YYU TAR BIL DERG
(YYU J AGR SCI)
2018, 28(1): 126-134
Gelis tarihi (Received): 08.10.2017
Kabul tarihi (Accepted): 25.03.2018
doi: 10.29133/yyuthd.350146

Derleme/Review

Entomolojide DNA Barkodlama Tekniginin Kullanimi
Gokhan YATKIN! Nurper GUZ*

! Ankara Zirai Miicadele Merkez Arastirma Enstitiisii, Ankara, Tiirkiye
2Ankara Universitesi Ziraat Fakiiltesi Bitki Koruma Boliimii, Ankara, Tiirkiye
*g-posta: nurperguz@agri.ankara.edu.tr

Ozet: DNA barkodlama, herhangi bir organizmaya ait DNA’nin PCR teknikleri ile gogaltilacak biiyiikliikteki
kisa ve standart bir fragmaninin dizilenmesi ile tanilanmasini saglayan taksonomik bir yontem olarak ifade
edilebilir. Bu amagla boceklerle yapilan ¢alismalarda ‘DNA barkodu’ olarak bilinen mitokondriyal sitokrom c
oksidaz alt iinite I (COI) geninin yaklasik 600-700 baz ciftine (bg) ait kismi kullamlmaktadir. Bu kisa standart
DNA sekansi tiirlerin tanilanmasini kolaylagtirmasinin yani sira yeni tiirlerin kesfi i¢in de oldukga iyi bir aragtir.
Ayrica DNA barkodlama tiirlerin sinirlarini belirleyerek kriptik tiirlerin ayrimina katki saglar. Bu derlemede
DNA barkodlama teriminin tarihsel ve kavramsal olarak ortaya ¢ikisi, DNA barkodu olarak kullanilan gen
bolgeleri ve bdcekler igin ideal tiir tanimlama markorii olan COl gen bolgesi hakkinda bilgi verilmistir. Son
olarak DNA barkodlamanin avantajlar1 ve kisitlamalar1 irdelenerek entomolojide DNA barkodlama
caligmalarindan 6rnekler sunulmustur.

Anahtar kelimeler: COI, DNA barkodlama, Entomoloji, Taksonomi, Tiir tanimlama
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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Bocekler diinya iizerinde en fazla gesitlilik gosteren canlilardir ve muazzam sekilde farkli form araliklarinda
evrimlesme gosterirler. Sadece tiirlerin %10’unun tanimlanmasi taksonomistlerin neredeyse 200 yilin1 almistir
ve halen tammlanmay1 bekleyen ¢ok sayida bocek tiirii bulunmaktadir (Jalali ve ark. 2015). Tiir tanimlama,
biyogesitliligi tanimanin ve tanimlamanin temel bir pargasidir. Ekoloji, evrim biyolojisi ve tarim alanlarinda
biyogesitlilige ilginin artmasiyla birlikte tiirlerin giivenilir teshisi giderek 6nem kazanmistir. Geleneksel olarak
tiir tantmlama morfolojik teshislere dayanmaktadir. Teshis ve tanimlama islemi yalnizca morfolojik verilere
dayandirildiginda, etkin bir tanmimlama sadece taksonomistler ve egitimli uzmanlar tarafindan
gerceklestirilebilmektedir. Ancak taksonomistlerin ve diger tanimlama uzmanlarinin sayisi giderek azalmaktadir
(Page 2016). Son yillarda DNA dizileme teknolojilerindeki gelismelerle birlikte tiirlerin dogru, hizli ve kolayca
tanilanmast miimkiin olabilmektedir. DNA temelli taksonomi yontemi olarak bilinen DNA barkodlama
glinlimiizde tiirlerin tanilanmasinda ve yeni tiirlerin kesfinde yaygin olarak kullanmilmaktadir (Hajibabaei ve ark.
2016).

