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OZET

Urtica spp, Karadeniz Bolgesi Ordu ilinde findik alanlarinda ve bos arazilerde en yaygin olan yabanci Anahtar Sozciikler:
ot tiirlerinden biridir. Bu ¢aligmada, Urtica spp.’nin genetik farkliliklarinin belirlenmesi amaciyla Ordu Karadeniz Bolgesi
ilinden 20 adet Urtica spp. 6rnekleri toplanmig ve kloroplast trnL-F gen bolgelerine 6zgii primerler PCR

kullanilarak analiz edilmisti. DNA izolasyonu, CTAB (hexadecyl-trimethyl-ammoniumbromide) Urtica dioica
protokolii modifiye edilerek gerceklestirilmistir. Kloroplast DNA tmL-F gen bdlgeleri igin, Yabanci Ot
GenBank’tan temin edilen referans sekans dizileri ile calismada elde edilen sekans sonuclar

karsilastirilmistir. Dizilerin genetik uzakliklart MEGAG6 paket programi kullanilarak hesaplanmis ve bu

veri setleri yardimiyla filogenetik aga¢ ¢izimi saglanmigtir. Bolgede Urtica cinsine ait 4 6rnek (Fatsa 1-

U1, Ulubey-U2, Persembe 1-U3 ve Altmordu 3-U4) segilmis ve genetik analizlerde kullanilmustir.

Caligma sonucunda, bu drneklerin hepsinin Urtica dioica ile ayni soyda yer aldig1 belirlenmistir. Fatsa

1-U1 ve Ulubey-U2 ornekleri sirasiyla % 99.2 ve % 99.7 niikleotid dizisi benzerligi bakimindan U.

dioica'nin (KF138424) yakin akrabasi olarak goriilmiistiir. Bu iliskiler sirasiyla NJ, MP ve ML

agaclarinda yer alan % 100, % 100 ve % 99 algoritma degerleri ile desteklenmistir. Persembe 1-U3 ve

Altinordu 3-U4 ornekleri ile U. dioica (AY208725) arasindaki niikleotid dizisi benzerlikleri sirasiyla %

99.5 ve % 100 bulunmustur. Bu tiiriin algoritma degerleri ise NJ, MP ve ML'de sirastyla % 67, % 64 ve

% 64 olarak belirlenmistir.

Genetic Diversity of Urtica species in Ordu Province of Turkey based on chloroplast
DNA trnL- F intergenic spacer regions

ABSTRACT

The main goal of this study is to determine genetic differences of Urtica spp. which are one of the most Keywords:
common weed species in the hazelnut and uncultivated areas of Ordu province in the Black Sea Region, Black Sea Region
by using primers specific to chloroplast trnL—F intergenic spacer. Twenty Urtica spp. samples were PCR
collected from hazelnut gardens and uncultivated areas in Ordu province. DNA extraction was made by Urtica dioica
modifying the CTAB (hexadecyl-trimethyl-ammonium bromide) protocol. The sequence data of these Weed
samples were compared with the reference sequences retrieved from GenBank for the chloroplast DNA

trnL-F intergenic spacer region. Genetic distances among the sequences were calculated using MEGA6

packet program, and phylogeny trees were drawn using these data sets. Four Urtica samples (Fatsa 1-

U1, Ulubey-U2, Persembe 1-U3 and Altinordu 3-U4) among our samples were selected and used in

phylogenetic analysis. Our species were placed in the same lineage group with Urtica dioica. Fatsa 1-

U1 and Ulubey-U2 appeared to have close to U. dioica (KF138424) with 99.2 % and 99.7 % nucleotide

sequence similarity. This relations were supported with 100 %, 100 % and 99 % bootstrap values in the

NJ, MP and ML trees, respectively. The nucleotide sequence similarities of Persembe 1-U3 and

