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Oz: Psephellus (Tiiliibas) cinsi icerisinde Psephellus aucherianus kompleksinde yer alan
Psephellus sintenisii, Psephellus yusufeliensis ve P. aucherianusun genetik varyasyon
seviyesini ve taksonlarinin siirlarini belirlemek igin matK bolgeleri (kloroplast DNA)
¢ogaltilmis ve dizilenmistir. Elde edilen verilere gore P. aucherianus tiiriine ait olan Erig
poplilasyonunun evrimsel ac¢idan atasal bir soyu temsil etti§i ve zamanla her tiirlin
poplilasyonlarinin kendine 6zgilin haplotip ¢esitliligine sahip oldugu belirlenmistir. Bu
kompleks icerisinde yer alan alti popiilasyonda toplam 14 haplotip tespit edilmis ve bu
haplotiplerden iigii P. sintenisii tiiriine Ozgii iken, iicli P. yusueliensis tiiriine Ozgiin
goriilmiistiir. Geri kalan sekiz haplotip P. aucherianus tiirii ve popiilasyonlarina ait olup
bunlardan birisi Bagistas ve Eri¢ (Erzincan) popiilasyonlar1 arasinda paylasilmaktadir.
Boylece bu iki popiilasyonun genetik agidan digerlerine kiyasla ¢ok daha yakin iligkili oldugu
ortaya ¢ikmaktadir. Dahasi, belirlenen haplotiplere gore hesaplanan, genetik varyasyon ve
farklilagsma seviyelerinin kendi aralarinda oldukca degisken oldugu belirlenmis ve uygun
koruma stratejilerinin gelistirilmesi konusunda bize bilgi vermistir. Sonuc olarak, genetik
cesitliligi oldukega diisiik olan P. sintenisii tiiriine korumada 6ncelik verilmesi ve korunmasi
gerekmektedir. Ayrica diger iki tiiriin genetik varyasyon seviyeleri ve allel ¢esitliligi gz 6niine
alindiginda belirlenen ilimhi degerler ilk tiir kadar olmasa da risk altinda olduklarini
gostermektedir.

Anahtar Kelimeler: cpDNA Haplotipi, Endemik, Genetik Cesitlilik, Psephellus aucherianus,
Tiirkiye

Comparative Analysis of the matK Gene in Populations of Three Species within
the Variety of Psephellus aucherianus (DC.) Boiss. (Cesit Tiilitbas) Species
Complex

Abstract: Comparative Analysis of Populations of Three Species within the Psephellus
aucherianus species somplex in terms of matK to determine the level of genetic variation and
the boundaries of the taxa of Psephellus sintenisii, Psephellus yusufeliensis, and P.
aucherianus, which are part of the Psephellus aucherianus complex within the genus
Psephellus, a partial region of the matK regions (chloroplast DNA) were amplified and
sequenced. According to the data obtained, it was determined that the population Eric,
belonging to the P. aucherianus, represents an ancestral lineage from an evolutionary
perspective, and that population of each species has its own unique haplotype diversity over
time. A total of 14 haplotypes were identified in the six populations within this complex. Three
of these haplotypes were specific to the P. sintenisii, while three were specific to the P.
yusufeliensis. The remaining eight haplotypes belonging to the P. aucherianus and its
populations, and one of them is shared between the Bagistas and Eri¢ (Erzincan) populations.
Thus, it is revealed that these two populations are genetically much more closely related
compared to the others. Furthermore, the levels of genetic variation and differentiation,
calculated according to the identified haplotypes, were found to be quite variable among
themselves, providing us with information for developing appropriate conservation strategies.
Consequently, priority should be given to the conservation of P. sintenisii, a species with
relatively low genetic diversity. In addition, considering the levels of genetic variation and
allelic diversity of the other two species, the moderate values determined indicate that they
are also at risk, although not to the same extent as the first species.

Keywords: cpDNA Haplotype, Endemic, Genetic Differentiation, Genetic Diversity,
Psephellus aucherianus, Tiirkiye
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GIRIS

Tiirkiye, bitki genetik kaynaklar1 acisindan diinyanin en 6nemli yerlerinden biridir: ii¢ fitocografik bolgede
(Avrupa-Sibirya, Akdeniz, Iran-Turan) yer almaktadir. Tiirkiye, ¢cok sayida dar ve yerel endemik tiire ev sahipligi
yapmaktadir ve bunlarin bir¢ogu yalnizca tip lokalitelerinden bilinmektedir (Giiner vd., 2012). Bu nedenle,
Tiirkiye'nin yiiksek biyocesitlilige sahip olmasi sasirtici degildir. Tiirkiye'nin cografyasi nadir ve endemik tiirlerin
biiyiik bir kisminin ortaya ¢cikmasina olanak saglayan, cesitli cografi ve iklimsel kogullarin egsiz bir kombinasyonuna
sahiptir (Firat ve Tan, 1997). Tiirkiye Florasi icin en 6nemli sorunlardan ve baglica risklerden biri, 6zellikle tiirler ve
popiilasyonlar1 arasindaki genetik etkilesimler olmak iizere, endemik tiirlerin popiilasyon yapisi1 hakkinda veri
eksikligidir. Popiilasyon genetiginde, bir tiiriin genetik ¢esitliligi ve popiilasyon diizeyindeki gen akis gibi siireclerin
incelenmesi gerekmektedir (Hedren, 2004; Mank ve Avise, 2004). Nesli tehlike altinda olan tiirlerin popiilasyonlari
genellikle kiigiiktiir veya azalmaktadir ve bu popiilasyonlar siklikla genetik cesitliligin azalmasindan muzdariptir. Bu
durum, tiiriin yok olma riskini artirir (Frankham, 2003). Bitkilerin genetik cesitliliginin, tiirlerin evrimsel tarihini
anlamaya ve dolayisiyla tehlike altindaki tiirler icin hedefli koruma stratejileri gelistirmeye yardimci oldugu
diisiiniilmektedir (Brekke vd., 2011; Wang vd., 2016; Li vd., 2019).

