Akademik Ziraat Dergisi 9(2): 223-228 (2020)

ISSN: 2147-6403 e-ISSN: 2618-5881 DOI: http://dx.doi.org/10.29278/azd.633776

Arastirma
(Research)

Ordu ilinde bulunan bazi Rubus (Rosaceae) tiirlerinde trnL-F gen bolgeleri ile

filogenetik iliskilerin belirlenmesi

Onur KOLOREN“1, Se¢il EKER /1

10rdu Universitesi, Ziraat Fakiiltesi, Bitki Koruma Boéliimii, Ordu

Alnis tarihi: 16 Ekim 2019, Kabul tarihi: 24 Eylil 2020

Sorumlu yazar: Secil EKER, e-posta: secileker@odu.edu.tr

0Oz

Bu calismada; Ordu ilinde yaygin bulunan yabani
Rubus tiirlerinin filogenetik farkliliklar1 trnL-F gen
bolgeleri kullanilarak belirlenmeye c¢alisiimistir.
Ordu'nun farkll noktalarindan 24 adet Rubus spp.
ornegi toplanmistir. Orneklerden DNA izolasyonu
Haymes’in (1996) gelistirdigi izolasyon protokoli
uygulanarak yapilmistir. Orneklerin trnL-F gen
bolgesini belirlemek icin, GenBank’tan alinan
referans diziler ile c¢alismanin sekans dizileri
karsilastirilmistir. MEGA6 paket programi
yardimiyla genetik uzakliklar hesaplanmis ve
filogeni agac olusturulmustur. Orneklerden 6
haplotip sonucu g¢kmistir. Bunlar; R sanctus
(EF055343), R. silvaticus (KM036881), R. divaricatus
(KM036924), R. conothyrsoides (KM036856), R.
capricollensis (KM036923) ve Rubus sp. (KT581217)
ile %100 niikleotid dizisi benzerligiyle akraba olarak
degerlendirilmistir.

Anahtar kelimeler: DNA, gen bdlgesi, haplotip,
Karadeniz Bolgesi, Rubus spp.

Determination of phlogenetic relationships with
trnL-F gene regions of Rubus (Rosaceae) species
in Ordu province

Abstract

In this study; the phylogenetic differences of some
Rubus genotypes naturally grown in Ordu province
in Black Sea Region were tried to be determined by
using trnL-F gene regions. 24 Rubus spp. were
collected with a survey. Haymes (1996) DNA
isolation protocol was used with little modification
to isolate the DNAs from the samples. In order to
determine the trnL-F gene region of our samples, the

reference sequences from GenBank were compared
with the sequences obtained in our study. Genetic
distances were calculated with the help of MEGA6
package program and phylogeny trees were drawn.
The samples were categorized in 6 Haplotype. These;
Haplotype 1 (F3, P1, P3, P4, U1, U2, 02, 03, 04, CM1),
Haplotype 2 (F5), Haplotype 3 (P2), Haplotype 4
(P5), Haplotype 5 (S1, CM2, CM3), Haplotype 6 (01,
CT1, CT2, CT3), respectively, R. sanctus (EF055343),
R silvaticus  (KM036881), R.  divaricatus
(KM036924), R. conothyrsoides (KM036856), R.
capricollensis ~ (KM036923) and  Rubus  sp.
(KT581217).

Key words: Black Sea Region, DNA, haplotype,
intergenic spacer, Rubus spp.

