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ÖZET 

TÜRKĠYE’DE YAYILIġ GÖSTEREN Carum L. (Apiaceae) CĠNSĠNE 

AĠT TÜRLERĠN ITS, trnL-F, trnL ĠNTRON VE rbcL SEKANS 

DĠZĠLERĠNE DAYALI FĠLOGENETĠK ANALĠZĠ 

Feyzanur TOPSEÇER 

Yüksek Lisans Tezi, Tarımsal Biyoteknoloji Anabilim Dalı 

Tez DanıĢmanı: Doç. Dr. Emre SEVĠNDĠK   

2021, 101 Sayfa 

Bu çalıĢma ile Türkiye de yayılıĢ gösteren Carum L. cinsine ait türlerin çekirdek 

(nrDNA) ITS ve kloroplast (cpDNA) trnL-F, trnL intron ve rbcL bölgelerinin 

moleküler sistematik analizi yapılarak nükleotid kompozisyon oranları ve türler 

arası genetik uzaklık değerleri belirlenmiĢ ve filogenetik iliĢkileri 

değerlendirilmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda ITS (A + T) içeriği %47,4, (G + C) içeriği 

%52,5; trnL-F (A + T) içeriği %64,2, (G + C) içeriği %35,7; trnL intron (A + T) 

içeriği %64,3, (G + C) içeriği %35,7 ve rbcL (A + T) içeriği %54,8, (G + C) 

içeriği %45,1 olarak netleĢtirilerek sekans analiz sonuçlarına göre ML ve NJ 

ağaçları oluĢturulmuĢtur. ML sonuçlarına göre ITS, trnL intron ve rbcL 

sonuçlarında türler arasında ayrım oluĢurken, trnL-F sonuçlarında ayrım 

olmamıĢtır. NJ ağacında, ITS ağacımızda türler arasında gruplaĢma oluĢurken, 

trnL-F, trnL intron ve rbcL sonuçlarında gruplaĢma olmadığı tespit edilmiĢtir.  

Anahtar Kelimeler: Apiaceae, Carum, nrDNA, ITS, cpDNA, trnL-F, trnL 

intron, rbcL 
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ABSTRACT 

PHYLOGENETIC ANALYSIS OF THE SPECIES BELONGING TO 

THE GENUS Carum L. (Apiaceae) GROWING IN TURKEY BASED 

ON ITS, trnL-F, trnL INTRON AND rbcL SEQUENCES 

Feyzanur TOPSEÇER 

M.Sc. Thesis, Department of Agricultural Biotechnology

Supervisor: Assoc. Prof. Dr. Emre SEVĠNDĠK

2021, 101 Pages 

In this study, phylogenetic analysis of Turkish Carum L. species was conducted 

based on nuclear ribosomal DNA (nrITS) and chloroplast DNA trnL intron, trnL-

F and rbcL regions molecular systematic analysis, nucleotide composition ratios 

and interspecies genetic distance values were determined and their phylogenetic 

relationships were evaluated. As a result of the study, ITS (A + T) content was 

47.4%, (G + C) content was 52.5%; trnL-F (A + T) content 64.2%, (G + C) 

content 35.7%; By clarifying trnL intron (A + T) content 64.3%, (G + C) content 

35.7% and rbcL (A + T) content 54.8%, (G + C) content 45.1%, the sequence ML 

and NJ trees were created according to the analysis results. According to ML 

results, while differentiation was formed between species in ITS, trnL intron and 

rbcL results, there was no distinction in trnL-F results. It was determined that 

there was no resolution in trnL intron, trnL-F and rbcL results, while grouping 

occurred between species in our ITS tree in the NJ tree. 

Key Words: Apiaceae, Carum, nrDNA, ITS, cpDNA, trnL-F, trnL intron, 

rbcL 
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1. GĠRĠġ

Türkiye coğrafi konumu, jeomorfolojik yapısı, farklı topoğrafik yapılara ve toprak 

gruplarına sahip oluĢu, çeĢitli iklim tiplerini içermesi, Ġran-Turan, Akdeniz ve 

Avrupa-Sibirya olmak üzere üç farklı bitki coğrafyasının birleĢtiği yerde 

bulunması, buzul dönemlerinde canlılar için sığınak olması ve bazı cinslerin gen 

merkezi olması nedeniyle; ülkemiz üzerinde yayılıĢ gösteren bitki tür çeĢitliliği 

bakımından dünyanın oldukça zengin ve farklı vejetasyon (bitki örtüsü) tiplerini 

bir arada bulunduran alanlardan birisidir (Davis ve Hedge, 1975; Avcı, 1993; 

Tosun, 2015). 

Ülkemiz flora bölgelerinin sahip olduğu özellikler bitki çeĢitliliği açısından büyük 

önem teĢkil etmektedir (Avcı, 2005). Ülkemizin floristik yapısından kaynaklanan 

bu durum birçok botanikçiyi ülkemiz adına ilgi odağı haline getirerek farklı 

zamanlarda çok sayıda yabancı botanikçinin ülkemiz bitki çeĢitliliği hakkında 

araĢtırmalar yapmasına da neden olmuĢtur. Literatüre kayıtlı birçok araĢtırmanın 

çok eski tarihlere dayandığı bilinsede, tüm bu çalıĢmaların ilk adımını oluĢturan 

bitki toplama amacıyla yapılmıĢ çalıĢmalar 16 yy. ortalarından itibaren baĢlamıĢtır. 

Ülkemize bu amaç doğrultusunda gelen ilk araĢtırmacı Fransız doğa bilimci Pierre 

Belon (1517-1564)‘dur (Baytop, 2004). Anadolu‘ya gelerek çeĢitli bölgelerden 

çok miktarda bitki örnekleri toplayarak oluĢturduğu koleksiyonları Avrupa 

herbaryumlarına ve araĢtırıcı botanistlere dağıtan yabancı gezginlerden bir 

diğeride Fransız asıllı Benjamin Balansa'dır. Balansa, oluĢturduğu zengin 

koleksiyonu sayesinde; Cenevre'de ülkemiz florası ile ilgili ilk önemli eser olan 

Flora Orientalis'in (1867-1888), Edinburgh'da ülkemiz bitki çeĢitliliği ile ilgili en 

önemli eser olan Flora of Turkey'in (1965-1985) hazırlanmasında vazgeçilmez bir 

kaynak teĢkil etmiĢtir (Baytop ve Nicolas, 2006). 