Tiir ici calismalarda kloroplast DNA's1 (cpDNA) markirlarinin faydalari, popiilasyon yapisindan filocografyaya
veya endemik ve nesli tiikenmekte olan tiirlerin evrimsel tarihinin yeniden yapilandirilmasina kadar uzanan
uygulamalarda gosterilmistir. Kloroplast DNA sekans farklilagmasi, tiir ici ve tiirler aras1 diizeyde yaygin olarak
kullanilmigtir (Palmer vd., 1988). Dahasi, cpDNA'daki tiir i¢i varyasyon, ¢ok cesitli bitki taksonlarinda belgelenmistir
ve bir¢ok ¢aligma endemik bitkilerin popiilasyon yapisimi arastirmistir (Su vd. 2005; Huang vd., 2005; Zhou vd.,
2010; Al-Qurainy vd., 2014). Aslinda, tiir i¢i cpDNA varyasyonu, popiilasyon farklilagsmasi gibi evrimsel siireclere
dair bilgiler saglamistir (Mason-Gamer vd., 1995). matK (maturaz Kinaz) geni (1500 bp) ters tekrarin bitisigindeki
biiyiik tek-kopyadaki kloroplast geni trnK’nin intronu icinde yer almaktadir ve matK bitki molekiiler sistematigi ve
evrimi icin tercih edilen bir molekiiler markirdir (Neuhaus ve Link, 1987; Wolfe vd., 1992; Hilu ve Liang, 1997; Mort
vd., 2001). matK geni, yliksek yer degistirme (siibstitiisyon) orani nedeniyle tiirler arasi ve tiir i¢i genetik cesitliligi
incelemek i¢in 6nemli ve giiclii bir arag olarak kullanilmaktadir.

Psephellus Cass. (Tiiliibas) cinsi Diinya'da 75-80 kadar tiire sahiptir, tiirlerin biiyiik ¢ogunlugu Tiirkiye'nin
dogusu, Kafkaslar ve Kuzey Bat1 Iran’da yayilis gosterir. Tiirkiye, Psephellus cinsi i¢in en 6nemli gen merkezlerinden
biridir ve cok sayida bolgesel veya yerel endemik tiirii icermektedir (Wagenitz ve Hellwig, 2000). Tiirkiye'de,
Psephellus cinsi 37 taksonu icermektedir. Bunlardan 28'i endemiktir ve gok yerel bir dagihm gostermektedir. Buna
gore, Tiirkiye icin endemizm orani yaklasik %82'dir (Bozkurt vd., 2020).

Cins icerisinde yer alan bazi yakin iligkili tiir veya taksonlarin teshisinin zor olmasinin yani sira, popiilasyonlari,
koruma durumlar1 ve popiilasyonlar arasindaki etkilesimler hakkinda ¢ok az bilgi bulunmaktadir. Herhangi bir
popiilasyon tizerinde calisma yapilirken, tiirlerin korunmasi i¢in taksonun adinin net olarak ortaya konmasi veya
taksonlarin sinirlarinin belirlenmesi en 6nemli adimdir. Bu caligmada, iilkemize 06zgii endemik Psephellus
aucherianus (DC.) Boiss. (gesit tiiliibas), Psephellus sintenisii (Freyn) Ertugrul & Uysal (tiiylii tiiliibas, yeni Tiirkce
bilimsel ad) ve Psephellus yusufeliensis Tugay & Uysal (¢oruh tiiliibast) tiirlerine ait popiilasyonlar icinde ve
arasindaki genetik cesitlilik matK bolgelerine (kloroplast DNA) dayali olarak belirlenmesi amaglanmistir.

