150570
C. plukenetii Gurcistan
C. pseudovegetus Gurcistan KF150574
C. tetragonus Gurcistan KF150577
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KF150586
Lathyrus aphaca Fransa KC551298 Marghali et al (2015)
L. ochrus Tunus KC551295
L. cicera Portekiz KC551290
L. sativus Tunus KC551291
L. sylvestris Macaristan KC551292
L. tuberosus Fransa KC551294
Cirsium scariosum Kanada Golden et al (2105)
Artemisia sylvatica Turkiye KU523875 Koldren et al (2016)
A. argyi ve A. verlotiorum KU523876-93
Chenopodium quinoa Peru KP226670 Kolano et al (2016)
C. berlandieri ABD KP226656
Evolvulus alsinoides Hindistan KC688314 Sharma & Shrivastava
Convolvulus microphyllus KC688313 (2016)
Geranium gracile Turkiye KX360638-43  Koloren & Eker (2016)
G: ibericum KX360644
G. asphodeloides KX360657-58
G. microphyllum KX360652-56
G. sp. KX360651
G. dissectum KX360645-50
Salvia somalensis Turkiye KJ584240 Will & Clalken-Bockhoff
S. herbanica Kanarya Adalar KJ584246 (2017)
Euphorbia buhsei fran KC212197 Pahlevani et al (2017)
E. osyridea KC212326

Bu calismalar incelenecek olursa,

Ali et al (2010), calismalarinda; Giliney Kore’de Brassicaceae familyasina ait
Cardamine cordifolia'nin molekiiler sistematik ¢alismasini niiklear ribozomal DNA ITS
(internal transcribed spacer) gen bdlgesi, kloroplast trnL ve trnL-F gen bdlgelerini
kullanarak belirlemislerdir. Filogenetik analizler i¢in topladiklari bitki 6rneklerinden 38
tanesinin Cardamine tiirtiyle iligkili olduklarini bulmuslardir. Bu ¢alismalar sonucunda
Cardamine cordifolia'nin ise Giliney Kore’de endemik bir tiir oldugunu
bildirmektedirler.

Bowles et al (2010), Asteraceae familyasina ait Carthamus turinun filogenetik analizini

yapmislardir. Bu ¢alismalarinda ITS (internal transcribed spacer), trnL—trnF ve trnT—
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trnL gen bolgelerini kullanmiglardir. Carthamus palaestinus tiiriiniin diger Carthamus
cinsine dahil olan tiirlere gore kiiltiire alinmis aygigegine tiiriine daha yakin oldugunu
tespit etmislerdir.

Heenan et al (2010), nlklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer) gen
bolgelerini kullanarak Yeni Zellanda’da Amaranthaceae familyasindan Alternanthera
nahui isimli yeni bir tiir belirlemislerdir. Analizler sonucunda bu yeni tirin A.
denticulata’ya yakin akraba oldugunu saptamislardir.

Jakop & Blattner (2010), Hordeum murinum (Poaceae: Triticeae) tlrlnin taksonomisini
niklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer) ve trnL-F gen bdlgelerini
kullanarak bildirmistir. Calismalarinda Giiney Asya’da bulunan Hordeum tarinin 3
alttlirlintin sitotiplerini belirlemislerdir. Alttir H. glaucum diploid, H. murinum ve H.
leporinum tetraploid sitotipindedirler.

Costea et al (2011) calismalarinda; Cuscuta chinensis (Convolvulaceae) turinun
sistematigini niiklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer) ve plastid trnL-F
gen bolgelerini kullanarak belirlemislerdir. Morfolojik ve molekiiler caligmalar
sonucunda, C. chinensis ve C. applanata tiirleri birbirlerine benzer bulunmustur.