Ülkemiz florası ile ilgili ilk önemli eser Ġsviçreli botanikçi Pierre Edmond 

Boissier‘in 1867-1888 yılları arasında yayınlanan 5 ana ve 1 ek cilt olmak üzere 

toplam 6 ciltten oluĢan Flora Orientalis adlı eseridir (Boissier, 1867-1884; 

Boissier, 1888; Baytop, 2006). Ülkemiz bitki çeĢitliliği ile ilgili en önemli eser ise, 

Flora Orientalis‘den tam bir asır sonra yazılan, 1938 yılından itibaren ülkemizde 

araĢtırmalarda bulunan aynı zamanda editörlüğünü Peter Hadland Davis‘in yaptığı 

bu araĢtırmaların sonucu olarak 9 ana ve 1 ek ciltten oluĢan ―Flora of Turkey and 

The East Aegean Island‖ adlı eserdir (Davis, 1965-1985). Bu eserin ilk cildi 1965 
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yılında, son cildi ise 1988 yılında tamamlanmıĢtır (Davis vd., 1988). Türkiye 

Florası‘nın yayınlandığı dönemlerden sonra, ülkemizde floristik çalıĢmalar hız 

kazanarak Türk botanikçilerin sayısında önemli bir artıĢ meydana gelmiĢtir. Buna 

bağlı olarak da 2000 yılında, Tükiye Florası‘nın 2. ek cildi olan 11. cilt 

yayınlanmıĢtır (Güner vd., 2000). Ülkemiz florası ile ilgili bir diğer önemli eser 

ise, 2012 yılında tamamlanan, Türk araĢtırmacılar tarafından hazırlanmıĢ olan ve 

Türkiye bitki zenginliğinin tamamını kapsayan, Türkiye Bitkileri Listesi (Damarlı 

Bitkiler) eseridir (Güner vd., 2012). Floranın tamamlanmasının ardından yapılan 

floristik çalıĢmalar ve yeni taksonların tanımlanması ile Türkiye florasının tam 

anlamıyla bitirilemediğini bu amaç doğrultusunda çok sayıda floristik çalıĢmanın 

yapılmıĢ olduğunu ve hatta yapılmaya da devam edildiğini ortaya koymuĢtur 

(Doğan Güner, 2006; Çelik, 2013).  

Yapılan tüm bu çalıĢmalarla birlikte Türkiye‘de doğal olarak yetiĢen 12.000‘den 

fazla taksonun varlığı ve bunların yaklaĢık 3649‘unun (3/1‘lik oranı) endemik 

taksonlardan meydana geldiği tanımlanmıĢtır (Güner vd., 2012). Ülkemiz 

endemizm bakımından oldukça zengin olmakla beraber bu sayı ile sınırlı 

kalmayarak, her 10 günde yeni bir endemik takson varlığının keĢfiyle daha da 

artmaktadır (Avcı, 2005; Torlak vd., 2010; Güner vd., 2012; ġenkul ve Kaya, 

2017). Ülkemizin endemik tür oranı ve çeĢitliliği açısından Orta Doğu‘nun en 

zengin florasına sahip ülke olması durumunu; endemik bitki bakımından en zengin 

ülke kabul edilen Yunanistan‘da bile bu değerin 800–1000 arasında oluĢu göz 

önünde bulundurularak anlaĢılması mümkündür (Davis, 1965-1985; Ekim, 1995; 

Kendir ve Güvenç, 2010). Günümüzde Türkiye‘nin tamamını kapsayacak ölçekte 

flora çalıĢmaları halen devam etmekte olup ülkemizdeki sistematik botanik 

çalıĢmalarının hız kazanması ile pek çok cinsin taksonomik revizyonu yapılmaya 

baĢlanmıĢ ve bazıları tamamlanmıĢtır (Güner vd., 2012; ġenkul ve Kaya, 2017). 

Özellikle taksonomik problemlere odaklanmıĢ olan botanikçiler, yaptıkları 

revizyonlarda, morfolojik karakterlere ek olarak çalıĢtıkları grupların sitematiğine 

katkı sağlayacak, anatomik, palinolojik ve son yıllarda da DNA sekanslarını 

kullanmaya baĢlamıĢlardır (Karakaya, 2018). 

Bu çalıĢma Carum L. (Apiaceae) cinsine ait türlerin moleküler biyoloji teknikleri 

kullanılarak çekirdek (nrDNA) ITS ve kloroplast (cpDNA) trnL-F, trnL intron ve 

rbcL sekansına dayalı filogenetik iliĢkileri belirlenmiĢ ve elde edilen bilgiler 

ıĢığında bu cinsin revizyonuna katkı sağlamıĢtır. Ülkemizde bu cinse ait 
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taksonların moleküler taksonomisine ait herhangi bir çalıĢma bulunmadığı için bu 

çalıĢma Carum L. (Apiaceae) cinsi türlerine ait sistematik bilgilerin elde edilimi 

sağlanarak sistematik açıdan önemi belirlenmiĢtir. 

 1.1. Apiaceae (Umbelliferae) Familyası 

Apiaceae familyası adını, Pliny adlı araĢtırmacının kereviz olarak adlandırdığı 

Apium L. cinsinden almıĢtır. Bu familyanın literatüre geçen eski Latince adı 

Umbelliferae, yaygın olarak kullanılan Ġngilizce adı ise Parsley family yani 

Maydanozgiller'dir (Heywood vd., 2007). Botanik tarihi açısından incelendiğinde 

insanlar tarafından tanınan ve kaydedilen ilk doğal bitkilerin bu familyadan olduğu 

gözlemlenmiĢtir öyle ki, Apiaceae familyası üyeleri Theophrastus‘un ―doğal bitki 

familyası‖ olarak adlandırdığı familyalardan birisidir (Berenbaum, 2001). Ayrıca 

familya genel olarak bazı belirgin özelliklere sahip olması nedeniyle ―çiçekli 

bitkilerin teĢhisi yapılan ilk familya‖ olması özelliğine sahiptir (Constance, 1971). 