Giris

Rubus spp. cins icinde 12 adet alt cins mevcuttur
(Kurt ve ark., 2003). Cali seklinde ¢ok yillik otsu
bitkilerdir. Gévde genellikle dikenlidir ve tirlere
bagl olarak 50 cm’den 200 cm’ye kadar biiyiiyebilir.
Rosoideae, yumusak meyveler de dahil olmak iizere
bir dizi ekonomik 6neme sahip olan Rosaceae'nin bir
alt familyasidir. Bu tiirler; cilek (Fragaria spp.),
kirmizi ahududu (Rubus idaeus) ve siyah ahududu (R.
occidentalis), bogiirtlen (Rubus spp.) ve ekonomik
acidan en 6nemli kesme cicek cinslerinden biri olan
giillerdir (Rosa spp.) (Longhi ve ark. 2014). Ik kez
Avrupa’da tanimlanmis olan bégurtlen, cogu kiltiir
bitkisinde ve yol kenarlarinda bulunmaktadir (Uygur
ve ark., 2001; Yonat ve Koloren, 2017; Sezer ve
Koloren, 2019). Son yillarda vitamin, mineral ve
antioksidan kapasitesi bakimindan zengin olmasi
nedeniyle bogiirtlen meyvesine olan ilgi artirmistir
(Ates, 1993; Anonim, 2009). Bogiirtlen; iliman iklim
meyve tiirii olmasina ragmen yetistiriciligi suptropik
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iklim bolgelerinde de yapilabilir. Bu durum
bogiirtlenlerin degisik iklim sartlarina kolay bir
sekilde adapte oldugunu gostermektedir (Goktas,
2011). Ulkemizin bircok farkli bolgesinin dogal
florasinda 6zellikle sahil ve gecis
bolgelerinde yaygin olarak yetismektedir. Bu tiirtin
yabani formlan iilkemizin diger bolgelerinde genis
alanlarda ve yogun olarak bulunmaktadir (Onur,
2006). Dogadaki yabani tir ve varyetelerin
toplanmasi ve molekiiler diizeyde tanimlanmasi
ekonomik degeri olan ¢esitlere yeni ve {stiin
ozellikler Kkazandirilmast acisindan  6nemlidir
(Bothmer ve ark., 1991). Son yillarda yaygin olarak
kullanilan DNA taksonomisi, biyolojik ¢esitliligin ve
tirlerin belirlenmesinde yeni ve yararl bir yontem
olarak ortaya c¢ikmaktadir (Filiz ve Kog, 2011),
ozellikle ITS ve Kloroplast trnL-F gen bdlgeleri
kullanilarak bitkiler arasindaki filogenetik iliskiler
belirlenmektedir (Soejima ve Nagamasu, 2004;
Guoye ve ark., 2016; Eker ve Koloren, 2017; Koléren
ve Eker, 2018). Bu ¢alismanin amacit Ordu ilinde
bulunan 24 Rubus tiiriiniin filogenetik iligkilerini
trnL-F gen bolgelerini kullanarak farkl tiirler olup
olmadigini belirlemektir.

Karadeniz

Materyal ve Metod
Bitkisel materyal

Ordu’dan toplanan Rubus oOrneklerinin filogenetik
iligkilerinin belirlenmesi amaclanan c¢alismada 24
adet Dbitki 0Ornegi buz kutular1 yardimiyla
laboratuvara getirilmis ve -80 °C’de korunmustur.
Ornekler findik bahgelerinden belirli uzakliklardan
rastgele toplanmustir. Orneklerin cografik konumlari
kayit altina alinmistir (Cizelge 1).

DNA izole etme ve Polimeraz Zincir Reaksiyon
asamalar1 (PZR)

Orneklerin DNA izolasyonu Haymes'in (1996)
gelistirdigi mini prep DNA izolasyon protokoliinde
kiiciik degisiklikler yapilarak gerceklestirilmistir.
Polimeraz zincir reaksiyonunun 25 pl hacminin
icindekiler; 1xPZR buffer, 10 mM dNTPs, 2.5mM
MgClz, primerler 10 mM trnL-c ve 10 mM ¢trnF-f
(Cizelge 2), 5U Taqgpolymerase (ThermoScientific,
Maxima Hot Start). PZR doéngili parametreleri;
95°C’de 15 dk, sonra 35 dongii; 94°C’'de 1 dk, 51°C’'de
1dk ve 72°C’de 2 dk ve son olarak 72°C’de 10 dk
inkiibe yapilmistir. PZR {riinleri % 1.5’liik agaroz jel
TAE buffer'da (0.04 M Tris-acetate, 1IMm EDTA,
Ph=8) 100 V akimda 60 dk boyunca elektroforez
edilmistir. Jelin gorlintilenmesi Quantum ST5
(Vilber Lourmat) jel dokimantasyon sistemi
kullanilarak gergeklestirilmistir.