DNA Barkodlama Terimi ve Kullanilan Gen Bolgeleri
DNA barkodlama genomik DNA’nin kisa ve standart bir fragmaninin kullanilarak organizmalarin tanilanmasini

saglayan taksonomik bir yontem olarak ifade edilebilir. Elde edilen standart DNA dizisine DNA barkodu denir.
DNA barkodu terimi ilk defa 1993 yilinda Arnot ve ark. tarafindan kullanilmigtir. Aslinda molekiiler yontemlerin
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kullanilarak tiirlerin tanilanmasit kavrami Sanger dizileme tekniginin (Sanger ve ark. 1977) kesfinden de eskiye
dayanmaktadir. Ancak 2003 yilinda bu konuda pes pese ¢ikan yayinlar ile DNA barkodlamanin altin ¢agi
baglamigtir. Hebert ve ark. (2003 a, b) ¢ok sayida biyolojik ornegin hizli ve giivenilir tanilanmasi igin
mitokondriyal sitokrom-c oksidaz alt birim 1 (COI) geninin yaklasik 650 baz ¢iftlik (bp) bolgesini ¢ogaltan DNA
barkodlama teknigini Onermistir. 2004 yilinda tiirlerin DNA barkodlanmasinda standart bir protokol
olusturulmasi ve genis kapsamli DNA barkod kiitiiphanesinin olusturulmasi amaciyla “Yasamin Barkodlanmasi
Konsorsiyumu’ (Consortium for the Barcode of Life “CBOL”) kurulmustur. Ardindan tiim 6karyotlarin DNA
barkod kiitiiphanesini otomatik olarak tanimlanmasini hedef alan “Uluslararast Yasamin Barkodlanmasi” adi
altinda 26 {ilkenin katilimiyla bir igbirligi baslatilmistir (iBOL; International Barcode of Life 2010).

DNA barkodlama tekniginde her tiiriin kendine 6zgii niikleotid dizilimini ortaya ¢ikarmak igin tiiriin genomu
degil, sadece bir ya da birka¢ gen bolgesinin dizilimindeki farklilik/benzelikler temel alinir. DNA barkodlama
icin yaygin olarak kullanilan gen bolgeleri, niikkleer DNA (ITS), kloroplast DNA (RbcL, trnL-F, matK, psbA,
trnH, psbK) ve mitokondriyal DNA (COl)’dir. Standart DNA barkod bolgesi olan COI bdlgesi bir mitokondriyal
gendir ve tiir tanimlamasti i¢in ¢ok etkilidir. Bu bdlge, ¢ogu hayvan grubu i¢in iyi ayirt etme giicline sahiptir, bu
nedenle COI geni Uluslararasi Yasam Barkodu Proje ekibi tarafindan hayvanlar i¢in resmi barkod markorii
olarak tammlamistir (Hebert ve ark. 2003a). COI gen bolgesi entomoloji ¢alismalarinda da yaygin bir sekilde
ideal tiir tanimlama markorii olarak kullanilmaktadir.

Neden COI Ideal Bir Barkodlama Genidir?

Mitokondriyal genom introndan yoksun, haploit yapida siirli rekombinasyon sergilemesi ve maternal kalitima
sahip olmasi nedeniyle niikleer genoma kiyasla DNA barkodlama caligmalarinda daha ¢ok tercih edilir. Ayrica,
her hiicrede birka¢ mitokondri ve her bir mitokondride nispeten bol miktarda DNA kopyast bulunmaktadir (1 ila
1000 kopya). Bu nedenle, ¢alisilacak doku Ornegi sinirli olsa bile, basarili bir PCR i¢in yeterli miktarda
mitokondriyal DNA elde etmek miimkiindiir (Hebert ve ark. 2003a; Blaxter 2004).

Hayvan mitokondri genomunda bulunan on ii¢ protein kodlayici gen arasindan COI geni ideal bir barkod
markorii olarak iki nedenden dolay1 6nerilmistir (Hebert ve ark. 2003a). Bunlardan ilki COI genine ait iiniversal
primerlerin oldukga stabil olmasi, ikincisi ise niikleotid substitiisyon oraninin yakin iligkili tiirleri ve ayni tirdeki
farkli popiilasyonlar1 da ayirmaya yetecek kadar yiiksek olmasidir. COl geni, ayni tiire ait bireyleri tanimlamak
icin kullanilabildigi gibi farkl: tiirlerden bireyleri ayirt etmek igin de kullanilabilir. Bunun nedeni, gen dizisinin
evrimsel icerisinde degisme oranidir. Bu oran ayni tiirde yeterince yavas fakat farkl: tiirler arasindaki farklilagsma
icin yeterince hizlidir (Rach ve ark. 2017). Ideal bir barkod markériiniin amplifikasyonu ve hizalanmasi da kolay
olmalidir. Dolayistyla COl geni bu bakimdan da son derece uygundur.