MATERYAL VE YONTEM

Psephellus aucherianus (gesit tiiliibas), P. sintenisii (tiiylii tiilitbas) ve P. yusufeliensis (¢coruh tiiliibasy) tiirleri
i¢in Tiirkiye'nin 3 ilinden (Erzincan, Erzurum ve Artvin) toplam alt1 popiilasyona ait 171 bireyden yalnizca taze yaprak
ornekleri alinarak (Tablo 1; Sekil 1) silika jel icerisinde konulmustur. Total genomik DNA, 2X CTAB metoduyla izole
edilmistir (Doyle ve Doyle, 1987; Soltis vd., 1991; Cullings, 1992). DNA kalitesi icin Nanodrop 2000 spektrofotometre
ile 6lctim yapilmistir. matK-PCR amplifikasyonu icin matKF1 ve matKR1 primerleri kullanilmis (Denda vd., 1999)
olup, karisim icerigi ve kosullar1 Bozkurt (2015)’e gore diizenlenmistir. DNA dizileme hizmet alimiyla (Macrogen,
Hollanda) gerceklestirilmistir. Niikleotid dizilerinin ham sekanslar1 Chromas Lite 2.1 (Technelysium Pty Ltd)
programinda diizenlenmistir. Daha sonra diziler, MEGA 6 (Tamura vd., 2013) ve BioEdit 7.0.5.3 (Hall, 1999)
programlar1 kullanilarak hizalanmigtir. Arlequin 3.0 (Excoffier vd., 2005) programiyla popiilasyonlar arasi ve
popiilasyon ici ikili farklihklar1 analiz etmek icin molekiiler varyans analizi (AMOVA) gerceklestirilmistir.
Popiilasyonlar arasindaki Fst degerleri ol¢iilmiis ve anlamlilik 10.000 permiitasyon kullanilarak test edilmistir
(Peakall ve Smouse, 2012). Niikleotid kompozisyonu, Dizi sayisi (SS), polimorfik bolge sayisi (PBS), ayrilma bolgesi
(S), haplotip sayis1 (HN), toplam mutasyon sayis1 (TMS), Ortalama niikleotid farklihig1 sayis1 (k1), haplotip (gen)
gesitliligi (Hd), niikleotid cesitliligi (pi), ortalama ikili niikleotid farklilik sayis1 (k), gen akisi (Nm), popiilasyon
farklilasma parametreleri (Nst, Gst ve Fsr) gibi istatistiksel degerleri hesaplamak icin DnaSP 4.0 (Rozas vd., 2003)
kullanilmigtir. Her popiilasyon igin istatistiksel degerlerin tamami hesaplanmis ve incelenen popiilasyonlardaki
haplotip dagilimin belirlemek amaciyla Network (Bandelt vd., 1995) programinda uygulanan bir medyan birlestirme
ag algoritmasi kullanilarak bir matK haplotip ag1 olusturulmustur.
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Sekil 1. Psephellus taksonlarina ait popiilasyonlarin habit ve
kapitula goriintiileri. A: P. Sintenisii; B: P. aucherianus (Dutluca);
C: P. aucherianus (Eri¢); D: P. aucherianus (Bagistas); E: P.
yusufeliensis (Yusufeli); F: P. yusufeliensis (Tortum).

TARTISMA ve SONUC

Haplotip dagilim ve genetik cesitlilik

Bu calismada, Psephellus tiirlerine ait alt1 popiilasyonun cpDNA'nin matK bolgesi ilk kez calisilmistir. Incelenen
popiilasyonlarin matK boélgesine ait 171 bireye ait dizi elde edilmis ve hizalanmistir (Sekil 2). Veri matriksi 922
niikleotid uzunlugunda olup, bu veri matriksinin monomorfik (903), polimorfik (18), tek degisken (singleton: 9) ve
parsimoni i¢in bilgi verici (9) bolgeleri tespit edilmistir. Maternal kalitima dayal elde edilen veriler, her tiiriin kendi
popiilasyonuna ait spesifik haplotiplere sahip oldugunu gostermistir. Psephellus tiirlerinin matK bolgesine ait dizisi
toplam 9 ayrilmis bolge (segregated sites) tespit edilmis ve 14 haplotip belirlenmistir (P. sintenisii ii¢, P. aucherianus
sekiz ve P. yusufeliensis ii¢) (Tablo 2). Her popiilasyon i¢in spesifik haplotip sayisi [Eric 4, Dutluca 2 (P. aucherianus),
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Salihli (P. sintenisii) 3, Tortum 2 ve Yusufeli 1 (P. yusufeliensis)] belirlenmistir. Bagistas popiilasyonuna 6zgii bir
haplotip tespit edilmemistir.

Tablo 1. incelenen Psephellus taksonlarina ait incelenen popiilasyonlar.

Popiilasyonlar ve kodlar1 Lokalite

P.sintenisii Erzincan: Kemaliye yolu-Salihli ¢cimento gecidi, serpantin yamaclar,

Salihli popiilasyonu (PAUM) 1506 m, 04 vi 2011, K.Ertugrul 4371 ve T.Uysal; 08 vii 2010,
K.Ertugrul 4125 (KNYA).

P.aucherianus Erzincan: Kemaliye-Dutluca gecidi, bat1 yamaclar (1 km), kirmiz

Dutluca popiilasyonu (PADU) toprakli, mese agikliklari, taghk alanlar, 1520-1600 m, 05 vii 2012,
K.Ertugrul 4690 (KNYA).

P.aucherianus Erzincan; Kemah, Eri¢ Koyii giineyi, mege agikliklari, taglik bayirlar,

Eric¢ popiilasyonu (PSER) 1265-2000 m, 04 vii 2012, K.Ertugrul 4664 (KNYA).

P.aucherianus Erzincan: Ilic-Kemaliye arasi, Bagistas yukarisi, Kalker kayliklar

Bagistas popiilasyonu (PSAU) meselik, linear yaprakli, 1130 m, 04 vi 2011, K.Ertugrul 4369 ve
T.Uysal; 08 vii 2010, K.Ertugrul 4124 (KNYA).