Üstelik Robert Morison‘un 1672‘de ‗‘Plantarum Umbelliferarum Distributio 

Nova‘‘ eserinin yayınlaması ile birlikte monografı yapılan ilk çiçekli bitki grubu

olmuĢtur (Morison, 1672; Constance, 1971; Hedge, 1973; Heywood vd., 2007; 

Tosun, 2015; Demirpolat, 2017). Ayrıca 1970 senesinde Ġngiltere-Reading 

Üniversitesi‘nde düzenlenen ―Biology and Chemistry of the Umbelliferae‖ isimli 

uluslararası toplantıyla, sistematik çalıĢmaların sunulduğu ilk ve tek familya olma 

özelliğine sahiptir. Bu toplantı sonraki yıllarda da devam etmiĢ ve Asteraceae, 

Brassicaceae gibi diğer büyük bitki familyalarıyla ilgili yapılan sempozyumlara da 

örnek teĢkil etmiĢtir (Watson vd., 2001; Rabei, 2011; Downie vd., 2014). Toplantı 

serisinin sonuncusu olan ―The 8
th
 International Symposium on the Apiales‖ 2014 

yılında Ġstanbul‘da gerçekleĢtirilmiĢtir. Aynı zamanda Sokrates‘in Conium 

maculatum L. infüzyonu içerek zehirlenmesi, bu familyaya ait tarihsel olarak 

belgelenmiĢ ilk zehirlenme vakasıdır (Downie vd., 2014; Kızılarslan Hançer, 

2016). 

Apiaceae (Umbelliferae) familyası yaklaĢık 455 cins ve 3700 tür içeren kapalı 

tohumlu bitkiler arasındaki en geniĢ ve kozmopolit familyalardan biridir (Pimenov 

ve Leonov, 1993; Hickey ve King, 1997; Yıldız ve Aktoklu, 2012; Kızılarslan 

Hançer, 2016). Dünya genelinde çöller, bataklıklar, subalpin tundralar, stepler, 

orman altı ve açıklıkları ve açık alanlar gibi çeĢitli habitatlarda yayılıĢ 

gösterebilirler (Berenbaum, 2001). Apiaceae familyasının dünya üzerindeki 

yayılıĢı ġekil 1.1.‘de verilmiĢtir. Familyanın bir tanesi Akdeniz bölgesinde bir 
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tanesi de Batı Amerika ve Meksika‘yı kapsayan kısım olmak üzere 2 önemli 

dağılma noktası ve gen merkezi bulunmaktadır (Schlessman 1984; Kızılarslan 

Hançer, 2016). 

ġekil 1.1. Apiaceae familyasının dünya üzerindeki yayılıĢı (Mathias,1965) 

1.1.1. Apiaceae Familyasının Taksonomik Özellikleri 

Apiaceae familyasının üyeleri genellikle aromatik, bir kısmı zehirli, tek yıllık, iki 

yıllık, çok yıllık otlar ve nadiren çalımsı bitkilerden oluĢmaktadır. Çiçek durumu 

umbella (Ģemsiye) Ģeklindedir. Brakte ve brakteoller çiçek durumu tabanında bir 

halka Ģeklindedir. Çiçekler epigin (alt durumlu), hermafrodit veya tek eĢeylidir. 

Sepaller (çanak yaprak) küçük veya yoktur. Petaller (taç yaprak) 5 adet olup 

serbest, eĢit ya da dıĢtakiler büyük olmakla birlikte renkleri beyaz, sarımsı yeĢil, 

sarı, açık mavi veya pembedir. Stamen sayısı 5 adettir. Familyanın en tipik 

özelliklerinden biri Ģizokarp tipte olan meyveleridir ve iki ya da nadiren tek 

karpellidir (Davis, 1972; Yıldız ve Aktoklu, 2012; Yıldırımlı, 2015). Meyvenin 

morfolojik ve anatomik özellikleri familya için oldukça önemli ayırt edici 

karakterlere sahiptir (Akalın UruĢak ve Kızılarslan, 2013). Familyada merikarp 

anatomisi aynı cins içerisinde bile çok değiĢkenlik gösterebilmektedir (Liu vd., 

2003a; 2003b; Khajepiri vd., 2010; Wörz ve Diekmann, 2010; Yembaturova vd., 

2010; Akalın UruĢak ve Kızılarslan, 2013; Ghahremaninejad vd., 2014). 



5 

Tohumlarda yağlı endosperma bulunmaktadır (Tutin, 1968; Davis, 1972; Meikle, 

1977; Saenz Lain, 1981; Hickey ve King, 1997; Pimenov ve Leonov, 2004; 

Menglan vd., 2005; Ecevit Genç, 2010). Polenleri böcekler vasıtasıyla yayılan 

entomofil bitkilerdir (Van Wyk vd., 2013; Kızılarslan Hançer, 2016). 

1.1.2. Apiaceae Familyasının ÇeĢitliliği ve Kıtalara Dağılımı 

Apiaceae familyası Dünya‘da yaklaĢık 455 cins ve 3700 tür ile temsil temsil edilen 

çiçekli bitkilerin en önemli familyalarından biridir (Pimenov ve Leonov, 1993). 

Apiaceae familyası içerisinde yer alan cinslerin kıtalara göre dağılımı Asya‘da 

287, Avrupa‘da 139, Afrika‘da 126, Kuzey Amerika‘da 92, Orta Amerika‘da 27, 

Güney Amerika‘da 45 ve Avustralya‘da 36 olduğu belirlenmiĢtir (Kızılarslan 

Hançer, 2016).  