Liu et al (2011), Cin’deki Brassicaceac familyasinin filogenetik iliskilerini
kodlanmayan kloroplast, mitokondriyal ve nuklear DNA veri setlerini kullanarak
belirlemiglerdir. Bu veri setlerinin iginden bir tanesi nuklear ribozomal DNA ITS
(internal transcribed spacer) gen bolgesidir. Bu g¢alismada, 51 cinse ait 71 tiirlin
filogenetik iliskisi belirlenmistir. Sonug olarak bu calisma, son zamanlarda yeni taninan
Dontostemoneae ve Erysimeae familyalarini destekler nitelikte olmustur.

Guz et al (2012) bildirdigine gore Hoy (2003), Ribozomal RNA (izerinde tekrar dizileri
yer alir ve aralayict DNA (spacer DNA) dizileri ile birbirinden ayrilir. Bunlara ayni
zamanda tekrarlanan transkripsiyon birimleri de denir. Bunlar NTS (non transcribed
spacer), ITS (internal transcribed spacer) ve ETS (external transcribed spacer) gibi
bolgelerdir. Bu bolgelerde yiiksek oranda polimorfizm bulundugu i¢in sistemik
calismalarda ¢ok sik tercih edilmektedir.

Rana et al (2012); Himalayalar ve Kuzey Hint Ovalarinda bulunan Chenopodium album
tiirliniin diger yakin tiirleri ile olan filogenetik iliskilerini niiklear ribozomal DNA ITS

(internal transcribed spacer) gen bdlgelerini kullanarak belirlemistir. Calismalar
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sonucunda, C. album ve C. giganteum tiirlerini yakin tiirler olarak belirlemislerdir ve
bunu karyotipik ¢alismalarla da desteklemislerdir.

Vaio et al (2013), Oxalidaceae familyasina ait olan Corniculatae ve Ripariae tirlerinin
arasindaki filogenetik iliskiyi niiklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer)
gen bolgelerini  kullanarak belirlemislerdir. Calismalar sonucunda, bu iki tiirii
morfolojik ve sitogenetik karakterler bakimindan ¢ok benzer bulmuslardir. Bu tiirlerin
kromozom sayilarinit da X=5 olarak belirlemislerdir.

Chen et al (2014) calismalarinda, Arjantin, ABD ve Cin’den Amaranthaceae
familyasina ait Alternanthera philoxeroides ornekleri toplamis ve niiklear ribozomal
DNA ITS (internal transcribed spacer) gen bolgelerini kullanarak genom boyutlarini
belirlemislerdir. Sonug olarak, genom boyutlarindaki degisimin A. philoxeroides'in
varyasyonunda 6énemli bir rol oynadigini bildirmislerdir.

Hayakawa et al (2014), Japonya ulusal parki ve Ryukyu Adasindan 29 adet Miscanthus
sinensis (Poaceae) ornegi toplamislardir. Bu ¢alismalarinda, niklear ribozomal DNA
ITS (internal transcribed spacer) gen bolgelerini kullanarak bu tiiriin filocografyasini
belirlemislerdir. Calismalar sonucunda, Miscanthus sinensis tiiriiniin Japonya’nin
Glney ve Kuzey Bolgelerine dagildiklarini bildirmisglerdir.

Hilpold et al (2014), Centaurea grubunda niklear ribozomal DNA ITS (internal
transcribed spacer) ve kloroplast rpl32-trnL DNA gen bolgesini kullanarak filogenisini
belirlemislerdir. Sonug olarak; Centaurea grubunun merkezinin Akdeniz kiyis1 oldugu
diistintiliirken, aslinda daha biiyiikk olasilikla Kuzeybati Afrika’da bulunabilecegini
bildirmislerdir.