DNA Barkodlamanin Avantajlart

DNA barkodlamanin diger molekiiler yontemlere (RAPD, RFLP, AFLP vb.) gore bircok avantaji vardir.
Bunlardan en 6nemlisi DNA barkodlama tekniginin evrensel olmasidir. Daha 6nce kullanilan molekiiler
yontemler, ilgili taksonomik grubun farkli DNA bolgelerine uyarlanmistir. Bu nedenle bu metotlar i¢in kullanilan
primerler ve protokoller sadece sinirli sayida ve spesifik organizmalar i¢in uygulanabilmektedir. Ancak standart
DNA barkodlama teknolojisinde kullanilan primer seti (Folmer ve ark. 1994) pek ¢ok hayvan tiiriine ait olan
COl geninin kisa bir fragmaninin ¢ogaltilmasia yoneliktir.

Standart DNA barkod bélgesi olan COlI, tiir tanimlamasi i¢in ¢ok etkilidir. COl gen bdlgesinden elde edilen
dizilerin hizalanmasi zor degildir, ¢iinkii COl geni ayn1 zamanda protein kodlayan genler arasindadir. Dolayisiyla
DNA dizileme hatalari, elde edilen dizinin proteine transle olup olmadiginin kontrol edilmesiyle kolayca tespit
edilebilir.

DNA barkodlama, uzman olmayan ve 6zellikle rutin olarak ¢ok sayida numuneyi tanimlayan kisiler i¢in basit ve
giiclil bir yontem olarak karsimiza ¢ikmaktadir. DNA barkoduna dayali yapilan tanimlamanin giivenilirligi
voucher numunelerinin dogrulanmasi ile artmaktadir.

DNA barkodlamanin tartigmasiz bir avantaji, molekiiler verilerin hizli bir sekilde edinilmesidir. Morfolojik
verileri elde etmek genellikle zaman alir iken DNA barkodlama zaman ve maliyet etkinligi nedeniyle, hizli ve
otomatik tiir tanimlamasina olanak verebilmektedir (Hebert ve ark. 2003a). DNA barkodlamanin bir diger
belirgin avantaji, tiir tanimlamasinin molekiiler temelli olmast gerektigi durumlarda ortaya ¢ikmaktadir. Bu
yontem Ozellikle ergin doneme ulagsmamis drneklerin tanimlanmasinin zor oldugu zamanda oldukg¢a avantajlidir
(Ahrens ve ark. 2007; Hebert ve ark. 2004). Benzer sekilde bocegin bir pargasina dayali tanimlama ya da hasar
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gOrmils organizmalardan yapilacak tanimlama icin DNA barkodlamanin avantajli oldugu bildirilmistir (Pons
2006). DNA barkodlamanin etkinligi, yeni kriptik tiirlerin (Gomez ve ark. 2007, Pfenninger ve ark. 2007) ve
sibling tiirlerin tanimlanmasi (Hogg ve Hebert 2004; Amaral ve ark. 2007) agisindan ayrica avantaj
saglamaktadir.

DNA Barkodlamanin Dezavantajlart

Referans olarak kullanilan barkod kiitiiphanelerinde ilgili tiire ait verilerin bulunmamasi ya da yanlig tanimlanmig
verilerin bulunmas tiirlerin tanilanmasini sinirlayan énemli faktorler arasinda sayilabilir. Gliniimiizde yapilan
yanlis tanimlamalarin biiyiik ¢ogunlugu referans verilerin olmamasindan kaynaklanmaktadir (Virgilio ve ark.
2010). Ote yandan voucher numunelerinin yeniden tanimlanmasi ile yanlis tanimlamanin Onlenebilecegi
diigtiniilmektedir.