Apiaceae familyasının en fazla tür içeren Asya kıtası ülkeleri Çin, Türkiye 

(Anadolu Bölümü), Ġran, Rusya (Asya Bölümü) ve Kazakistan‘dır. Familyaya ait 

en fazla tür sayısı Çin Florası'nda 108 cinste 677 tür olarak belirlenmiĢtir. Tür 

sayısı bakımından ikinci sırada yer alan Türkiye, Çin' e göre coğrafik açıdan daha 

küçük olmasına rağmen 101 cins ve 485 tür ile temsil edilmektedir (Davis vd., 

1971; Güner vd., 2000; Pimenov ve Leonov, 2004; Özhatay ve Kültür, 2006; 

Özhatay vd., 2009; Özhatay vd., 2011; BaĢer ve Kırımer, 2014; Demirpolat, 2017; 

Büyükkılıç AltınbaĢak, 2019). Çin ve Türkiye‘den sonra en yüksek tür çeĢitliliği 

ise Ġran‘da görülür. Ġran‘ın doğusunda bulunan Orta Asya ülkeleri de yüksek 

düzeyde tür çeĢitliliğine sahip olup endemik açıdan zengindir. Endemik cinslerin 

fazlalığı, oldukça kurak düzlüklerle çevrili yüksek dağ sistemlerinin sağlamıĢ 

olduğu izolasyonun yanı sıra bölgenin sınır yerleĢiminin Orta Asya sınırına 

yakınlığıyla da açıklanabilir. Apiaceae tür çeĢitliliği bakımından, Gürcistan, 

Suriye, Azerbaycan, Irak, Ermenistan ve Lübnan Apiaceae familyasına ait tür 

sayısı yüksek ülkeler kategorisinde değerlendirilirken Umman, Kuveyt, BirleĢik 

Arap Emirlikleri, Bahreyn ve Katar Apiaceae tür çeĢitliliği düĢük olan 

ülkelerdendir (Pimenov ve Leonov, 2004; Çelik, 2013). Bu durum Türkiye‘nin 

Asya‘da ve dünya bazında, Apiaceae familyası için tür düzeyindeki en yüksek 

yoğunluğa sahip ülke olduğunu kanıtlar niteliktedir (Davis vd., 1988; Güner vd., 

2000; Pimenov ve Leonov, 2004; Özhatay ve Kültür, 2006; Özhatay vd., 2008-

2009; Özhatay vd., 2009; Özhatay vd., 2011).  
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1.1.3. Apiaceae Familyasının Ekonomik ve Tıbbi Önemi 

Türkiye florası, bünyesinde barındırdığı tıbbi ve aromatik bitki çeĢitliliği ile 

kendine özgü bir halk tababetine sahiptir. Tıbbi bitkiler yüzyıllardır aktif 

biyomoleküllerin önemli bir kaynağını oluĢturmakta ve drog olarak kullanılan 

kısımları (yaprak, çiçek, tohum, kök, kabuk vs.) içeriğindeki etkili bileĢikler 

nedeniyle çeĢitli hastalıkların tedavisinde kullanılmaktadır (Baytop, 1999; Essawi 

ve Srour, 2000; Özer vd., 2001; Faydaoğlu ve Sürücüoğlu, 2011). Ülkemizde ticari 

değeri olan tıbbi ve aromatik bitkiler açısından en zengin olan familyalar; 

Asteraceae (Compositae), Apiaceae (Umbelliferae) ve Lamiaceae (Labiatae)‘dir 

(Davis, 1984). Apiaceae familyasına ait türlerin tıbbi kullanımı baĢta 

gastrointestinal sistem olmak üzere, dolaĢım, solunum ve ürogenital sistemler ve 

bunun yanı sıra sedatif, uyarıcı, antispazmodik ve afrodizyak etkileri 

bilinmektedir. Bazı türlerinin ise yaralar için topikal uygulamalarda, yanma, 

haĢlanma, böcek sokmaları ve ısırıklarında, deri döküntülerinde kullanıldıkları, 

nadiren kellik, hıçkırık ve siğillere iyi geldiği, akıl hastaları ve alkol bağımlıları 

üzerinde de olumlu etkileri olduğu belirtilmiĢtir (French, 1971; Heywood, 2014). 

Örneğin Foeniculum vulgare Miller olarak bilinen rezene, süt arttırıcı, midevi 

rahatsızlıklar ve gaz söktürücü olarak kullanılırken, Pimpinella anisum L. olarak 

bilinen anason ise iltihaplara karĢı kullanılmaktadır (Christensen ve Brandt, 2006; 

Demirpolat, 2017). Halk arasında kiĢniĢ olarak bilinen Coriandrum sativum L., 

meyve ve yağları gıdalarda tatlandırıcı olarak kullanılmakta, ilaç olarak ise 

meyvelerinin midevi, diüretik ve afrodizyak özelliklere sahip olduğu nadir de olsa 

bazı sinir hastalıklarının tedavisinde kullanıldığı bildirilmiĢtir (Nickhavar ve 

Abolhasani, 2009). Kürdanotu olarak bilinen Ammi majus L. ise ağız ve diĢ eti 

ağrısı giderici, Boğadikeni olarak bilinen Eryngium L. bitkilerinin ise öksürük 

kesici, diüretik uyarıcı, iĢtah açıcı, Ģeker kontrolünü sağladığı ve afrodizyak 

etkileri olduğu, Keçiayağı (Aegopodium podagraria L.) bitkisinin ise halk arasında 

romatizma ve siyatik ağrılarına iyi gelen Ģifalı ot olarak kullanıldığı tespit 

edilmiĢtir (Ayanoğlu vd., 1999; Çağın, 2005; Demirpolat, 2017). 