Cizelge 1. Rubus spp. Orneklerinin cografik
konumlari
Ornek No Yer Paralel Meridyen
1 CT1 40°,52', 56" 37°,27', 21"
2 CT2 40°,53", 30" 37°,27', 35"
3 CT3 40°,53",08" 37°,29',09"
4 CT4 40°,53", 06" 37°,29', 10"
5 U1l 41°,10', 22" 37°,39',54"
6 U2 41°,14', 25" 37°,16', 46"
7 CM1 40°,54', 47" 37°,28', 28"
8 CM2 40°,56', 08" 37°,29',11"
9 CM3 40°,56',47" 37°,29', 47"
10 F1 40°,57', 34" 37°,30',09"
11 F2 40°,58', 13" 37°,30', 19"
12 F3 40°,57', 59" 37°,30', 16"
13 F4 40°,58', 39" 37°,29', 42"
14 F5 40°,58', 26" 37°, 28',31"
15 P1 41°,01', 14" 37°, 49', 34"
16 P2 41°,01',15" 37°, 49',35"
17 P3 41°,03', 09" 37°, 47',01"
18 P4 41°,06', 51" 37°, 46',50"
19 P5 41°,06', 49" 37°, 42',15"
20 01 40°,58', 17" 37°, 57',17"
21 02 40°,56', 35" 37°, 53',22"
22 03 40°,54', 18" 37°, 49',42"
23 04 40°,55', 37" 37°, 52',58"
24 S1 40°,93', 23" 37°,97', 68"

Cizelge 2. PZR asamalarinda kullanilan primerlerin

bilgileri
Primerler Baz dizileri
trnL-c 5' CGAAATCGGTAGACGCTACG 3'
trnF-f 5' ATTTGAACTGGTGACACGAG 3'

Sekans analizi ve filogeni agaci

PZR fiirtinleri ve trnL-c, trnF-f primerleri sekans
analizi Macrogen (Amsterdam-Hollanda) firmasinda
yaptirlmistir. Elde edilen genetik verilerin ham
dizileri, BioEdit (Hall, 1999) programi kullanilarak
islenmis ve ClustalW (Thompson ve ark., 1997)
programi yardimiyla, GenBank’'tan elde edilen
referans tirlerin (Cizelge 3) sekans dizileriyle
karsilastirilmistir. Filogeni agaglar1 Neighbor-Joining
(NJ; Saitou ve Nei, 1987), Maximum-Parsimony (MP;
Eck ve Dayhoff, 1966; Fitch, 1977) ve Maximum-
Likelihood (ML) algoritmalar: Tamura ve ark. (2013)
tarafindan yapilan MEGA6 paket programi
kullanilarak olusturulmustur.

Bulgular ve Tartisma

Sekil 1’deki jel goriintiilerinde Fatsa 3-F3, Fatsa 5-F5,
Persembe 3-P3, Persembe 4-P4, Persembe 5-P5,
Ordu 1-01, Saraycik 1-S1, Camas 2-CM2, Camas 3-
CM3, Unye 2-U2, Catalpmar 1-CT1, Catalpinar 2-CT2
Persembe 1-P1, Persembe 2-P2, Ordu 2-02, Ordu 3-
03, Ordu 4-04, Camas 1-CM1, Unye 1-U1 ve
Catalpinar 3-CT3 ornekleri Rubus tiirli olarak tespit
edilmistir. Orneklerden 6 Haplotip elde edilmistir.,
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Cizelge 3. Rubus spp. tlrlerinin Genbank’tan alinan
referans numaralar1

Referans No Tiir Adx
KM036856 Rubus conothyrsoides
KT581217 Rubus sp.
KM036881 Rubus silvaticus
EF055343 Rubus sanctus
KM036924 Rubus divaricatus
KM036923 Rubus capricollensis
KM037139 Rubus praecox
KM036935 Rubus rhamnifolius
KF977458 Rubus allegheniensis
AY818230 Rubus hirsutus
KM037172 Rubus odoratus