Altinordu 3-U4 with U. dioica (AY208725) were 99.5 % and 100 %, and bootstrap values of this

species were 67 %, 64 % and 64 % in the NJ, MP and ML. © OMU ANAJAS 2018
Urticales takimi igerisinde, diinyanin her iki yarim
1. Giris kiiresinin tropikal ve subtropikal alanlarinda genis

yayilis alanina sahip bir bitki grubudur. Isirganotu
Urtica spp., Urticaceae (1sirganotugiller) familyas1  (Urtica spp.) iilkemizde tarla, yol ve orman kiyilarinda
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bulunan ve agdalak, dalagan, 1sirg1 gibi ydresel adlara
sahip tek veya ¢ok yillik otsu bir bitkidir. Tiirkiye’de
basta Karadeniz Bolgesi olmak {tizere her bolgede
yetisir. Ozellikle Karadeniz Bélgesi’nde findik tarimi
yapilan ydrelerde iklimin yagisli ve nemli olmasi
nedeniyle Isirgan (Urtica spp.), Bogiirtlen (Rubus spp.),
Labada (Rumex spp.) gibi yabanci otlarin yogunlugu
artmakta ve bu tiirlerle miicadeleye ihtiyag
duyulmaktadir. Ulkemizde bulunan 1sirgan tiirleri;
Urtica pilulifera, Urtica membranacea, Urtica urens,
Urtica haussknechtii ve Urtica dioica’dir (Segmen ve
ark., 2004). Bitki kimyasal igerikleri yoniinden de ¢ok
zengin olup yiizyillardan bu yana; ilag, gida, lif, boya ve
kozmetik sektoriinde kullanilmaktadir (Ayan ve ark.,
2006). 2001-2007 yillar1 arasinda kanser ile ilgili
yapilan c¢aligmalarin sonucuna gore Tirkiye’de en
yaygin olarak kullanilan bitkinin Isirgan otu oldugu
belirtilmistir (Kav ve ark., 2008). Bdoylesine yaygin
kullanim alanlar1 olan bu tiirlerle yapilacak olan
molekiiler caligmalar genetik materyallerin
degerlendirilmesi agisindan 6nem tasimaktadir. Ciinki,
ampirik smiflandirma, yani morfolojik yapilarma gore
yapilan simiflandirma sekli gilinlimiizde gegerliligini
yiiksek oranda kaybetmistir (Hoffmann ve Frodsham,
1993). Cesitli bitki gruplarindaki filogenetik iliskilerin
tespit edilmesinde iki gen bolgesi (Kloroplast trnL-F ve
ITS ) cok sik olarak kullanilmaktadir (Brouat ve ark.,
2001; Soejima ve Nagamasu, 2004).

Bu ¢alismanin amaci; Karadeniz Bolgesi Ordu ilinin
findik ve bos alanlarinda en yaygin yabanci ot
tirlerinden biri olan Urtica spp.’nin aralarindaki
filogenetik farkliliklart trnL-F gen bolgeleri analizine
dayali olarak belirlemektir. Ayrica tiirler arasindaki
akrabaliklar1 belirlemek; genetik karakterizasyon, 1slah
calismalar1 ve ayni zamanda genetik materyallerin
degerlendirilmesi agisindan 6nem tasimaktadir. Urtica
tiirleri ile ilgili trnL-F gen bdlgeleri kullanilarak yapilan
bu molekiiler ¢calismanin, ileride yapilacak olan daha
genis kapsamli caligmalara 151k tutacag: diigiiniilmiistiir.

2. Materyal ve Metod
2.1. Bitki Materyali

Ordu ili ve ilgelerinde tarim alanlarinda sorun olan
Urtica tirlerinin  genetik  farkliliklarinin ~ trnL-F
primerleri  yardimiyla PCR  (Polimeraz  Zincir
Reaksiyonu)  teknigi  kullanilarak  belirlenmesi
amaglanan bu ¢alisma igin, Ordu ili ve ilgelerinin findik
bahgeleri ve bos alanlarindan 20 populasyon ornegi
toplanmistir.  Toplanan  bitki  &rneklerinin  geng
yapraklari DNA izolasyonu i¢in kii¢iik posetlere
alarak buz kaplar ile laboratuvara taginmis ve -80
°C’de muhafaza edilmistir. Ornek alinan alanlarmn
konumlart GPS cihazi ile kaydedilmistir (Cizelge 1).