Apiaceae familyası içeriğindeki zengin sekonder metabolitleri sebebiyle bilim 

insanlarının ilgisini çekmekte ve halk arasında kullanımları daha da yaygın hale 

gelmektedir. Familya özellikle flavonoitler, fenilpropanoitler, furanokumarinler, 

terpenler ve poliasetilenler bakımından oldukça zengindir. Sistematik açıdan 

bakıldığında neredeyse tüm türlerin flavonon veya flavon taĢıdığı tespit edilmiĢtir 
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(Saleh vd., 1983; Crowden vd., 1969; Abdulmanea vd., 2012). Familya üyelerinde 

bulunan yüksek antioksidan aktivite gösteren fenolik bileĢikler (flavonoitler ve 

fenolik asitler) insan beslenmesinin vazgeçilmez bir parçası olup kanser, 

arteriyoskleroz, iskemi, enflamatuvar hastalıklar gibi sağlık sorunlarıyla 

mücadelede oldukça önemli bir paydaya sahiptir (Pandey vd., 2012). Poliasetilen 

olan falkarinol‘ün sağlık üzerine olumlu etkileri kanıtlanmıĢ olup özellikle gıda 

olarak kullanılan Apiaceae bitkilerinde (Daucus carota L. /havuç, Apium 

graveolens L. /kereviz, Petroselinum crispum Mill. /maydanoz) yaygın olarak 

bulunduğu belirlenmiĢtir (Christensen ve Brandt, 2006; Kızılarslan Hançer, 2016). 

Bitkilerden elde edilen uçucu yağların antiviral, antibakteriyel, antifungal etkileri 

ve ve uçucu yağların yanı sıra, yağ asitlerinin de bazı biyolojik aktivitelerinin 

olduğu gözlemlenmiĢtir (Doganca vd., 1979; Iacobellis vd., 2005; Hema vd., 

2011; Raal vd., 2012). Ayrıca familya dünyada ekonomik öneme sahip çok sayıda 

bitki barındırmaktadır. Özellikle besin kaynağı, baharat ve hayvan yemi Ģeklinde 

kullanımının yanı sıra park ve bahçelerde süs bitkisi olarak kullanılan türleri de 

mevcuttur. Ġçerdikleri alkoloidler ve reçineler nedeniyle tıpta (özellikle barsak 

rahatsızlıkları) ve kozmetik alanında yaygın kullanıma sahiptirler (Doğan Güner, 

2006; Yıldız ve Aktoklu, 2012). Bunun yanı sıra Conium maculatum L. (baldıran), 

Aethusa cynapium L. (köpek maydanozu), Cicuta virosa L. (su baldıranı) ve 

Oenanthe crocata L. (baldıran otu) gibi zehirli türleri de bulunmaktadır. Bu durum 

familyanın ayırt edici kimyasal yapısının geniĢ bir yelpazede ekonomik önem ve 

tıbbi kullanım alanına sahip olduğunun bir göstergesidir (Ball vd., 1987; Baytop 

vd., 1989; Bennett, 2010; Rabei, 2011; Heywood, 2014; Kızılarslan Hançer, 

2016). 

1.2. Türkiye’de Apiaceae Familyası 

Türkiye‘de Apiaceae familyasına ait 101 cins ve 485 tür bulunmaktadır. Bu 

türlerin 181‘i endemiktir. Endemizm oranı ise yaklaĢık olarak %37,3‘dür. 

Apiaceae familyası endemizm oranının yüksek olması sebebiyle ilgi çekici 

familyalar arasında yer almaktadır (Güner vd., 2000; Özhatay ve Kültür, 2006; 

Özhatay vd., 2008-2009; Güner vd., 2012; BaĢer ve Kırımer, 2014; Yıldırım ve 

Duman, 2017; Büyükkılıç AltınbaĢak, 2019). 

Apiaceae familyası, cins sayısı bakımından Türkiye‘de Poaceae (Graminae) ve 

Asteraceae‘den (Compositae) sonra 3. büyük, tür sayısı bakımından ise en çok tür 
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içeren 8. büyük familyadır (Davis vd., 1988; Özhatay vd., 2008-2009; Güner vd., 

2012). 

Türkiye‘de yayılıĢ gösteren Apiaceae familyası taksonlarının cins ve tür sayıları 

bakımından coğrafi bölgelere dağılımı düzenli değildir. BeĢ coğrafik bölge 

içerisinden Doğu Anadolu ve Güneybatı Anadolu en yüksek tür çeĢitliliğine sahip 

bölgelerdir. Özellikle Doğu Anadolu‘da 80 cinste 242 tür bulunmakta ve bu 

türlerden 15‘inin endemik olduğu bilinmektedir. Güneybatı Anadolu‘da 82 cinste 

251 tür, Orta Anadolu‘da 80 cinste 221 tür, Kuzey Anadolu‘da 74 cinste 185 tür 

ve Batı Anadolu‘da ise 64 cinste 132 tür bulunmaktadır (Pimenov ve Leonov, 

2004). 

1.3. Carum L. Genel Özellikleri 

Carum L., Apiaceae familyasına ait, geleneksel cinslerden biridir. Cins (Linnaeus, 

1753) monospesifik olarak Carum carvi L. türü ile tanımlanmaktadır (Papini vd., 

2007; Zakharova, 2010). Uluslararası Bitki Adları Endeksine göre bugün 

Carum'da geçerli olarak yayınlanmıĢ yaklaĢık 200 tür adı bulunmakta ve 

günümüzde yaklaĢık 30 tür kabul edilmekle birlikte konumlandığı familyaya ait 

bazı üyeler gibi, tür bileĢimi tartıĢmalı olan bir cinstir (Pimenov ve Leonov, 1993; 

Zakharova, 2010). Carum L., oldukça basit meyve yapısına sahiptir ve içerisinde 

bulunduğu familya üyelerinin birbirlerine benzerlikleri nedeniyle farklı ülkelerden 

ve kıtalardan çok sayıda tür, Carum L. içerisinde tanımlanmıĢtır (Papini vd., 2007; 

Zakharova, 2010). Apiaceae ailesinin bir üyesi olan Carum carvi L. aromatik bir 

bitki olup uçucu yağ bakımından da oldukça zengindir. Carum carvi L. 

tohumlarındaki yağların ana bileĢenlerini karvon ve limonen oluĢturmaktadır. 