P.yusufeliensis Artvin; Yusufeli-Sarigol c¢ikisi, kaya iizeri, 625 m, 31 v 2011,
Yusufeli popiilasyonu (PYUS) K Ertugrul 4237 T.Uysal ve D.Ulukig (KNYA).

P.yusufeliensis Erzurum; Tortum Selale girisi, ¢calilik kumlu tepeler, 1008 m, 03 vi
Tortum popiilasyonu (PYFS) 2011, K.Ertugrul 4334 T.Uysal ve D.Ulukis (KNYA).

Tiir seviyesinde haplotip cesitliligi (Hd) P. sintenisii i¢in 0,16, P. aucherianus i¢in 0,65 ve P. yusufeliensis 0,53
olarak belirlenmistir (Tablo 3). Psephellus popiilasyonlar1 icindeki haplotip cesitliligi Eri¢g> Dutluca> Salihli>
Tortum> Bagistas= Yusufeli seklinde siralanabilir. Gsr ve Fsr degerlerine gore, Eri¢ popiilasyonu ile diger P.
aucherianus popiilasyonlar arasindaki farklilagsmanin daha diisiik oldugu tespit edilmistir (Tablo 3).

Popiilasyonlar arasinda yiiksek bir farklilasmanin gostergesi popiilasyonlar i¢inde toplam varyasyonun diisiik
olmasi olarak rapor edilmistir (Nielsen, 2004). Zhang vd. (2014) Rheum tanguticum (Maxim. ex Regel) Balf.
taksonun popiilasyon arasi ve i¢i [%67,6/%13,88 (Fst: 0,82996; Fsc:0,86121)] molekiiler varyans analizleri (AMOVA)
degerlerine gore popiilasyonlar arasi varyasyonun yiiksek oldugu rapor edilmistir. Bu sonuglarla uyumlu olarak,
sirasiyla popiilasyonlar arasi varyasyonun popiilasyonlar ici varyasyondan (Tablo 4; P. aucherianus %95,73/% 4,27
ve P. yusufeliensis %98,04/%1,96) daha yiiksek olmasi nedeniyle calisilan popiilasyonlarin birbirlerinden oldukg¢a
farklilasmis oldugu soylenebilir. P. aucherianus popiilasyonlarinin yiiksek oranda farklilasmasinda genetik
siiriiklenmenin biiyiik etkisi oldugu diisiiniilmektedir. P. yusufeliensis’e ait Yusufeli popiilasyonun derin bir vadide
sikisip kalmasi, bu popiilasyonun lokuslarinin farkl secilim baskilarina maruz kalmasina ve sonugta genetik olarak
bu tiiriin diger popiilasyonundan (Tortum) farklilasmasina neden oldugu diistiniilmektedir. Ayrica, P. aucherianus
ve P. yusufeliensis popiilasyonlarinin oldukea yliksek bir farklilasma gostermesi bu tiirlere ait popiilasyonlar arasinda
toprak yapasi, iklim, ya da gesitli ¢evre kosullarinin da etkili olabilecegini diisiindiirmektedir. Bu sonuglar, endemik
bitki tiirlerinin ¢ogunun popiilasyonlar arasi yiiksek derecede farklilasma ve popiilasyon i¢i diisiik genetik varyasyon
seviyeleriyle karakterize edildigi genel goriisiinii dogrulamaktadir (Hamrick ve Godt, 1996; Gitzendanner ve Soltis,
2000; Cole, 2003; Nybom, 2004). Aym1 zamanda, dar dagilhimh tiirlerin kiiciik popiilasyonlarinin, genetik
siiriiklenme etkileri nedeniyle, diisiik genetik varyasyon seviyeleri ancak popiilasyonlar arasinda yiiksek genetik
farklilasma seviyeleri sergilemesi beklenmektedir (Hamrick ve Godt, 1989). Bu durum P. aucherianus ve P.
yusufeliensis popiilasyonlariyla uyumludur (Tablo 4). Ayrica, dar dagilimh ve kii¢lik popiilasyon boyutlarina sahip
bitkilerin popiilasyon yok olma riskinin yiiksek olmasi da beklenmektedir (Hanski ve Gilpin, 1997; Frankham vd.,
2002).