Cizelge 1. Bitki 6rneklerinin Ordu ilinden toplandigi yerlere ait cografik bilgileri

Populasyon No Yer Enlem Boylam
1 Camas 45°,30', 33.26" 37°,59', 55.42"
2 Catalpinar 40°, 88', 61.16" 37°,45', 87.28"
3 Unye 1 41°, 14", 28.30" 37°, 23", 24.65"
4 Altinordu 1 40°,97', 69.91" 37°,94',46.55"
5 Gilyal1 40°, 97', 65.45" 38°, 00", 66.06"
6 Persembe 1 41°, 08', 25.38" 37°, 63", 54.69"
7 Kabadiiz 40°, 75', 81.53" 37°,93', 78.89"
8 Korgan 40°, 83', 07.45" 37°, 34", 66.99"
9 Ulubey 40°, 53',04.91" 37°,43',21.22"
10 Golkoy 1 40°, 37, 45.63" 37°,32',48.99"
11 Giirgentepe 40°, 48', 09.23" 37°,36',47.07"
12 Golkoy 2 40°, 68', 72.73" 37°,61',93.71"
13 Fatsa 1 41°,02', 07.65" 37°,53', 89.14"
14 Fatsa 2 40°, 95', 34.07" 37°, 33, 20.97"
15 Golkoy 3 40°, 41',47.51" 37°,37,19.01"
16 Altinordu 2 40°,97', 52.48" 37°,96', 67.69"
17 Kumru 40°, 87',29.38" 37°,26',36.94"
18 Persembe 2 41°,03',30.93" 37°,75',77.09"
19 Unye 2 41°,28', 04.86" 37°,00', 09.92"
20 Altinordu 3 40°, 98', 26.41" 37°,90', 38.87"
2.2.  DNA Izolasyonu ve PCR Calismalar uygulanmistir.  Muhafaza  edilen  bitki

DNA izolasyon prosediirii olarak Haymes (1996)
CTAB  (hexadecyl-trimethyl-ammonium  bromide)
protokolii kullanilmis ve daha 6nce de Koloren ve Eker
(2016) tarafindan yapilan calismada modifiye edilen

orneklerinden DNA elde etmek icin sivi nitrojen ile
fiziksel olarak ogilitme islemi gergeklestirilmistir.
Bitkiyi ezme isleminden sonra Haymes’in CTAB
protokoliinde oldugu gibi ekstraksiyon tampon ¢ozeltisi,
kloroform/izoamil alkol (24/1) ve etanol/asetat (96/4)
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sirastyla ilave edilmistir. Karigimin tizerine 50 ul NFW
(niikleaz igcermeyen su) ve 1 pl RNAse (100mg/ml)
ekledikten sonra 37 °C’de 1 saat tutulmustur. Elde
edilen DNA daha sonra kullanilmak tizere -20 °C’de
muhafaza edilmistir. PCR reaksiyon hacmi 25 pl ve
icindeki maddeler su sekildedir; 16.6 ul NFW, 2.5 pl
IXPCR buffer, 0.4 pul 10 mM dNTPs, 3 ul 2.5 mM
MgCly, 0.5’er ul 10 mM trnL-c, 10 mM rnL-d, 10 mM
trnT-e ve 10 mM trnF-f primeri (Cizelge 2), 0.5 pl 5U
Taq polymerase (Thermo Scientific, Maxima Hot Start)
ve 1 ul DNA. PCR dongti parametreleri ise; 95°C’de 15
dk, sonrasinda 35 dongii; 94°C’de 1 dk, 51°C’de 1 dk
ve 72°C’de 2 dk seklinde uygulanmustir. En sonunda
reaksiyon 72°C’de 10 dk inkiibe edilmistir. Elde edilen
DNA’larin PCR calismalar: i¢in kullanilan primerlere
ait bilgiler Cizelge 2’de verilmistir. PCR {iriinlerinin

elektroforezinde % 1.5’liikk agaroz jel TAE buffer (0.04
M Tris-acetate, 1 mM EDTA, Ph=8) kullanmilmistir. Jel
icin; 1.5 gr agaroz ile 100 ml 1xTAE birlestirilerek 2 dk
mikrodalgada eritilmistir. Karigim mikrodalgadan
¢ikartildiktan sonra boya olarak Ethidium Bromiir (0.2
ug/ml) ilave edilmis ve yatay tipteki elektroforez
cihazinin jel hazirlama tabagina dokiilmiistir. PCR
tiipleri igindeki reaksiyon karigtmindan 5 pl, 2 pl
yiikleme tamponuna (Loading Dye Solution) eklenerek
karigtirtlmis ve bu karisim 7 ul olarak jeldeki
kuyucuklara yerlestirilmistir. ik kuyucuga 1 kb’lik
DNA marker yiiklendikten sonra cihaz 100 V’da 60 dk
boyunca elektroforez islemine tabi tutulmustur. Jelde
olusan DNA bantlar1 Quantum ST5 (Vilber Lourmat) jel
dokiimantasyon sistemi kullanilarak goriintiilenmistir.