Ayrıca gıda ve ilaç endüstrisinde yaygın olarak uygulanan popüler bitki 

gruplarındandır (Laribi vd., 2009; Raal vd., 2012). 

Apiaceae familyası üyelerinden olan Carum L. cinsi ülkemizde 5 türle temsil 

edilmektedir (Güner vd., 2012). Bunlar; 

 Carum carvi/kimyon, 

 Carum meifolium/bağdanaz, 

 Carum caucasicum/halal, 

 Carum leucocoleon/keraviye, 

 Carum rupicola/kaya kimyonu‘dur. 
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1.3.1. Carum L. Taksonlarına Ait Morfolojik Özellikler 

Carum L. taksonlarında kök odunsudur, gövde dik ve çok yıllıktır. Yaprakların 

büyüklüğü ve Ģekli birbirinden farklı olmakla birlikte ayırt edici karakterler 

sağlamaktadır. Çiçek durumu umbella (Ģemsiye) Ģeklindedir. Umbellaları 

oluĢturan ıĢınların sayısı, uzunlukları ve yüzey özellikleri tür düzeyinde farklılık 

göstermektedir. IĢın uzunlukları hemen hemen eĢit veya farklı uzunlukta olup ıĢın 

yüzeyleri genellikle tüysüzdür. Brakte ve brakteollerin sayısı, Ģekli, büyüklüğü ve 

durumu ayırt edici bir diğer karakterlerden olup Carum L. taksonlarında brakte ve 

brakteoller basit veya hiç yoktur. Petaller beyaz veya pembe renktedir. Meyve 

yüzeyi tüysüzdür. Çayırlık yerler, alpinik stepler ve kayalık yamaçlarda yayılıĢ 

göstermektedirler (Davis, 1972). 

1.4. Moleküler Sistematik 

Bilimsel yöntemler kullanılarak, canlıların bireysel benzerlik ve farklılıklarının 

geniĢ bir bakıĢ açısı ile incelenerek sınıflandırılması, asırlar önce baĢlayarak 

günümüzde de halen devam eden bir süreçtir. Hayatın çeĢitliliği ve yayılımıyla 

ilgili olayların modelini ortaya çıkartarak ilgili ağacın yeniden yapılandırılmasını 

içine alan biyoloji sahası sistematik olarak nitelendirilmektedir (Quicke, 1993). 

Sistematiğin amacı, türemiĢ (apomorfik) karakterler kullanarak ortak ata iliĢkisini 

yeniden düzenleyerek, taksonları ortak ata temelinde gruplandırmaktır (Dupuis, 

1984). BaĢka bir deyiĢle, organizmalar arasındaki evrimsel geçmiĢ ile birbirleriyle 

olan iliĢkileri belirleyerek (filogeni) organizmaların sınıflandırılmasında da bu 

bilgilerin kullanımını sağlamaktır (Çebi Kılıçoğlu ve Özkoç, 2008). 

Moleküler sistematik çalıĢmaları DNA ve proteinde meydana gelen değiĢikliklerin 

hızını ve karakterini saptamaya yöneliktir. Canlılar arasındaki akrabalık dereceleri 

moleküler sistematik incelemeler ile belirlenerek çeĢitli istatistiksel analizler 

sonucu filogenetik ağaca dönüĢtürülür (Saitou ve Ġmanishi, 1989; Gören, 2011). 

Son yıllarda moleküler biyoloji ve genetik alanında yaĢanan baĢ döndürücü 

geliĢmeler sistematik alanında yeni tekniklerin ortaya çıkıĢını kaçınılmaz hale 

getirerek bu alanda yapılan çalıĢmaların, filogenetik bir ağaçla bağlantısının 

kurulması, son 50 yılın en önemli keĢiflerinden birini oluĢturmaktadır (Lipscomb, 

1998; Çebi Kılıçoğlu ve Özkoç, 2008). 



10 

Moleküler bitki sistematiği çalıĢmalarında genellikle kloroplast (plastid), 

mitokondri genleri veya çok tekrarlı nüklear ribozomal DNA (nrDNA) genleri 

kullanılmaktadır (Qui vd., 1999; Graham ve Olmstead, 2000; Ġnal ve Karaca, 

2019).  

1.4.1. Moleküler Sistematikte Kullanılan DNA ÇeĢitleri 

Bitki sistematiği çalıĢmalarında ve filogenetik analizlerde kullanılan DNA çeĢitleri 

en çok kullanılan moleküler verilerdir. Bunlar; 

- Çekirdek DNA‘sı (nrDNA), 

- Kloroplast DNA‘sı (cpDNA) 

- Mitokondri DNA‘sı (mtDNA). 

Bitki moleküler sistematiğinde kullanılan genetik materyaller, replikasyon modeli 

ve tamiri bakımından birtakım farklılıklar ile birbirlerinden ayrılmaktadır (Tez, 

2011). Çekirdek DNA (nrDNA), ata bireylerden yeni nesillere karyokinez 

(çekirdek) bölünmesi ile eĢeyli ve eĢeysiz olarak aktarılan lineer bir yapıya sahip 

iken, kloroplast ve mitokondri DNA ise çekirdekten bağımsız olarak bölünerek 

eĢeysiz olarak yeni nesillere aktarılan dairesel bir yapıya sahiptir (Schmitz, 1988). 