Bunlar; Haplotip 1 (F3, P1, P3, P4, U1, U2, 02, 03, 04,
CM1) R sanctus'a (EF055343) yakin akraba
bulunmustur. Bu akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve
ML agaclarindaki %87, %90 ve %88 algoritma
degerleri ile destek gérmiistiir. Haplotip 2 (F5) R
silvaticus'a (KM036881) yakin akraba bulunmustur.
Bu akrabalik durumu ML agacindaki %80 algoritma
degeri ile destek gormiistiir. Haplotip 3 (P2) Rubus.
sp.'ve (KT581217) yakin akraba bulunmustur. Bu
akrabalik durumu sirayla NJ ve ML agaglarindaki

%98 ve %98 algoritma degerleri ile destek
gornistiir. Haplotip 4 (P5) R divaricatus’a
(KM036924) yakin akraba bulunmustur. Bu

akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve ML agag¢larindaki
%65, %64 ve %66 algoritma degerleri ile destek
gormistir. Haplotip 5 (CM2, CM3, S1) R
conothyrsoides’e ~ (KM036856)  yakin  akraba
bulunmustur. Bu akrabalik durumu ML agacindaki
%80 algoritma degerleri ile destek gormiistir.
Haplotip 6 (01, CT1, CT2, CT3) R. capricollensis’e
(KM036923) yakin akraba bulunmustur. Bu
akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve ML agac¢larindaki
%65, %64 ve %66 algoritma degerleri ile destek
gormiistiir. Referans Rubus tiirleri ile calismamizdan
cikan haplotiplerin aralarindaki filogenetik iliski
(Cizelge 4) ve genetik mesafeler (Sekil 2) asagida
bildirilmistir. Amsellem ve ark, (2000), R
alceifolius’'un genetik cesitliligini amplifiye fragman
uzunlugu (AFLP) yontemini kullanarak
belirlemislerdir. Giineydogu Asya'da ve cesitli
bolgelerde dogal varligi ile taninan bu bitki
simdilerde Hint Okyanusu Adalar1 ve Avustralya’da
ciddi bir yabanci ot olarak belirlenmistir. Kendi
dogal araliginda, R. alceifolius popiilasyonlar1 Kuzey
Vietnam'dan Java'ya kadar cografi olarak biiyiik
genetik degiskenlik gostermektedir. Madagaskar'da
ise genetik degiskenlik biraz daha diisiik
bulunmustur. Hint Okyanusu'nda ki adalardan
orneklenen her niifus tek bir genotip ile karakterize
edilirken, aralarindan sadece R. alceifolius

Madagaskar bireyleri ile yakin iliskili bulunmustur.
Bu sonuglardan dolay1 R. alceifolius'un Madagaskar'a
ilk kez girmis oldugunu belirtmislerdir. Ericksson ve
ark, (2003), Rosoideae familyasindan 44 bitki
orneginin  trnL-F ve ITS gen bolgelerini
arastirmiglardir. Calistiklar1 6rnekler arasindan su
filogenetik  tamimlamalara yer  vermislerdir:
Sanguisorbeae ve onun altkiimeleri Agrimoniinae ve
Sanguisorbinae, Potentilleae ve onun altkiimeleri
Fragariinae ve Potentilla, Roperculina (Rosa +
Sanguisorbeae + Potentilleae) ve Sanpotina
(Sanguisorbeae + Potentilleae). Kullandiklar:
Duchesnea (Potentilla indica), Horkelia ve Ivesia
cinslerinin, Potentilla’da oldugu 06ngorilmiistiir.
Potter ve ark., (2007), Rosaceae cinsine ait oldugu
bilinen 88 ornekte filogenetik iliski bakarken, trnL-
trnF ve bircok daha gen bolgesi kullanarak
arastirmiglar ve sonug¢ olarak Rosaceae'y1 ii¢ alt
familya  halinde  belirtmislerdir: =~ Rosoideae,
Dryadoideae ve Spiraeoideae. Dizkirici ve ark,
(2016), Van ilinde bulunan Orkide (Orchis) cinsine
ait 9 tiiriin filogenetik iliskisini ¢trnL intron ve trnL-F
IGS  bolgelerini  kullanilarak  belirlemislerdir.
Calismanin sonucu olarak, Anacamptis ve Neotinea
altcinslerinde  bulunan  tiirlerin  taksonomik
pozisyonunun  degistirilerek cins  seviyesine
¢ikarilmasi gerektigini bildirmislerdir.