Agda (Sekil 3, 4 ve 5) P. sintenisii ve P. yusufeliensis tiirlerine ait popiilasyonlarin kendine 6zgiin haplotipleri
oldugu tespit edilmistir. P. aucherianusun popiilasyonlarinin ortak haplotiplerinin yani sira, Dutluca ve Erig
popiilasyonlarinin kendilerine 6zgiin haplotipleri de bulunmaktadir. Ilging bir sekilde, P. aucherianus'a ait Erig¢
popiilasyonu, ag analizinde ortak haplotiplere sahip olmasi nedeniyle diger haplotiplerle daha iligkili oldugu goriilen
bir atasal haplotipe sahiptir. P. aucherianus tiirii igin Eri¢ popiilasyonunun evrimsel acidan atasal bir soyu temsil
ettigi diisiiniilmekte ve diger P. aucherianus popiilasyonlarinin bu popiilasyondan ayrilarak evrimlestigi
diisiiniilmektedir. Bununla birlikte, P. yusufeliensis ve P. aucherianus’un popiilasyonlarinin oriintiilii goriilmesi bu
tiirlerin ortak bir kékenden yakin zaman ayrildiklarini ve yakin akraba olan bu taksonlara ait popiilasyonlarin
farklilagmaya devam ettigini gostermektedir. Maternal kaliima dayali matK verilerinden elde edilen haplotip agina
gore atasal pozisyondaki popiilasyonun P. yusufeliensis’e ait Yusufeli popiilasyonu oldugu diisiiniilmektedir.
Ulkemizde yayilis gosteren P. yusufeliensis tiirliniin morfolojik olarak Kafkasya kokenli Psephellus arpensis
(Czerep.) Wagenitz tiirii ile akraba oldugu ve buzul ¢ag1 sonras1 dagilmalar sirasinda P. arpensis tiirlinden ayrilarak
evrimlestigi 6ngoriilmektedir. Evrimsel izler goz 6niine alindiginda P. yusufeliensis’in daha erken ayrilan bir takson
olabilecegi, bunu sirasiyla P. aucherianus ve P. sintenisii'nin izledigi degerlendirilmektedir (Sekil 5).
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Tablo 2. Psephellus tiirlerine ait popiilasyonlarin haplotip dagilimlari.

Popglrilélons Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap | Hap
o e A B C D E F G H I J K L M N

Individuals

Salihli 25 + + +  P. sintenisii

Dutluca | 36 + +
Eric 29 + + + + I P. aucherianus
Bagistas | 31

Yusufeli | 26 . . +
Tortum | 24 P. yusufeliensis E N .

Tablo 3. incelenen Psephellus tiirlerine ait popiilasyonlarin haplotip cesitliligi (Hd) ve niikleotid cesitliligi (Pi).
Nm degerleri Gst, Nst, Fst (Nei 1973; Lynch ve Crease 1990; Hudson vd., 1992) P<0.001

SS PBS T™S | S ki pi HN Hd
25 5 5 5 0,400 0,00043 3 0,15667
36 2 2 2 0.163 0,00018 3 0,160
31 0] 0] 0 | 0,00000 0,00000 1 0,00000
‘ 29 11 11 11 3,365 0,00365 6 0,71429
‘ 96 13 PiT: 0.00364 | 8 | Hd:0.65285
‘ PYFS 24 1 1 1 | 0,08333 0,00009 2 0,08333
‘ PYUS 26 0 0 0 | 0,00000 0,00000 1 0,00000
P. yusufeliensis 50 PiT: 0.00115 3 Hd: 0.52816
Hs (HBK 1992) Gst Nsrt Fst Nm (Gsrt, Nsr, Fst)
PADU-PAUM 0,15884 0,71939 0,78038 0,78046 0,20, 0,14, 0,14
PADU-PSAU 0,08652 0,84151 0,98661 0,98656 0,09, 0,01, 0,01
PADU-PSER 0,40552 0,34611 0,54896 0,54895 0,94, 0,41, 0,41
PADU-PYFS 0,13007 0,76499 0,94185 0,94180 0,15, 0,03, 0,03
PADU-PYUS 0,09398 0,82796 0,98003 0,97998 0,10, 0,01, 0,01
PAUM-PSAU 0,06929 0,86691 0,97231 0,97222 0,08, 0,01, 0,01
PAUM-PSER 0,45778 0,38101 0,62070 0,62041 0,81, 0,31 ¢c-0,31
PAUM-PYUS 0,07667 0,85711 0,96161 0,96154 0,08, 0,02, 0,02
PAUM-PYFS 0,12081 0,78460 0,92550 0,92545 0,14, 0,04, 0,04
PSAU-PSER 0,34439 0,27604 0,48662 0,48647 1,31, 0,53, 0,53
PSAU-PYUS 0,00000 1,00000 1,00000 1,00000 0,00, 0,00, 0,00
PSAU-PYFS 0,03595 0,92839 0,98971 0,98969 0,04, 0,01, 0,01
PSER-PYUS 0,37815 0,45974 0,41138 0,41222 0,59, 0,72, 0,71
PSER-PYFS 0,43100 0,41014 0,32542 0,32630 0,72, 1,04, 1,03
PYUS-PYFS 0,03986 0,92284 0,97961 0,97959 0,04, 0,01, 0,01

Tiirlesme siirecinde Kuzeydogu Anadolu bolgesinin jeolojik yapisinin biiyiik etkisinin oldugu diisiiniilmektedir.
Dogal olarak, tektonik acidan Artvin-Yusufeli zonu ile Tortum-Olur zonunun birbirleriyle yakin akraba olup Oltu-
Ekayh zonunu olusturdugu bilinmektedir. P. yusufeliensis tiiriine ait iki popiilasyondan biri Yusufeli derin vadisinde
yer alirken, digerinin Tortum’da dar bir alanda yayilis gostermesi bu tektonik iligki ile dogru orantili olup tiiriin yayilig
hattin belirleyen bir unsur olarak goriilmektedir. P. yusufeliensis ve P. aucherianus tiirlerine ait popiilasyonlar
arasinda genetik farklilagsmay1 artiran diger 6nemli etmenin Dogu Anadolu bdlgesinin daglik yapisi oldugu
diisiiniilmektedir. Dag habitatlari, vadi ve ovalar1 gevreleyerek onlar1 muazzam sekilde farklilagtiran 6zel iklim
kosullar olusturmaktadir. Bu nedenle sarp topografik ve iklim egilimleri genetik degisim ve gog bariyerleri ile
karakterize edilen agir parcalanmig habitatlara yol agmakta (Wesche vd., 2006) ve popiilasyonlarin farklilagmasinda
cografik yapinin biiyiik etkisi oldugunu gostermektedir (Zhang vd., 2014).