Kloroplast ve mitokondri DNA‘sı, çekirdek DNA‘sının kromozom Ģeklindeki 

organizasyonunda gerekli olan histon proteinlerini bulundurmaz, bu nedenle de 

DNA‘da nükleozom Ģeklindeki paketlenme yoktur ve nasıl paketlendiği hala tam 

olarak çözülebilmiĢ değildir. Çekirdek DNA‘sı her yeni jenerasyonda krossing-

over (homolog rekombinasyon)‘dan ötürü en az %50 oranında değiĢime (yeniden 

düzenlenen) uğrar fakat kloroplast ve mitokondri DNA‘sında krossing-over 

(homolog rekombinasyon) oluĢumu gözlenmediğinden dolayı değiĢim de söz 

konusu değildir. Ancak, kopyalama hatalarını kontrol etmeye yarayan bir sistem 

olmamasından kaynaklı mitokondri ve kloroplast DNA‘larında, çekirdek 

DNA'sına oranla daha hızlı varyasyonlar (genetik çeĢitlilikler) gerçekleĢmekte ve 

bununla birlikte kloroplast ve mitokondri DNA üzerindeki birçok özel gen 

bölgesinden yarar sağlanmaktadır. Özellikle daha önceden bilinen ve klasik 

taksonomik yöntemlerle sistematik açıdan çözüme kavuĢturulamayan birçok 

problem, moleküler verilerden elde edilen deliller sayesinde çözüm odağı haline 

gelmiĢtir (Tez, 2011; Sancar, 2017; Delipoyraz, 2018).  



11 

1.4.1.1. Çekirdek DNA’sı (nrDNA) 

Çekirdek genomu sistematik ve filogenetik açıdan oldukça bilgilendirici olmakla 

birlikte genom büyüklüğünün farklı organizmalar arasında çeĢitlilik oluĢturması 

bunun bir göstergesi olarak nitelendirilmektedir (Özcan vd., 2001). Bitki hücre 

çekirdeği genomunun sahip olduğu çeĢitliliğin kaynağını poliploidi, gen 

duplikasyonu/silinmesi ve mutasyonlar oluĢturmaktadır. Genetik sürüklenme de 

çeĢitliliğe sebep olan diğer faktörler arasında yer almaktadır. Kromozom sayısı ve 

karyotipteki varyasyonlar bitki geliĢiminin incelenmesi açısından oldukça önemli 

veri kaynağı sağlamaktadırlar (Zhang ve Sang, 1999; Gören, 2011). Haploid 

genomdaki toplam DNA miktarına ―C değeri‖ adı verilmekte ve bu değer farklı 

türler arasında çok büyük varyasyon göstermektedir. Toplam DNA‘nın %5-

10‘undan daha azı proteinleri kodlamak için gerekmekte ve çekirdek genomundaki 

bu fazlalık ise C- değeri paradoksu olarak nitelendirilmektedir (Gülbitti Onarıcı ve 

Sümer, 2003). 

Çekirdek genomunun moleküler sistematik düzeyindeki çalıĢmalarında genomik 

DNA üzerinde bulunan ribozomal RNA (rRNA)‘ları kodlayan çekirdek rDNA 

genleri kullanılmaktadır (Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003). Ribozomal RNA'lar 

ribozomların hem yapısal hem de fonksiyonel parçalarıdır. Bu sebeple çekirdek 

genomu üzerinde yer alan rRNA genleri, akrabalık iliĢkilerini açıklama hususunda 

oldukça önemli bir paya sahiptirler. Ökaryot organizmalarda yaklaĢık olarak 5000 

kopya içeren nrRNA, küçük altbirim (SSU), büyük alt birim (LSU) ve 5,8S 

rDNA‘lardan meydana gelmektedir. Bu iki altbirim iki dıĢ kodlanabilen (ETS) ve 

bir kodlanmayan (NTS) bölgeleri ile birbirlerinden ayrılmaktadır.  Küçük alt birim 

rRNA (SSU) oldukça iyi korunmuĢ DNA bölgesi olup, alem, Ģube, sınıf ya da 

takım bazında filogenetik iliĢkilerin değerlendirilmesi hususunda kullanılırken, 

büyük alt birim rRNA (LSU) ise daha büyük ve değiĢken olduğundan aile ve 

takım seviyesindeki iliĢkilerin açıklanmasında kullanılmaktadır (Bruns vd., 1991; 

Lee ve Taylor, 1992; Hershkovitz ve Lewis, 1996; Yu vd., 1999; Kundakçı, 2017). 

Ribozomal RNA‘lar ardıĢık tekrarlanan gen aileleri olan ribozomal DNA'lardan 

kopyalanırlar ancak asla çevrilmezler. Bu gen ailesinin her bir üyesi, kromozom 

boyunca sırayla üç ayrı molekülü kodlamaktadır. Bunlar: 18S, 5.8S ve 28S 

rRNA'lardır. Bakteriyel hücreler için; 16S, 23S ve 5S rRNA'lar, mitokondri için 

16S ve 12S ve kloroplastlar için 16S, 23S, 5S ve 4.5S rRNA'lar karakteristik 

birimler olmakla birlikte moleküler çalıĢmalar için yararlı bir araç oldukları 
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kanıtlanmıĢ bilgiler arasındadır (Doyle vd., 1985; Ainouche ve Bayer, 1999; 

Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003). Ayrıca ökaryotik organizmalarda 5,8S gen 

bölgesi genel olarak ITS bölgeleri ile bir arada değerlendirilmekle birlikte bu 

bölgenin toplam uzunluğunun yaklaĢık olarak 700 nükleotit çifti büyüklüğünde 

olduğu bilinmektedir (ġekil 1.2). Çok sayıda takson içeren gruplarda kodlama 

yapan 5.8S bölgesi ve kodlama yapmayan ITS1, ITS2 bölgeleri DNA dizileme 

çalıĢmalarında türlere özgü markör olarak kullanılmaktadır (Liu ve Schardl, 1994; 

Ivanova vd., 1999; Degreef vd., 2009). ITS gen bölgesi korunmuĢ rDNA bölgesine 

oranla morfolojik olarak da taksonlar arasında varyasyon gösterdiği için genetik 

uzaklıklarla ilgili baz polimorfizmine bakılarak taksonlar arasındaki akrabalık 

dereceleri belirlenebilmekte ve filogenetik çalıĢmalar açısından oldukça önemli 

olup sıklıkla tercih edilmektedir (Dubouzet ve Shinoda, 1999; Kundakçı, 2017). 