Nitekim CBOL ve NCBI veri tabanlarinin barkod dizileri i¢in voucher numunelerine ait bilgilerin de yer aldigi
standart veri girisi formatlar1 mevcuttur. Her ne kadar gen bankasinda referans dizilerin bulunmamasi dezavantaj
gibi degerlendirilse de yeni tiirlerin tanilanmasina ve yeni barkodlarin veri tabanina kazandirilmasina olanak
verdigi tartismasizdir. Benzer sekilde molekiiler ve morfolojik yontemlerin ortiismedigi durumda ortaya
¢ikabilecek karmasa, ilgili 6rneklerin taksonomik revizyonu ile giderilebilir (Funk ve Omland 2003; Meyer ve
Paulay 2005; Kehlmaier ve Assmann 2010).

Bocek orneklerinin uygun kosullarda saklanmadigi durumda DNA’nin yikima ugramasi ile DNA fragmanlarinin
amplifikasyonunda zorluk séz konusu olabilmektedir. Ote yandan Thomsen ve ark. (2009) 10 000 yildan daha
fazla bir siireden beri saklanan Coleoptera takimina ait fosil 6rneklerinden DNA izolasyonu ve ardindan PCR
amplifikasyonunu basar1 ile gerceklestirmistir. Giinlimiizde uygun kosullarda saklanmayan ornekler, kuru
ornekler ve hatta miize drnekleri i¢in oldukga etkili DNA izolasyon yontemleri ve DNA polymeraz enzimleri
gelistirilmistir. Ayrica bu tiir problemlerin ¢6ziimi i¢in kisa DNA fragmanlarinin kullanim1 (Hajibabaei ve ark.
2006) ya da iki kisa DNA fragmaninin ¢ogaltilip birlestirilerek analiz edilmesi 6nerilmistir (Van Houdt ve ark.
2010).

Son olarak mitokondri genomunda bulunan barkod dizilerine ¢ok benzeyen niikleer pseudogenler (NUMT) ya
da tek bir bireyde birden fazla mitokondriyel haplotiplerin bulunmasi olarak tanimlanan ‘heteroplazmi’ DNA
barkodlamasinin validasyonunu sinirlayan faktorler olarak sayilabilir. Ancak son yillarda her iki faktoriin etkisini
azaltan analiz yontemleri gelistirilmistir. Moulton ve ark. (2010) NUMT ’larin amplifikasyonunu azaltan COI
genine spesifik primer setleri gelistirmistir. Ote yandan heteroplazmi yogunlugunun bécegin degisik dokularinda
farklilik gosterdigi saptanmistir. Bu problemin giderilmesine yonelik yapilan bir ¢alisma ile abdomenden
yapilacak DNA ekstraksiyonunun heteroplazmiyi azalttig1 ortaya konmustur (Magnacca ve Brown 2010).

Entomolojide DNA Barkodlama Calismalari

Molekiiler veriler farkli gelisme dénemine sahip ya da cinsel dimorfizm gosteren ayni tiiriin morfolojik olarak
farklilik gosteren bireylerini ayirmaya yardimei 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; Murria ve ark. 2010;
Pauls ve ark. 2010). Nymphalidae familyasina ait kelebeklerin revize edildigi bir ¢aligmada morfolojik 6zellikler
ve DNA barkod verilerinin kombine edilmesiyle Caeruleuptychia trembathi olarak isimlendirilen yeni bir tiir
tespit edilmistir (Nakahara ve ark. 2017). Calismada arastiricilan sasirtan, tanimladiklari yeni tiirde garpict bir
sekilde cinsel dimorfizm gosteren mavi kanatlara sahip erkekler ile kahverengi kanatl disi kelebeklerin DNA
barkodlarinin ayni tiirii igsaret etmesi olmustur.

Son yirmi yildir dogadaki tritrofik iliskiler arastiricilarin hep ilgi odag: olmustur ve bu konunun molekiiler
teknikler kullanilarak arastirildigi ¢ok sayida ¢alisma yaymlanmigtir (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
boceklere rutinde uygulanabilecek DNA barkodlama tekniginin bocek-konukgu bitki iliskilerindeki ekolojik ve
evrimsel baglantilar1 giivenilir bir sekilde ¢ozebilecegine inanilmaktadir. Avusturalya’da Chrysomelinae alt
familyasina ait tiirlerin konukgu bitki 6zellesmesinin arastirildigi bir ¢aligmada konukgu bitkiye ait DNA
barkodlarinin Coleopter tiirlerinde aranmasi sonucunda zararliya ait daha 6nce hi¢ rapor edilmemis yeni konukgu
dizilerine rastlanmistir (Jurado-Rivera ve ark. 2009).