Sekil 1. Rubus spp. drneklerimizin trnL-F gen bolgelerinin agaroz
jel icinde gorintisi. Kuyucuk M: 100bp (Base Pair)
ladder, Kuyucuk 1: Fatsa 3, Kuyucuk2: Fatsa 6, Kuyucuk 3:
Persembe 3, Kuyucuk 4: Persembe 4, Kuyucuk 5:
Persembe 5, Kuyucuk 6: Ordu 1, Kuyucuk 7: Saraycik 1,
Kuyucuk 8: Camas 2, Kuyucuk 9: Camas 3, Kuyucuk 10:
Unye 2, Kuyucuk 11: Gatalpinar 1, Kuyucuk 12: Gatalpinar
2, Kuyucuk 13: Fatsa 1, Kuyucuk 14: Fatsa 2, Kuyucuk 15:
Fatsa 4, Kuyucuk 16: Persembe 1, Kuyucuk 17: Persembe
2, Kuyucuk 18: Ordu 2, Kuyucuk 19: Ordu 3, Kuyucuk 20:
Ordu 4, Kuyucuk 21: Camas 1, Kuyucuk 22: Unye 1,
Kuyucuk 23: Catalpinar 3, Kuyucuk 24: Catalpinar 4.
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Laboratuvar calismalari sonucunda o6rneklerimizin
agaroz jel icindeki goriintiisiinde; 3., 4., 5., 6., 7., 8., 9,,
10, 11, 12, 13, 14, 20, 21,, 22, 23,, 24,, 25,, 26. ve
27. kuyucuklarda pozitif bant goriilmektedir.
Orneklerden 20. ve 21. kuyucuklarda bantlar biraz
silik ¢ikmis olmasina ragmen sekans analizlerinde
pozitif sonug vermistir. Bunlar; 3. kuyucuk Fatsa 3, 4.
kuyucuk Fatsa 5, 5. kuyucuk Persembe 3, 6. kuyucuk
Persembe 4, 7. kuyucuk Persembe 5, 8. kuyucuk
Ordu 1, 9. kuyucuk Saraycik 1, 10. kuyucuk Camas 2,
11. kuyucuk Camas 3, 12. kuyucuk Unye 2, 13.
kuyucuk Catalpmar 1, 14. kuyucuk Catalpinar 2, 20.
kuyucuk Persembe 1, 21. kuyucuk Persembe 2, 22.
kuyucuk Ordu 2, 23. kuyucuk Ordu 3, 24. kuyucuk
Ordu 4, 25. kuyucuk Camas 1, 26. kuyucuk Unye 1 ve
27. kuyucuk Catalpmar 3 DNA’sidir. Jel goriintiisi,

calisilan Rubus spp. orneklerinin DNA’larinin trnL-F
gen bolgelerinin basarili bir sekilde ¢ogaltilabildigini
ifade etmektedir (Sekil 1). Jel goriintiisiinde goriilen
20 adet pozitif banti ifade eden Cizelge 4, DNA
dizilerinin yiizde (%) niikleotit benzerlikleri ve
tahmini evrimsel genetik uzakliklarini vermektedir.
Genbanktan referans alinan Rubus tirleri ile
¢alismamizdan sonuglanan Haplotipler (Fatsa3-F3,
Fatsa5-F5, Persembel-P1, Persembe2-P2,
Persembe3-P3, Persembe4-P4, Persembe5-P5,
Unye1-U1, Unye2-U2, Ordul-01, Ordu2-02, Ordu3-
03, Ordu4-04, Camas1-CM1, Camas2-CM2, Camas3-
CM3, Catalpinar1-CT1, Catalpinar2-CT2, Catalpinar3-
CT3, Saraycik1-S1) aralarindaki filogenetik iliskiyi
aciklayan soy agaci Sekil 2’'de verilmistir.