Cizelge 2. PCR ¢alismalarinda kullanilan trnL-F primerlerine ait bilgiler

Beklenen Bant

Primer Baz dizisi Kaynak R
Biiyiikliigii
trnL-c 5 CGAAATCGGTAGACGCTACG 3 Taberlet, 1991 ~1000 bp
rnL-d 5 TGGGGATAGAGGGACTTGAAC 3' Taberlet, 1991 ~500 bp
trnT-e 5 GGTTCAAGTCCCTCTATCCC 3' Taberlet, 1991 ~500 bp
trnF-f 5 ATTTGAACTGGTGACACGAG 3' Taberlet, 1991 ~1000 bp

2.3.  Sekans Analizi ve Filogeni Agact

Tiirkiye’nin  Ordu ilinden toplanan Urtica spp.
orneklerinin PCR {rtinleri ve trnL-c, rnL-d, trnT-e, trnF-
f primerleri sekans analizi i¢in Macrogen’e
(Amsterdam, Hollanda) gonderilmistir. Sekans analizine
gonderilen trnL-F gen bolgesi PCR {irlinlerinin sekans
verileri, BioEdit (Hall, 1999) programi kullanilarak
diizenlenmistir. Daha sonra trnL-F gen boélgesi igin
GenBank’tan temin edilen referans tiirlerin (Cizelge 3)
sekans dizileri ve ¢calismada elde edilen sekans sonuglari
Clustalw  (Thompson ve ark., 1997) modili
kullanilarak karsilastirilmigtir. Elde edilen hizalanmis
baz dizileri MEGAG6 version (Tamura ve ark., 2013)
paket programi kullanilarak, Neighbor-Joining (NJ;
Saitou ve Nei 1987), Maximum-Parsimony (MP; Eck ve
Dayhoff 1966; Fitch 1977) ve Maximum-Likelihood
(ML) algoritmalarindan olusan filogeni agacinin ¢izimi
saglanmistir. Ayrica tiim sekans dizilerinin % niikleotid
benzerlik oranlar1 ve evrimsel genetik uzakliklar
hesaplanmustr.

Cizelge 3. GenBank’tan elde dilen Urtica spp.’nin
referans numaralari

Referans No Tiir Ada
KF138424 Urtica dioica
AY208725 Urtica dioica
KX271440 Urtica urens
KX271442 Urtica membranacea
KF971223 Nanocnide japonica
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3. Bulgular ve Tartisma

Ordu ilinin findik ve bos alanlarinda en yaygin
yabanct ot tiirlerinden biri olan Urtica spp.’nin
filogenetik  farkliliklarim1  trnL-F gen  bolgeleri
kullanarak belirlenmesi amaglanan ¢aligmada Ordu ili
ve ilcelerinden 20 adet Urtica spp. Ornekleri
toplanmistir. Calismada kullanilan primerler universal
primerlerdir.  Jel goriintiilerine  bakildiginda 6.
kuyucukta Persembe 1-U3, 9. kuyucukta Ulubey-U2,
13. kuyucukta Fatsa 1-U1 ve 20. kuyucukta Altinordu 3-
U4 orneklerinden beklenen bityiikliikte pozitif bant elde
edilmigtir. Elde edilen bu pozitif PCR driinlerinin
sekans analizi sonucunda ve olusturulan soy agaci ile bu
tiirlerin hepsinin Urtica dioica ile yakin iliskili oldugu
goriilmigtiir. Fatsa 1-Ul ve Ulubey-U2 ornekleri,
niikleotid dizisi bakimindan U. dioica (KF138424) ile
sirastyla % 99.2 ve % 99.7 oranlarinda benzer
bulunmugtur. Bu iligkiler sirasiyla NJ, MP ve ML
agaclarinda yer alan % 100, % 100 ve % 99 algoritma
degerleri ile desteklenmistir. Persembe 1-U3 ve
Altinordu 3-U4 6rneklerinin ise U. dioica (AY208725)
ile arasindaki niikleotid dizisi benzerlikleri, sirasiyla
% 99.5 ve % 100 bulunmustur. Bu tiiriin algoritma
degerleri ise NJ, MP ve ML'de sirastyla % 67, % 64 ve
% 64 olarak bulunmusgtur. GenBank’ta yer alan referans
Urtica tiirleri ile caligmada elde edilen Haplotipler
(Fatsa 1-U1, Ulubey-U2, Persembe 1-U3 ve Altinordu
3-U4) arasindaki filogenetik iligki (Cizelge 4) ve
genetik mesafeler (Sekil 2) verilmistir.
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Sekil 1. Karadeniz Bolgesi’nin Ordu ili’'nden toplanan Urtica spp. 6rneklerinin trnL-F gen bolgesinin agaroz jel
icindeki goriintiisi. Kuyucuk M: 100bp (Base Pair) ladder, Kuyucuk N: Negatif kontrol (steril su),
Kuyucuk 1: Camas, Kuyucuk 2: Catalpmnar, Kuyucuk 3: Unye 1, Kuyucuk 4: Altinordu 1, Kuyucuk 5:
Giilyal1, Kuyucuk 6: Persembe 1, Kuyucuk 7: Kabadiiz, Kuyucuk 8: Korgan, Kuyucuk 9: Ulubey, Kuyucuk
10: Golkoy 1, Kuyucuk 11: Giirgentepe, Kuyucuk 12: G6lkdy 2, Kuyucuk 13: Fatsa 1, Kuyucuk 14: Fatsa
2, Kuyucuk 15: Golkdy 3, Kuyucuk 16: Altinordu 2, Kuyucuk 17: Kumru, Kuyucuk 18: Persembe 2,