De Lange et al (2014)’a gore, Yeni Zelanda’nin florasinda yeni ve nadir bulunan
Senecio australis (Asteraceae: Senecioneae) turd ITS (internal transcribed spacer) DNA
gen bolgeleri kullanilarak belirlenmistir. Bu ¢alismadan once, Senecio australis Yeni
Zelanda’da 1994 yilinda tanimlanmistir. Yalniz, bu tiiriin tohumlarinin bir deniz kusu
tarafindan Norfolk Adasi’na tagindig diisiiniilmiistiir. Bu yiizden bu tarihten 6nce Yeni
Zelanda’da bu tiire rastlanilmamistir. Daha sonrasinda Norfolk Adasi ve Kuzey Yeni
Zelanda sular arasinda dolanan su kusu bu tiiriin tohumlarini tekrar tagimistir.

Peterson et al (2014) calismalarinda, Kuzey Amerika’dan Poaceae: Chloridoideae
familyasina ait Leptochloa sensu lato tiirinden 55 adet Ornek toplamislardir. Bu

ornekler arasindaki genetik ¢esitliligi belirlemek i¢in ITS (internal transcribed spacer),
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matK, rbcL ve rpl32-trnL gen bolgelerini kullanmiglardir. DNA sekans sonuglarina
bakildiginda, ITS'de (% 96) en biiyiik pay, bunu takiben rpl32-trnL (% 25.6), matK (%
3.0) ve rbcL (% 0.0) oraninda sonuglar vermistir.

Piya et al (2014) ¢alismalarinda, Orta Bat1 Amerika’nin yukarilarinda bulunan Apiaceae
familyasina ait Falcaria vulgaris (orakotu) tiiriiniin genetik ¢esitliligini belirlemislerdir.
Bu calismada ITS (internal transcribed spacer) gen bdlgesi, trnL-trnL-F ve trnQ-rpsl6
gen bolgeleri kullanmilmistir. F.vulgaris tlrinde trnL-trnL-F gen bdlgelerini kullanarak
PCR caligmalar1 yaptiklarinda 909 bp (base pair) araliginda goriirken, trnQ-rpsl6gen
bolgelerini kullandiklarinda 884 bp araliginda g6zlemlediklerini bildirmektedirler.

Reid et al (2014), Yeni Diinya Cyperus (Cyperaceae) tirinin filogenisini niklear ITS
(internal transcribed spacer) sekanslarim1 kullanarak belirlemislerdir. Calismalari
sonucunda, Cyperus’un bolimlerinin Haspani, Laxiglumi, Strigosi, Thunbergiani ve
Umbellati'nin monofiletik olmadiginin 6n kanitlarini sunduklarini bildirmislerdir.
Golden et al (2015), Dogu ve Bati Kanada’da bulunan Cirsium scariosum turinun
genetik farkliigmmi ITS (internal transcribed spacer) ve ETS (external transcribed
spacer) gen bolgelerini kullanarak belirlemiglerdir. Sonug olarak, Bati’da bulunan C.
scariosum, ayni bolgedeki C. hookerianum'a Dogu’da bulunan C. scariosum’dan daha
fazla benzer bulunmustur.

Marghali et al (2015) caligmalarinda, Akdeniz iilkelerinden topladiklari 28 adet
Lathyrus tiiriiniin filogenetik iliskisini niiklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed
spacer) gen bolgelerini kullanarak belirlemislerdir. Bu ¢alismada Lathyrus’un belirsiz
olan sistematigi Kupicha’nin morfolojik siniflandirmasiyla kiyaslanmistir.

Kolano et al (2016) g¢alismalarinda, Amaranthaceae familyasina ait Chenopodium
quinoa ve C. berlandieri tirlerinin molekiiler ve sitogenetik yapilarini niiklear
ribozomal DNA ITS (internal transcribed spacer) ve 5S ribozomal DNA NTS (nhon
transcribed spacer) gen bolgelerini kullanarak bildirmislerdir. Filogenetik analizler
sonucunda, iki farkli genomik grubun (Chenopodium quinoa ve C. berlandieri)
diploidlerini  iceren her iki tetraploidin allotetraploid koékenli  oldugunu
dogrulamislardir.