Ingiltere’de yapilan baska bir calismada Adalia bipunctata ve Adalia decempunctata popiilasyonlarinin
azalmasinda birlik i¢i avciligin (intraguild predation) etkili oldugu belirtilmistir (Thomas ve ark. 2013). COI ve
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ITS1 genlerine spesifik primerler tasarlanarak yapilan PCR analizleri sonucunda istilact Coccinellid tiirii olan
Harmonia axyridis’in mide igeriklerinde her iki Adalia tiiriine rastlanmistir. Yapilan ¢aligmalar Neoseilus
californicus™un Tetranychus urticae bulamadiginda Phytoseilus persimilis tiikettigini ortaya koymustur (Cakmak
ve ark. 2006). Benzer sekilde Orius majusculus’un Bemisia tabaci’nin yani sira Encarsia formosa ile
parazitlenmis beyazsinek nimflerini de tiikettigi saptanmustir (Sohrabi ve ark. 2013). Ayni calismada
parazitlenmis beyaz sineklerin opak hale geldigi icin predatdrlerin daha fazla dikkatini c¢ektigi saptanmuistir.
Birlik i¢i avciligin ortaya konuldugu ¢ok sayida galigmaya rastlamak miimkiindiir, ancak bu iligkinin biyolojik
miicadeleye olumsuz etkisinin rasyonel olarak ortaya konulmasi giiniimiizde DNA barkodlama teknigi ile
giivenilir olarak yapilabilmektedir.

Biyolojik miicadelenin basarisimi etkileyen bagka bir faktdr parazitlenme oramidir. Ozellikle larva
parazitoitlerinin parazitlenme oraninin belirlenmesi parazitlenmis konukg¢unun laboratuvar kosullarinda
yetistirilerek parazitoit ¢ikisinin gdzlenmesini gerektirir. Bunun yerine daha pratik olarak DNA barkodlarindan
yararlanilarak spesifik PCR amplifikasyonu ile parazitlenme oraninin belirlenmesi miimkiindiir. Cydia
pomonella’nin parazitoitlerinin geleneksel ve molekiiler yontemlerle parazitlenme orammnin tespit edildigi
calismada, molekiiler yontemlerle parazitlenme orani1 daha yiiksek bulunmustur (Franck ve ark. 2017). Ancak
konukgu igerisinde parazitoid DNA’sinin saptanmasi, fonksiyonel parazitlenmeyi garantilemedigi gibi bazi
boceklerde parazitoit yumurtasina karsi gelistirilen kapsiillenme reaksiyonu da géz ardi edilmemelidir.

Parazitoidlerin konukgu araliginin konvansiyonel metodlarla belirlenmesinin zor oldugu durumlar s6z konusu
olabilir. Ozellikle yumurta parazitoitlerinde konuk¢unun teshis edilmesi yumurta morfolojisine bagldir, hatta
tanimlanabilir doneme kadar ¢ogunlukla konukgu parazitoit tarafindan tiikketilmis olur. Benzer sekilde dogada
basarili parazitlenmenin hesaplanmasi da kolay olmayabilir. Ozellikle Pentatomid yumurtalarmin daginik olmasi
ve arazide ¢ok sayida yumurtanin bulunmamasi bu duruma 6rnek verilebilir. Yumurta bulunsa bile konuk¢u ya
da parazitoid hali hazirda yumurtay1 terk etmis ve geriye bos yumurta kiimesi kalmis olabilir. Dolayisiyla ikili
iliskiye dair bilgi elde etmek imkansiz hale gelir. Bu amagla yapilan bir ¢alismada Pentatomidae ve Scelionidae
familyalarina ait araziden toplanmig bos yumurta paketleri, parazitlenmis ve parazitlenmemis yumurtalar analiz
edilmigtir. Gelistirilen DNA barkodlama yontemi ile parazitlenmeden bir saat sonra bile yumurtalarin
parazitlenip parazitlenmedigi, hangi parazitoitler tarafindan parazitlendigi hatta hiperparazitoid tiirlerinin dahi
tiir diizeyinde tespitleri %100 basar1 ile yapilmistir (Gariepy ve ark. 2014). Ulkemizde siine miicadelesinde
yaygin olarak kullanilan yumurta parazitoitlerinden Trissolcus tiirlerinin ve yine kullamilma potansiyeli olan
ergin parazitoitlerinin DNA barkodlar1 gen bankasinda kayit altina alinarak s6zii edilen amaglarla kullanilmak
tizere arastiricilarin hizmetine sunulmustur (Guz ve ark. 2013; Duman ve ark. 2015).