Cizelge 4. Belirlenen Fatsa3-F3, Fatsa5-F5, Persembel-P1, Persembe2-P2, Persembe3-P3, Persembe4-P4,
Persembe5-P5, Unyel-Ul, UnyeZ-UZ, Ordul-01, Ordu2-02, Ordu3-03, Ordu4-04, Camas1-CM1,
Camas2-CM2, Camas3-CM3, Catalpinarl-CT1, Catalpinar2-CT2, Catalpiar3-CT3, Saraycikl-
S1Rubus tiirleri aralarindaki niikleotit (%) benzerlikleri ve tahmini evrimsel genetik uzakliklari

©n <] hs] 3 2] ©n g

= 2 = 2 5 2 «x £ £ % E 8§ : £ § 8§ ¢g
g 8 8 8 £ 8 28 xf «Sfwdiwsg: & § 5«5 g B
2 & & & &= & &°8 S g %8 £ ] = ] < 2 =
< < < < ] < =5 = IS e S “ © g é‘ :
T == T T s} s} LS < S S < I~ I = <
Haplotip 1 p 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04 04
55 47 54 55 54 16 54 54 55 55 55 07 35 47 28
_ 0.0 09 09 09 09 09 09 09 04 08 09 09 08
Haplotip 2 055 73 o7 1 97 11 97 97 ! 97 55 I 76 37 73 63
Haplotip 3 00 00 L 09 09 09 08 09 09 09 09 04 09 08 09 08
168 111 71 73 71 8 71 71 73 71 47 73 52 12 48
. 00 00 00 0.9 09 0.9 04 09 08 09 09 08
Haplotip 4 083 o028 139 P g7 1 13 1 1 97 1 54 97 74 35 71 63
Haplotip 5 00 00 00 00 o 09 09 09 09 09 04 08 09 09 08
055 000 111 028 97 11 97 97 97 55 76 37 73 63
. 00 00 00 00 00 0.9 0.9 04 09 08 09 09 08
Haplotip 6 083 o028 139 000 o028 0 13 ! 1 97 1 54 97 74 35 71 63
Rubus praccox 00 00 00 00 00 00 . 09 09 09 09 04 09 07 08 08 07
083 028 139 000 028 000 13 13 11 13 16 11 92 83 89 88
R divaricatus @0 00 00 00 00 00 00 09 04 09 08 09 09 08
083 028 139 000 028 000 000 97 54 97 74 35 71 63
R rhamnifolius 00 00 00 00 00 00 00 00 09 04 09 08 09 09 08
083 028 139 000 028 000 000 000 97 54 97 74 35 71 63
R 00 00 00 00 00 00 00 00 00 . 09 04 08 09 09 08
conothyrsoides 055 000 111 028 000 028 028 028 028 97 55 76 37 73 63
R 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 - 04 09 08 09 09 08
capricollensis 083 028 139 000 028 000 000 000 000 028 54 97 74 35 71 63
R sanctus 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 = 04 04 04 04 04
000 055 168 083 055 083 083 083 083 055 083 55 07 35 47 28
R silvaticus 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 -~ 08 09 09 08
055 000 111 028 000 028 028 028 028 000 028 055 76 37 73 63
R odoratus 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 . 08 08 08
281 224 339 253 224 253 253 253 253 224 253 281 224 29 52 57
R 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 = 09 08
allegheniensis 253 196 310 224 196 224 224 224 224 196 224 253 196 253 12 48
Rubus sp 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 . 08
: 168 111 000 139 111 139 139 139 139 111 139 168 111 339 310 48
R hirsutus 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00 00