Koloren et al (2016), Ordu ili ve ilgelerinden aldiklar1 Artemisia spp. bitki 6rneklerinin

molekiiler teshisinde rRNA-ITS gen bolgesini kullanarak genetik cesitliligi
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belirlemislerdir. Calismalarinda bir tiiriin A. sylvatica ile, diger 18 tiiriin ise A. argyi ve
A. verlotiorum ile akraba olduklarini bildirmislerdir.

Koldren ve Eker (2016), Tirkiye’nin farkli bolgelerinden aldiklart Geranium spp.’nin
genetik cesitliligini rRNA-ITS gen bolgesini kullanarak belirlemislerdir. Molekiiler
calismalar1 sonucunda; Geranium gracile, G. ibericum, G. asphodeloides, G.
microphyllum, G. sp. ve G. dissectum turleri ile akraba olduklarini bildirmislerdir.
Sharma & Shrivastava (2016) calismalarinda, Convolvulus prostratus ve Evolvulus
alsinoides tiirlerinin tanimlamasini niiklear ribozomal DNA ITS (internal transcribed
spacer) gen bolgelerini kullanarak belirlemislerdir. Bu ¢alismadaki PCR c¢alismalari
sonucunda elde ettikleri jel goruntilerinde Convolvulus prostratus tirtni 200 bp (base
pair) araliginda, Evolvulus alsinoides tiiriinii ise 596 bp araliginda gozlemlediklerini
bildirmislerdir.

Pahlevani et al (2017) ¢alismalarinda, iran’ da bulunan Euphorbiaceae familyasina ait
Esula tiiriiniin molekiiler ve morfolojik ¢alismalarini yaparak iki yeni tiir (E. khabrica
ve E. austro-iranica) belirlemislerdir. Bu molekiiler ¢alismalarda ITS (internal
transcribed spacer) ve ndhF gen bolgelerini kullanmislardir.

Will & ClaRen-Bockhoff (2017), Lamiaceae familyasina ait Salvia s.l. tirtintn, yani bir
diger adiyla Eski Diinya Salvia’nin filogenisi hakkinda yeni bilgiler elde etmislerdir. Bu
caligmalarinda 220 Salvia 6rnegi i¢in ITS (internal transcribed spacer) gen bolgesini,
100 Salvia ornegi igin rpl32-trnL gen bdolgesini kullanmiglardir. Sonug olarak bu

calistiklar1 drneklerin %57’sinin Eski Diinya Salvia’y1 temsil ettigini bildirmislerdir.

2. SONUCLAR

Yabanci otlarin molekiiler teshisinde kullanilan ribozomal RNA (rRNA) internal
transcribed spacer (ITS) gen bélgelerinin ¢ok sik kullanilmasinin pek ¢ok avantajli
sebebi vardir. Bunlar; yiliksek oranda polimorfizm olmasi, kolay, giivenilir ve diisiik
maliyetle sonuglar vermesi, korunmus ve degisken bolgelere sahip olduklarindan tiirler
arasindaki iligkileri agiklamaya yardimei olmasi, ¢evre sartlarindan etkilenmemeleri gibi
pek cok faktor daha sayabiliriz. Sonug olarak; Tiirler arasindaki akrabaliklar1 belirlemek
genetik karakterizasyon, 1slah ¢alismalarina ve ayni zamanda genetik materyallerinin

degerlendirilmesi acisindan son derece onem tagimaktadir. Ayrica yabanci otlarin zararl
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yonlerine bakildiginda ise, hangi bolgede hangi tiiriin yayginlik gosterdigi yani genetik
haritalamas1 ¢ikarildiginda bu uygulanacak miicadele sekli konusunda bize yol
goOsterecektir. Ve de, molekiiler diizeyde ileride yapilacak olan daha genis kapsamli

caligmalara yol gosterip yardimci olacag diisiinmekteyiz.
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