Feromon tuzaklar1 zararlilarin izlenmesi ve miicadele zamaninin belirlenmesi konusunda kugkusuz kullanigl
araglar olmasina ragmen bazi tiirler i¢in spesifik olma konusunda yetersiz kalabilmektedir. Nitekim elma
plantasyonlarinda COI geninin barkodlanmasi ile Grapholita molesta’nin genetik varyasyonunun arastirildig
calismada, hedef zararli i¢in gelistirilen feromon tuzaklarinda beklenmedik bir sekilde yiliksek oranda baska bir
kriptik tiir olan Grapholita funebrana bulunmustur (Zheng ve ark. 2017).

Biyogesitliligin 6nemli tehditlerinden olan istilaci tiirlerin hizli ve dogru tanilanmasi biyogiivenlik agisindan
oldukca 6nemlidir. Yeni tiirlerin belirlenmesi ve mevcut zararl tiirlerin izlenmesi agisindan DNA barkodlama
yaklasimi kullanilarak yapilan tanilama caligmalari diger molekiiler tekniklere kiyasla daha iyi ¢oziimler
sunmustur (Armstrong ve Ball 2005). Florida’ya giris yapan istilaci Spodoptera littoralis ile Spodoptera litura
(Nagoshi ve ark. 2011); Hindistan ve Cin’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 tiirlerinin birbirinden
ayrilmasi1 (Mastrangelo ve ark. 2014), molekiiler teknikler kullanilarak yapilan tiir tanimlamasi ¢aligmalarina
verilebilecek giincel orneklerdir. DNA barkodlamanin tiir tanilanmasindaki etkinligi gdz Oniine almarak
baglatilan Karantina Barkod Yasam Projesi’nde [Quarantine Barcode of Life project (www.gbol.org)] bitki
sagligini desteklemek amaciyla karantina organizmalarinin standart metotlarla tanilanmas1 hedeflenmistir.

Birbirine yakin tiirlerin hatta ayni tiiriin farkli genotiplerinin insektisit direnci agisindan farklilik gdstermesi
zararli tiir kompleksleriyle miicadeleye farkli bakis agis1 kazandirmistir (Van Toor ve ark. 2008). Bemicia tabaci
kompleksinin iki kriptik tirti olan Mediterranean ve Middle East-Asia Minor 1 (MEAM 1) popiilasyonlari
insektisitlere hassasiyet agisindan farklilik gostermistir (Smith ve ark. 2016). Bu iki kriptik beyazsinek tiirii COI
barkod dizisinden faydalanilarak gelistirilen primerler ile kolayca ayrilabildigi ortaya konmustur (Shatters ve
ark. 2009).