Pargalanmig habitatlarda bulunan P. yusufeliensis ve P. aucherianus’e ait popiilasyonlar arasindaki genetik
farklilagma derecesi popiilasyonlarin aralarindaki cografik mesafenin artisi ile korelasyon gosterdigi goriilmektedir.
Bu durum, P. yusufeliensis tiirline ait Tortum popiilasyonun P. aucherianus popiilasyonlariyla, Yusufeli
popiilasyonuna gore daha fazla genetik iligki gostermesini ve genetik agidan cografik mesafeye uygun olarak daha az
farklilagmasini agiklamaktadir (Tablo 3; Gst degerleri).

P. aucherinaus ve P. yusufeliensis’e ait popiilasyonlar ve taksonlar arasinda az ama stirekli bir gen akisinin
olmasi (Table 3; Nm degerleri) popiilasyonlarin cografik olarak birbirleriyle baglantilh olmasindan kaynaklandig:
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diisiiniilmektedir (Hensen vd., 2005; Peterson vd., 2008; Leaché vd., 2014). Tiirlere ait popiilasyonlar arasi diisiik
seviyede gen akisi popiilasyonlar arasi genetik farklilagmay1 artirmaktadir (Tablo 3; Nm degerleri).

Tablo 4. incelenen Psephellus tiirlerinin popiilasyonlari icin matK bolgesine dayali molekiiler varyans analizi

(AMOVA; p<0.001).

AMOVA
Gruplar Varyans kaynagi df Kareleri Varyans Toplam
toplam komponenti Varyans %
Psau-Pser-Padu k=1 Popiilasyonlar arasi 3 170,564 2,77959 Va 95,73
Padupser (Fst): 0,95940 | Popiilasyonlar ici 92 11,405 0,12396 Vb 4,27
Padu (Fst): 0,95157 Toplam o5 | 181,969 2,00356
Psaupser (Fst): 0,95940 | Fiksasyon indisleri Fst: 0,95731
Pser (Fst): 0,94673
Pyus-Pyfs k=1 Popiilasyonlar arasi 1 24,982 1,00007 Va 98,04
Pyus (Fst): 0,08121 Popiilasyonlar ici 48 0,958 0,01997 Vb 1,96
Pyfs (Fst): 0,97958 Toplam 49 | 25,940 1,02003
Fiksasyon indisleri Fst: 0,08043
%%
% 4);/. Yusufeli
N Dutluc
\\ q\
‘.\\ ‘\
\\
‘\\\. I"':.v‘l‘
A\ /
\\\\\ f‘-“
‘\:\\ l'l
N\
Eric
Salihli
Sekil 3. Incelenen Psephellus aucherianus kompleksine ait
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Sekil 5. Caligilan tiirlere ait popiilasyoﬁiarm evrimsel izlerin degerlendirmesine dayali harita. Avel (2014) tarafindan
yeniden uyarlanan harita esas alinmgtir.

Ayn1 bolge icerisinde popiilasyonlar arasi farklilasma kompozisyonu, haplotipler arasi molekiiler mesafeyi temel
alan Nsr ve haplotip frekansini temele alan Gsr parametrelerine gore Nsr'nin Gsr’den biiyiik olmasi (Nst>Gsr) ayni
popiilasyonda yakin akraba haplotiplerin olusmasina ve filogenetik bir alt boliinmenin varligina isaret etmektedir
(Pons ve Petit, 1996). Bu durum P. aucherianus popiilasyonlarinin haplotip kompozisyonlariyla uyumlu olup, Erig
popiilasyonunun daha bazal bir konumda yer alabilecegini gostermektedir (Tablo 3). Ek olarak, P. sintenisii’nin P.
aucherianus’un Dutluca popiilasyondan farklilasmis olabilecegi degerlendirilmektedir. Bu degerlendirme Sekil
2’deki niikleotid pozisyonlarinin (237 ve 337 pozisyonlari) benzerligi ile uyumludur. P. sintenisii ise filogenetik
acidan her ne kadar P. aucherianus kokenli olsa da (Sekil 3), dar bogaz etkisi altinda kalmak suretiyle farklilagarak
0zgiin bir gen havuzu gelistirmis olabilecegi degerlendirilmektedir. Ayrica, P. sintenisii icin elde edilen Tajimanin D
degeri (-1,99937 P<0,05), istatistiksel olarak anlamlh negatif bir sapma gostermektedir. Bu bulgu, popiilasyonda
yakin gecmiste gerceklesmis olasi bir demografik genisleme veya lokusa etki eden secilim baskilar ile aciklanabilir.
Serpantin topraklar, bitkilerin tiirlesme ve endemizm oranini 6nemli 6l¢lide hizlandirdigindan (Brooks, 1987;
Proctor, 1999), bu topraklar nadir ve endemik bitki tiirlerinin olusumuna katkida bulunmaktadir (Skinner ve Pavlik,
1994). Bir tiir icin jeolojik izolasyon unsuru olarak kabul edilen serpantin habitat yapisinin (Kantarci, 1987;
Kruckeberg vd., 1999; Rajakaruna, 2004; Avcl 2005; Kurt vd., 2013; Ozdeniz vd., 2017), P. sintenisiinin ortaya
¢ikmasinda etkili olmus olabilecegi degerlendirilmektedir.