: 515 456 515 456 456 456 456 456 456 456 456 515 456 544 485 515
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Rubus capricollensis (KM036923)

65°/64°*/66°°"
Haplotip 6

Rubus praecox (KM037139)
Rubus divaricatus (KM036924)
Haplotip 4

Rubus rhamnifolius (KM036935)

40/-/B0

40/1/80

Rubus conothyrsoides(KMO036856)
Haplotip 5
Rubus silvaticus(KM036881)
Haplotip 2
s7/90/ss | Rubus sanctus(EF055343)

Haplotip 1
98/-/98 |Rubus sp.(KT581217)

| Haplotip 3
KM037172(Rubus odoratus)

Rubus allegheniensis (KF977458)
Rubus hirsutus(AY818230)

0.005

Sekil 2. Genbanktan temin edilen Rubus tiirleri ile ¢alismamizda elde edilen Haplotipler
(Fatsa3-F3, Fatsa5-F5, Persembel-P1, Persembe2-P2, Persembe3-P3, Persembe4-P4,
Persembe5-P5, Unyel-U1, Unye2-U2, Ordul-01, Ordu2-02, Ordu3-03, Ordu4-04,

Camas1-CM1, Camas2-CM2,

Camas3-CM3,

Catalpinar1-CT1, Catalpinar2-CT2,

Catalpinar3-CT3, Saraycik1-S1) aralarindaki filogenetik iligkiyi gosteren soy agaci (*
NJ: Neighbor-Joining, **MP: Maximum-Parsimony, ***ML: Maximum-Likelihood).

Sonug

Calismalarimizin sonunda orneklerden 6 Haplotip
belirlenmistir. Bunlar; Haplotip 1 (F3, P1, P3, P4, U1,
U2, 02, 03, 04, CM1) R sanctus'a (EF055343) yakin
akraba olarak bulunmustur. Bu akrabalik durumu
sirayla NJ, MP ve ML agacglarindaki %87, %90 ve
%88 algoritma degerleri ile destek gormiistur.
Haplotip 2 (F5) R silvaticus'a (KM036881) yakin
akraba olarak bulunmustur. Bu akrabalik durumu
ML agacindaki %80 algoritma degerleri ile destek
gormistir. Haplotip 3 (P2) Rubus. sp.ye
(KT581217) yakin akraba olarak bulunmustur. Bu
akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve ML agag¢larindaki
%98 ve %98 algoritma degerleri ile destek
gormiistir. Haplotip 4 (P5) R. divaricatus’a
(KM036924) yakin akraba olarak bulunmustur. Bu
akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve ML agag¢larindaki
%65, %64 ve %66 algoritma degerleri ile destek
gormiistir. Haplotip 5 (CM2, CM3, S1) R
conothyrsoides’e (KM036856) yakin akraba olarak
bulunmustur. Bu akrabalik durumu ML agacindaki
%80 algoritma degerleri ile destek gormiistiir.
Haplotip 6 (01, CT1, CT2, CT3) R. capricollensis’e
(KM036923) yakin akraba olarak bulunmustur. Bu

akrabalik durumu sirayla NJ, MP ve ML agaclarindaki
%65, %64 ve %66 algoritma degerleri ile destek
gormiistir (Sekil 2).

Sonugcta bu sekilde bir ¢alismayla Karadeniz Bolgesi
Ordu’daki Rubus tiirlerinin trnL-F gen bolgelerine
bakilarak filogenetik iligkileri  belirlenmistir.
Ulkemizin hemen hemen her bolgesinde fazlasiyla
rastgelinen Rubus tiirleri ile ilgili trnL-F gen bolgeleri
yardimiyla yapilan bu ¢alismanin, bundan sonraki
Rubus spp.nin filogenetik calismalarinda kaynak
olusturacaktir. Ayrica Tirkiye florasinda ilk olarak
saptanan Rubus conothyrsoides, R. capricollensis, R.
divaricatus ve R. silvaticus'un diger bitkisel
ozelliklerinin tespit edilerek floraya eklenmeleri
yapilmalidir.
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