Lepidoptera, taksonomik ve sistematik olarak dikkat ¢eken ve cesitlilik gdsteren 6nemli bir bocek grubudur.
Taksonomistlerin sayisinin az olmasi ve tiirler arasinda morfolojik benzerligin yiiksek olmasindan dolay1 ¢ogu
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Lepidopter tiirii hala tanilanmay1 beklemektedir (Wilson 2003). Hebert ve ark. (2003a) yaptiklari ¢aligmada
Kuzey Amerika’daki farkli kelebek tiirlerinin ayrilmasinda COI geninin oldukga basarilt oldugunu vurgulamustir.
Bu ¢aligmadan sonra Lepidoptera takimi barkodlama ¢aligsmalar1 i¢in model bir grup olarak kayda gecmistir. Bu
ilerleme ile Lymantriidae familyasina ait pek ¢ok tiiriin ergin, yumurta ve larva dénemlerinin DNA barkodlama
yontemi ile tamimlandig1 ortaya konmustur (Ball ve Armstrong 2006). Astraptes fulgerator tiiriiniin DNA barkod
analizinin yapildig1 bu ¢alisma, 6zellikle morfolojik ve ekolojik verilerin birlestirildigi zaman, tiir kesfine nasil
yardimci olabilecegini gdsteren 6rnek bir ¢alisma olmustur. Ayni ¢alismada 484 numunenin barkodlanmasi ile
A. fulgerator grubunun ergin ve larva morfolojilerine dayali tanimlamadan ortaya ¢ikan siipheler dogrulanmis
ayrica simpatrik tiirlerin varligi da ortaya konulmustur (Hebert ve ark. 2004). Hajibabaei ve ark. (2006)
tarafindan Lepidoptera faunasindan ii¢ farkli familyaya (Hesperiidae, Saturniidae ve Sphingidae) ait tiirlerin
barkodlandigi ¢aligmada, 521 tiirin 4000'den fazla bireyinin COIl genine ait dizi analizleri yapilarak bireylerin
% 97,9 oraninda tiir ayrimi1 yapilmustir.

Sinekler (Diptera), yaklasik 150.000 tiirii teshis edilmis olan bagka bir hiper-cesitlilikteki bocek takimini
olusturur (Grimaldi ve Engel 2005; Beutel ve Pohl 2006). Yapilan arastirmalar standart COl geninin, Kanada ve
Hindistan’daki sivrisineklerin tiir diizeyinde tanilanmasina etkili bir sekilde hizmet ettigini gdstermistir
(Cywinska ve ark. 2006; Kumar ve ark. 2007). Baska bir ¢alismada Smit ve ark. (2013) tarafindan Avrupa’daki
meyve sineklerinin yarist barkodlanarak morfolojik karakterlere dayali teshisleri dogrulanmis ve Tephritid
barkodlama veri tabanina 6nemli katkilar saglamistir.

DNA tabanli tiir tanimlama adli bilimciler tarafindan da etkin bir sekilde kullanilmaktadir. Calliphoridae ve
Sarcophagidae takimlarina baglh et sinekleri cesetler lizerine 6liimden kisa siire sonra yumurtalarini birakir.
Sadece ergin bireylerin giivenilir sekilde tanimlanabildigi bu tiirlerde, larvalar1 6nceden toplamak ve yetistirmek
6nemli bir zaman kaybina yol agmaktadir (Nelson ve ark. 2007). Bu zorlugun iistesinden gelmeye ¢alisan adli
entomologlar DNA dizilerinin ¢gogunlukla COIl bolgesinden faydalanarak adli 6neme sahip bu sinek tiirlerinin
dogru sekilde ayirt edebilecegini gosteren ayrintili ¢alismalar yapmustir (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 familyasi), tiir sinirlarimi belirlemenin zor oldugu bir grubu
olugturmaktadir (Scheffer and Wiegmann 2000). Filipinler'de yaprak galeri sineklerinin iig tiiriine ait (Liriomyza
huidobrensis, L. trifolii ve L. sativae) 258 bireyden COI sekanslar1 elde edilerek tiim 6rnekler dogru morfolojilere
yerlestirilmistir (Scheffer ve ark. 2006). Hem L. trifolii hem de L. sativae gruplarindaki bazi1 mitokondriyal
dizilerdeki farkliliklar yeni ve kriptik tiirleri onerecek diizeyde yiiksek bulunmustur. Bunun 6tesinde, COl dizileri
disinda hi¢bir veri bu sonucu desteklememistir.