P. aucherinaus kompleksinde yer aldig1 diisiiniilen taksonlarin her birinin ayr tiirleri temsil ettigi makro ve
mikromorfolojik verilere dayal olarak rapor edilmistir (Bozkurt vd., 2020). Ayrica, bu bulgular karyolojik verilerle
de desteklenmektedir (Bozkurt vd., 2017). Mevcut calisma ise bu sonuglar: kismen desteklemektedir. Bu durum,
endemik veya dar yayiligh tiirlerde popiilasyonlar arasinda yiiksek diizeyde genetik farklilasmanin goriilmesi
(Hamrick ve Godt, 1989; 1996; Gitzendanner ve Soltis, 2000; Cole, 2003; Nybom, 2004) ve bu calismada yalnizca
maternal kalitma dayal tek bir gen bolgesinin analiz edilmis olmasi ile aciklanabilir. Bu nedenle, tiir sinirlarinin
belirlenebilmesi icin farkli molekiiler yaklagimlarin (AFLP gibi) kullanilmasi 6nerilmektedir.

Nesli tehdit altinda olan bitkiler iizerine cpDNA bolgelerine gore gerceklestirilen analizlerde haplotip cesitliligi
igin kritik degerler rapor edilmistir. Onceki ¢aligmalarda haplotip cesitliligi 0,6-0,87 (Hd>0,5) arasinda degerler
yiiksek haplotip cesitliligi olarak rapor edilmistir (Su vd., 2004; Huang vd., 2005; Su vd., 2005; Kim vd., 2007; Zhou
vd., 2010; Al-Qurainy vd., 2014). Bu raporlar P. aucherianus (Hd: 0.653) ve P. yusufeliensis (Hd: 0,528) tiirleriyle
tutarhdir. Literatiire gore, niikleotid ¢esitlilik (Pi>%o0,5) degerlerinin 0,002-0,005 arasinda degistigi bildirilmistir
(Su vd., 2005; Huang vd., 2005; Zhou vd., 2010; Al-Qurainy vd., 2014). Psephellus taksonlarinin popiilasyon
diizeyinde genetik cesitliligi acisindan en yiiksek haplotip cesitlilige ve niikleotid cesitlilige sahip olan Erig
popiilasyonunun incelenen diger Psephellus popiilasyonlarina kiyasla toplam genetik cesitlilige daha fazla katkida
bulundugu degerlendirilmektedir (Tablo 3). Anadolu diyagonali dogu ve bat1 arasinda bir izolasyon gorevi iistlense
de, bu kisimlarda da kesisen popiilasyonlarda yiiksek genetik cesitliligin oldugu bilinmektedir. Incelenen
popiilasyonlar arasinda en yiiksek cesitlilige sahip Eri¢c popiilasyonun da konumu itibariyle bu sonucu