Kuyucuk19: Unye 2, Kuyucuk 20: Altmordu 3.

Urtica spp. farkli ve benzer morfolojik 6zelliklere
sahip olan biyik bir taksondur. Bu yiizden,
taksonomistler ~ hala  pek ¢ok  farkli  tiiriin
siniflandirilmasi ile ilgili problemlerle karsi karsiya
kalmaktadirlar. Bu durum karsisinda molekiiler
yontemler farkli tiirler arasindaki filogenetik iligkileri
belirlemek icin kullanilmaktadir. Bothmer ve ark.
(1991), dogadaki yabani tiir ve varyetelerin toplanmasi
ve molekiiler diizeyde tanimlanmasinin ekonomik
degeri olan g¢esitlere yeni ve {stiin Ozellikler
kazandirilmasi agisindan 6nemli oldugunu bildirmistir.
Bharmauria ve ark. (2009), Urtica dioica’nin sifali bir
bitki oldugunu ve orta ve alt Himalaya daglarindaki
bitki dagilimmin genetik acidan farkli oldugunu
bulmuslardir. Rastgele ¢ogaltilmis polimorfik DNA
(RAPD) sonuglarmin incelenmesi sonucunda, genetik
degiskenlige yiikseklik farkinin sebep olabilecegini
bildirmislerdir. Bu g¢alismada elde edilen RAPD-PCR
iirtinlerinin 500-2800 bp arasinda, polimorfizm oraninin
ise % 4-50 arasinda degistigi gozlemlenmigtir. Uzonur
ve ark. (2013)’larina gore; Urtica dioica Tiirkiye'de ve
Diinya’da etnobotanik ve tibbi bakimdan Onemli
tamamlayici ve alternatif tip (CAM) bitkisidir. Tiirkiye
ii¢ fitocografik bolgede (Avrupa-Sibirya, iran-Turan,

Akdeniz) bulunur. Calismalarinda, U. dioicammn giiglii
ekotiplerini ve genetik ¢esitliligini Tirkiye'nin farkli
fitocografik bolgelerinden (Avrupa-Sibirya ve Akdeniz)
ortaya ¢ikarmak i¢in bazi 6n deneyler yapmislar ve
rastgele primerler kullanarak RAPD-PCR yoéntemini
uygulamiglardir.  Genomda dogal ve edinilmis
degisiklikler nedeniyle tiirlerin etkinligi, genetik
altyapist ve bitki cografyas1 ile ilgili morfolojik
parametreler degerlendirilmistir. Bu arastirma, bu alanla

ilgili pek g¢ok belirsiz ve tartigmali konunun
¢ozlilmesine yardimci olacak ekotipi tanimlamay1
mimkin  kilmigtir,.  Wu  ve ark. (2013)’lan