Kiiresel biyocesitligin 6nemli bilesenleri olan parazitoidler ayni1 zamanda konukgu tiirleri iizerinde de 6nemli
etkilere sahiptir. Parazitoidler giiclii konukgu spesifitesi ile ayirt edilmesi nedeniyle morfolojik olarak kriptik
tiirlerin biiyiik oranda gesitliligini gizlemektedir (Godfray 1994). Dogadan toplanan Lepidopter tiirlerinden ¢ikan
Tachinid grubundan Belvosia cinsi parazitoit tiirlerinin morfolojik 6zellikleri kaydedilerek COI genine ait DNA
dizileri ¢ikarilmistir (Smith ve ark. 2006). Elde edilen DNA dizileri sadece kayitli olan Belvosia cinsine ait 17
tirt ayirt etmekle kalmamis ayni zamanda 32 yeni kayit tlirli literatiire kazandirarak bunlardan 3 tiiriin
konukguya 6zellesmis kriptik tiir oldugu bildirilmistir. S6zii edilen ¢alisma DNA barkodlamanin morfolojik
olarak teshisi zor gruplarda bilinmeyen ¢esitliligi ortaya ¢ikarma giiciinii gdstermistir.

Coleoptera takimi, taksonomik olarak cesitliligin ¢ok oldugu baska bir grubu temsil etmektedir. Kore Ulusal
Bilim Miizesi’'ndeki arastiricilar 179 Coleopter drneginin DNA barkodlarini ¢ikararak kayit altina aldiklari
bilgiyi konu uzman arastiricilarin hizmetine sunmustur (Jung ve ark. 2016). 4286 adet Chrysomelid 6rneginin
incelendigi tez calismasinda 6zellikle renk, biiytikliik ve sekil bakimindan varyasyon gosteren tiirlerin, kriptik
tiirlerin ve morfolojik tanimlamada eksternal karakterlerin yetersiz oldugu tiirlerin ayriminda DNA barkodlama
tekniginin daha giivenilir sonuglar verdigi ifade edilmistir (Thorman ve ark. 2015).

Hymenoptera takimi yaklasik 125.000 tiirii ile Coleoptera, Lepidoptera ve Diptera'dan sonra gelen dordiincii
biiyiik bocek takimidir (Grimaldi ve Engel 2005; Beutel ve Pohl 2006). Madagaskar'da bulunan karinca faunasi,
yaklagik 1000 tiir icerdigi tahmin edilen ve bunlardan %96'sinin endemik oldugu diisiiniilen hiper-gesitlilik
grubunu temsil etmektedir. Smith ve ark. (2005) tarafindan morfolojik tiir tanimlamalarina alternatif olarak 6ne
siirilen DNA barkodlama teknigi ile yapilan ¢aligmada, dort lokaliteden toplam 280 6rnek toplanarak hem
morfolojik karakterler kullanilmis hem de COI genine ait DNA dizileri ¢ikarilmistir. Sonuglar tek basina
morfolojik yontemlerle ayrilmasi zor veya imkénsiz olan kriptik taksonlarn tespit edilmesinde kullanilan
molekiiler markdrlerin bagarisini ortaya koymustur.
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Sonug¢

DNA barkodlamanin baz1 avantajlar1 ve dezavantajlar1 ortaya konulduk¢a molekiiler, morfolojik ve ekolojik
caligmalar1 entegre eden taksonomik yaklagimlarda maksimum verim saglayacag: asikardir (Dasmahapatra ve
Mallet 2006). DNA dizi calismasindan elde edilen kanitlar, bdyle bir sistemin fizibilitesini biiyiik 6l¢lide dogrular
niteliktedir (Waugh 2007). Bu kapsamda DNA barkodlama yonteminin taksonomistler ve tiir tanimlamasiyla
ilgilenen wuzmanlarin ¢alismalarim1  hizlandiracagr kuskusuzdur. Bazi kisitlamalarina ragmen DNA
barkodlamanin ¢alisilan 6rnekleri tiir ve/veya daha alt seviyedeki taksonlarda ayirt etmede ve dzellikle kriptik
tirlerin ortaya ¢ikmasinda gosterdigi basari dikkat ¢ekicidir. Yakin gelecekte DNA barkodlamanin cesitli
organizmalar igin standart bir tanimlama protokolii haline gelecegi diisiiniilmektedir. Son olarak DNA
barkodlamanin sadece taksonomik ¢aligsmalarda degil entegre zararli yonetimi programlarinin ve karantina
sistemlerinin vazgegilmez bir arac1 olacagina inanilmaktadir.
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