M.BOZKURT / Bagbahce Bilim Dergisi 13(1) 2026: 22-33 30

desteklemektedir. Ayrica, bu popiilasyonun cesitliliginde jeolojik yapmin (Ozer, 1994) da 6nemli oldugunu
diisiindiirmektedir. Bununla birlikte, incelenen Bagistas ve Yusufeli popiilasyonlarinin genetik cesitliliginin diisiik
oldugu sdylenebilir (Hd:0,00000 ve Pi:0,00000). Bagistas popiilasyonun Eri¢ popiilasyonundan ayrilarak olusan
kapal1 bir popiilasyon oldugu degerlendirilmektedir. Yusufeli popiilasyonun ise gesitliliginin diisiik olmasi ¢ok izole
ve derin bir vadideki sinirh dagilimiyla iligkili olabilir. Yiiksek haplotip cesitliligi (Hd) ve diisiik niikleotid ¢esitliligi
(pi) kiiglik etkili popiilasyon biiyiikliigiiniin yakin gecmiste hizh bir sekilde genislemesi ile iligkilendirilmektedir
(Zhou vd., 2010). Ayrica, haplotip polimorfizminin mutasyonla birikmesinden ve diisiik niikleotid ¢esitliliginin ise
habitat parcalanmasindan kaynaklanabilecegi bildirilmistir (Bowen, 1997; Avise, 2000; Zhou vd., 2010). Bununla
birlikte, dogal habitat parcalanmasindan dolay: diisiik niikleotid gesitliligin goriilebilecegi bildirilmistir (Brullo ve
Marcen6, 1974). Dahasi, endemik bitkilerin ¢ogunda popiilasyonlar arasinda yiiksek genetik farklilasma ve
popiilasyon i¢inde diisiik genetik cesitlilik vurgulanmistir (Hamrick ve Godt, 1996; Gitzendanner ve Soltis, 2000;
Cole, 2003; Nybom, 2004). Onceki raporlar (Brullo ve Marcen6, 1974; Hamrick ve Godt, 1996; Bowen, 1997; Avise,
2000; Gitzendanner ve Soltis, 2000; Cole, 2003; Nybom, 2004; Zhou vd., 2010) P. aucherianus ve P. yusufeliensis
icinde benzer bir durum s6z konusu olup, yliksek haplotip ¢esitliligi ve diisiik niikleotid cesitliligi degerlerine gore,
bu taksonlarin dagilim alanlarim hizla genisletiyor olabilecegi ve taksonlardaki diisiik niikleotid cesitliliginin ise
habitat parcalanmasindan da kaynaklanabilecegini degerlendirilmektedir. Bununla birlikte, Huang vd. (2005) diisiik
niikleotid ¢esitliligin popiilasyon biiyiikliigiiniin agir1 derecede kiiciik olmasindan kaynaklandigimi bildirilmistir.
Onceki rapora (Huang vd., 2005) gore popiilasyonlarin biiyiikliigiiniin oldukca kiiciik oldugunu ileri siiriilebilir.
Zhang vd. (2014), R. tanguticum tiiriiniin nispeten yiiksek genetik cesitlilige [haplotip (;eglthhgl (Hd:0,894) ve diisiik
niikleotid cesitlilige (pi:0,00308)] sahip oldugu rapor edilmistir. Bu rapora gore, P. aucherianus ve P.
yusufeliensis’in kismen/ihimh yiiksek genetik cesitlilige sahip oldugunu soylenebilir. Bununla birlikte, P. sintenisii
icin hem Hd hem de pi degerlerinin diisiik olmasi1 nedeniyle tiiriin genetik cesitliginin diisiik oldugu soylenebilir.
Bununla birlikte, P. sintenisii'nin, serpantin topraklara adaptasyon siirecinde kiiciik bir popiilasyonun ilk olarak
darbogaz etkisine maruz kalmis olabilecegi, ardindan kurucu etkisiyle sekillenmis olabilecegi ve silire¢ sonucu
benzersiz bir gen havuzuna sahip endemik bir tiir olarak degerlendirilmektedir. Bu durum, kiiciik popiilasyonlu
endemik tiirlerin diisiik genetik cesitliligini de aciklayabilir (Frankham vd., 2005). Bu siire¢, kii¢iik boyutlu
popiilasyonlarda somut olarak allelerin rasgele kaybi ile sonuclanan genetik siiriiklenme ve demografik azalma ile
aciklanabilir (Soulé vd., 1986).

Nadir endemik bitki tiirlerinin, genetik siiriiklenme, kiiciik popiilasyon boyutu, sinirh sayida ortamda tek tip
genetik yap1 olusumuna yonelik giiclii secilim, iiremenin baskilanmasi ve diger baz1 nedenlerden dolay1 ¢ok diisiik
genetik cesitlilige sahip oldugu one siiriilmektedir (Lee vd., 2003; Sozen ve Ozaydin, 2009; 2010). Genel olarak,
tehlike altindaki bitki tiirleri diisiik genetik cesitlilikle karakterize edilir (Frankham 1995; Leimu vd., 2006). Bu
raporlar sonuglarimizla tutarlidir. Genetik gesitlilik ve popiilasyon genetik yapisi analizleri Psephellus tiirlerinin
korunmasi igin bir temel olusturmaktadir. Bozkurt vd. (2020) arazi gézlemleri neticesinde TUCN kriterlerine gore P.
sintenisii ve P. yusufeliensis’i CR (B2ab (iii, v) Kritik Tehlikede), P. aucherianus EN (B1iab (iii)+ 2ab (iii) Tehlikede)
olarak tehlike kategorileri degerlendirilmistir. Maternal kalitima dayal analizlerimize gore dogal olarak daha fazla
popiilasyona sahip P. aucherianus tiirii digerlerine kiyasla daha yiiksek genetik varyasyon ve daha fazla haplotip
iceren bir tiirdiir. Bu taksonun aksine, daha lokal yayilisa sahip ve az sayida popiilasyonla temsil edilen P.
yusufeliensis ve P. sintenisii nispeten daha diisiik genetik varyasyon ve haplotip icermektedir. P. sintenisii'de diisiik
genetik cesitlilik, tiirii genetik erozyona yatkin hale getirebilir. Bu nedenle, P. sintenisii'nin mevcut popiilasyonlari
korunmazsa, popiilasyonlarin yakin zamanda siirdiiriilebilirligini kaybedebilecegi ve tiiriin yok olma riskiyle karsi
karsiya kalabilecegi degerlendirilmektedir. Sonug olarak genetik cesitliligi oldukca diisiik olan P. sintenisii tiirline
korumada 6ncelik verilmesi ve in situ ve ex situ koruma stratejilerinin uygulanmasi 6nerilmektedir. Ayrica diger iki
tiirlin genetik varyasyon seviyeleri ve allel cesitliligi goz 6niine alindiginda belirlenen 1limh degerler ilk tiir kadar
olmasa da risk altinda olduklarini gostermektedir ve oncelikle ex situ koruma 6nlemlerinin alinmasi 6nerilmektedir.
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