arastirmalarinda Urticaceae’nin molekiiler filogenisini
incelemigler ve filogeni agaglarinin  ¢iziminde
Maximum Likelihood (ML), Maximum Parsimony
(MP) ve Bayesian Inference (BI) algoritmalarindan
yararlanmiglardir. Calismada; 2 niiklear (ITS, 18S), 4
kloroplast (matK, rbcL, rpll4—rps8—infA—rpl36, trnL—
trnF) ve 1 mitokondriyal (matR) gen bolgesi
kullanilmugtir. Arastiricilar, toplam 169 Ornekten 122
tanesinin Urticaceae familyasinda oldugunu
belirlemiglerdir. Caligmalar sonucunda, Cecropiaceae
isimli familyanin Urticaceae familyast iginde oldugu
bildirilmistir. Bu ¢alisma ile cinsler arasindaki simnirlar
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belirlenmis ve bazi morfolojik karakterlerin abartildig:
ve bazilarnin ise siiflandirmada sindirildigi kararma
vartlmistir.  Ayrica  karakter  gelisimine iliskin
gelecekteki calismalara bu ¢alismanin giiclii bir temel
olacagi diisliniilmiistiir. Hadiah ve ark. (2015)’lan
Urticales’in filogenisi ile ilgili yaptiklari ¢aligmalarinda
Cecropiaceae’yr kismen Urticaceae familyasina dahil
etmiglerdir. Bu ¢alismada, rbcL ve trnL-F gen bolgeleri
kullanilarak bu iki takson arasindaki filogenetik iligki
degerlendirilmistir. Caligmalar ~ sonucunda  ise
Urticaceae familyasinin ii¢ adet soyu belirlenmistir; (1)
Boehmeriea—Cecropieae—Forsskaoleeae—Parietarieae,
(2) Urticeae ve (3) Elatostemeae. Henning ve ark.
(2014)’lar1 galigmalarinda Urtica dioica’yr morfolojik
ve molekiiler verilere dayanarak smiflandirmislardir.
Urtica dioica’yr, U. mollis ve U. aquatica’ya ¢ok
benzer bulmusglardir. Ayrica, U. dioica’yr U. gracilis’in
alt tlirline  yerlestirmenin  miimkiin  olacagini
bildirmislerdir.

Karadeniz Bolgesi Ordu ili’nden toplanan 20 adet
Urtica spp. orneklerinin trnL-F gen bolgelerinin agaroz
jel icindeki goriintiisiine bakildiginda; 6., 9., 13. ve 20.
kuyucuklarda pozitif bant goriilmektedir. Bunlar; 6.
kuyucuk Pergsembe 1, 9. kuyucuk Ulubey, 13. kuyucuk

Fatsa 1 ve 20. kuyucuk Altinordu 3 DNA’sidir.
Kullanilan primerlere bakildiginda ise; Persembe 1
orneginde trnL-c ve trnF-f, Ulubey 6rneginde trnT-e ve
trnF-f, Fatsa 1 6rneginde trnL-c ve rnL-d, Altinordu 3
orneginde trnL-c ve trnF-f primerleri kullanilmigtir. Bu
jel gorintiisii toplanan Urtica spp. Orneklerinin
DNA’larinin trnL-F gen bolgeleri ile basarili bir sekilde
cogaltilabildigi anlamina gelmektedir (Sekil 1).
Kullanilan primerler farkli oldugu igin pozitif gdzlenen
bantlarinda bp’leri farkli elde edilmistir. Pozitif bant
veren bu 4 adet Urtica spp. Orneklerinin sekans
analizleri sonucunda; bu tiirlerin hepsinin Urtica dioica
ile benzer oldugu belirlenmistir. Orneklerden Fatsa 1-
U1, Ulubey-U2, Persembe 1-U3 ve Altinordu 3-U4
Urtica tiirleri arasindaki DNA dizilerinin yiizde (%)
niikleotit benzerlikleri ve tahmini evrimsel genetik
uzakliklar1 Cizelge 4’de verilmistir. GenBank’ta
referans olarak bulunan Urtica tiirleri ile ¢alismada elde
edilen Haplotipler (Fatsa 1-U1, Ulubey-U2, Persembe
1-U3 ve Altiordu 3-U4) arasindaki filogenetik iligkiyi
gosteren NJ, ML, MP Filogeni agaci Sekil 2’de
gosterilmistir.

Urtica dioica (AY208725)

u3
Urtica dioica (KF138424)

U4
67/64/64
100/100/99
u2
— U1

Urtica urens (KX271440)

Urtica membranacea (KX271442)

0.0z

Nanocnide japonica(KF971223)

Sekil 2. GenBank’tan alinan Urtica tiirleri ile ¢alismada elde edilen Haplotipler (Fatsa 1-U1, Ulubey-U2, Persembe
1-U3 ve Altinordu 3-U4) arasindaki filogenetik iliskiyi gosteren NJ, ML, MP Filogeni agac1

4. Sonug

Bu calisma ile Karadeniz Bdlgesi Ordu ili’nde
bulunan Urtica tiirlerinin kloroplast DNA trnL-F gen
bolgeleri kullanilarak genetik ¢esitliligi belirlenmistir.
Caligmada, Fatsa 1-Ul ve Ulubey-U2 o6rneklerinin
filogenetik olarak U. dioica'min (KF138424) ile yakin
iligkili oldugu belirlenmistir. Bu iligkiler sirasiyla NJ,
MP ve ML agagclarinda yer alan % 100, % 100 ve % 99
algoritma degerleri ile desteklenmistir. Persembe 1-U3
ve Altmmordu 3-U4 Orneklerinin  ise U. dioica
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(AY208725) ile benzer oldugu saptanmigtir. Bu tiirlin
algoritma degerleri ise NJ, MP ve ML'de sirasiyla % 67,
% 64 ve % 64 olarak belirlenmistir. Netice olarak,
ornekler arasindan segilen 4 haplotipin hepsinin Urtica
dioica ile ayni soydan olduklari saptannustir. Tiirler
arasindaki akrabaliklart belirlemek genetik
karakterizasyon  ¢alismalarma ve  bu  genetik
materyallerin degerlendirilmesine biiyiikk oranda katki
saglamaktadir. Ayrica trnL-F gen bolgelerini kullanarak
yapilan calismalarin diger gen bolgeleri kullanilarak
yapilan  caligmalara  nazaran tiirler  arasindaki
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farkliliklar1 daha net belirledigi diigtiniilmektedir. Bu
calisma; Urtica spp.’ye ait molekiiler diizeyde ileride
yapilacak olan daha genis kapsamli caligmalara yol
gosterici  olabilir.  Ayrica yabanci otlarin  zararli
yonlerine bakildiginda ise; hangi boélgede hangi tiirlin
yayginlik  gosterdiginin  belirlenmesi  ve  genetik

haritalamasinin tamamlanmasi, uygulanacak miicadele
seklinin dogru secilmesine yardimci olacaktir. Bu
calisma ile Karadeniz Bolgesi’nin findik alanlarinda
isirgan  tirlerinden Urtica dioica’nin  daha yaygin
oldugu ve sonug olarak bu tiire uygun bir miicadele
seklinin secilmesinin gerektigi kanisina varilmstir.

Cizelge 4. Fatsa 1-U1, Ulubey-U2, Persembe 1-U3 ve Altiordu 3-U4 kodlu Urtica 6rneklerinin ve diger Urtica tiirleri
arasindaki DNA dizilerinin yiizde niikleotit (%) benzerlikleri ve tahmini evrimsel genetik uzakliklar

(4]
g g
© < %) © e
Q 2 < ] c
ul u2 U3 U4 =) = L 5 =3
© © > £ @
D -} D 2 ;
-]
Ul ID 0.989 0.933 0.938 0.992 0.938 0.886 0.895 0.756
u2 0.0082 ID 0.938 0.943 0.997 0.943 0.89 0.899 0.758
(UK] 0.0123  0.0096 ID 0.995 0.941  0.995 0.847 0.856 0.732
U4 0.0068 0.0041  0.0055 ID 0.945 1 0.852 0.86 0.736
Urtica dioica
(KF138424) 0.0055 0.0027 0.0068 0.0014 ID 0.945 0.893 0.901 0.759
Urtica dioica
(AY208725) 0.0068 0.0041  0.0055 0.0000 0.0014 ID 0.852 0.86 0.736
Urtica urens
(KX271440) 0.0656 0.0642 0.0683 0.0628 0.0615 0.0628 ID 0.931 0.737
Urtica membranacea
(KX271442) 0.0615 0.0601 0.0628 0.0587 0.0574 0.0587  0.0587 ID 0.744
Nanocnide japonica
(KF971223) 0.1475 0.1448 0.1489 0.1448 0.1434 0.1448 0.1735 0.1721 ID
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