1.4.1.1.1. Ġç Transkribe Olan BoĢluklar (Internal Transcribed Spacers, ITS) 

ITS bölgesi, genomik DNA üzerindeki rDNA tekrarları içine yerleĢmiĢ ve 

rDNA‘nın alt birimleri ile transkribe edilerek korunmuĢ bölgeleri (18S, 5.8S ve 

28S) birbirinden ayıran iki kısımdan (ITS1 ve ITS2) meydana gelmektedir 

(Baldwin vd., 1995). rDNA lokusu 5‘  3‘ doğru okunduğunda; 5‘ ETS, 18S 

rRNA, ITS1, 5.8S rRNA, ITS2, 26S rRNA ve son olarak da 3‘ ETS kısımlarından 

meydana gelmektedir (ġekil 1.2). Bu bölgenin büyüklüğü kapalı tohumlu 

bitkilerde 565–700 bç (baz çifti) arasında değiĢiklik gösterirken açık tohumlu 

bitkilerde ise 1500 ile 3125 nükleotit çiftine kadar çıkabilmektedir (Rodgers ve 

Bendich, 1987; Jorgensen ve Cluster, 1988; Gardes ve Bruns, 1993; Baldwin vd., 

1995; Gernandt ve Liston, 1999; Kundakçı, 2017).  

 

 

ġekil 1.2. nrDNA'nın ITS bölgesi (White vd., 1990) 
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Ökaryotik organizmalarda iki adet ITS bölgesi bulunmakta ve bu bölgenin ve her 

iki tarafında da korunmuĢ diziler yer almaktadır. ITS1, 18S(SSU) ve 5.8S rDNA 

bölgeleri arasında konumlanırken ITS2, 5.8S ve 28S(LSU) rDNA bölgeleri 

arasında yer alır. Bu ITS bölgeleri, rDNA gen bölgelerine bağlanabilen evrensel 

primerler (ITS1, ITS2, ITS3, ITS4 ve ITS5) kullanılarak PCR teknolojisi 

sayesinde kolay ve hızlı bir Ģekilde çoğaltılabilmektedir (Baldwin vd., 1995; 

Baldwin ve Markos, 1998; Gernandt ve Liston, 1999; Kundakçı, 2017).  

1.4.1.1.2 ITS Bölgesinin Genel Özelikleri 

 Filogenetiğin yeniden inĢaasında yeterli oranda açıklayıcı veri sunacak 

kadar uygun büyüklüğe sahip olup evrensel tek bir primer çifti kullanımıyla 

PCR ile kolaylıkla çoğaltılabilmektedirler (500-800 bç).  

 Genomik DNA üzerinde yüksek kopya sayısına sahiptirler.  

 Cins ve tür içi seviyelerde önemli oranda korunmuĢ olan rDNA gen 

bölgelerine komĢu pozisyonda yer almaktadırlar.  

 rDNA gen bölgelerine göre daha hızlı nükleotit baz değiĢimi gösterirler.  

 rDNA‘nın olgun 18S, 5.8S ve 28S alt birimlerinin oluĢumu sürecinde 

görev almaktadır.  

 Ökaryotik organizmalarda 5.8S gen bölgesi, çoğunlukla ITS bölgeleri ile 

birlikte değerlendirilir. Tüm bu bölgenin uzunluğu yaklaĢık olarak 600-700 bç 

arasında değiĢkenlik göstermektedir (Baldwin vd., 1995). 

 

1.4.1.2. Kloroplast DNA (cpDNA) 

Kloroplast DNA‘sı 1960‘lı yıllarda çekirdek DNA‘sından farklı özelliklere sahip 

bir molekül olarak ortaya çıkartılmıĢ, bitki moleküler sistematik çalıĢmaları için 

birincil veri kaynağını teĢkil etmektedir (Baldwin, 1992; Baldwin vd., 1995; Shaw, 

2000; Alvarez ve Wendel, 2003; Shaw vd., 2005). Kloroplastlar da mitokondriler 

gibi kendi genetik sistemlerine sahip organelleri olması sebebiyle benzerdirler. 

Yapısal olarak prokaryot organizmaların genomuna benzer ve kendilerine ait 

ribozomları sayesinde hem kendini çoğaltır hem de bazı proteinlerin üretimini 

gerçekleĢtirirler (Yıldırım ve Kandemir, 2001; Delipoyraz, 2018). Ayrıca 

kloroplast DNA'sının, nüklear DNA‘ya göre çok daha düĢük mutasyon oranına 

sahip olması ve çok fazla kodlanmayan bölge içermediği için nüklear genoma göre 
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evrimleĢme hızının çok daha yavaĢ değiĢim gösterdiği bilinmektedir (Taberlet vd., 

1991; Soltis vd., 1997; Pillay ve Mazzella, 1997).   

Kloroplastlar halkasal bir DNA molekülüne, 120-160 kb uzunluğa ve üzerinde 

yaklaĢık olarak 120 gen bulunduran korunmuĢ bir yapıdan oluĢmaktadırlar (ġekil 

1.3).  Ayrıca farklı türlere göre istisnai olarak 120 ila 217 kb arasında değiĢiklik 

gösterebilmektedirler (Olmstead ve Palmer, 1994). Kloroplast DNA‘sı yarı 

korunumlu olarak kendini eĢler ve replike edilen DNA anne tarafından kalıtılır 

(Frey vd., 1999; Yıldırım ve Kandemir, 2001; Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003). 

Kloroplast DNA‘sının kalıtım biçiminin maternal olması sebebi ile genetik 

çeĢitlilik ve evrim çalıĢmalarında kullanılması da oldukça elveriĢlidir. Kloroplast 

DNA‘sının gen dizilimi ve genom boyutunun çok iyi bir Ģekilde korunmuĢ olması 

pek çok bitkide kodlanmayan bölgelerin amplifikasyonunda kullanılan, evrensel 

primer çiftlerinin tasarlanmasında da büyük olanak sağlamıĢtır (Taberlet vd., 

1991). 

 

ġekil 1.3. Kloroplast DNA‘nın sirküler (halkasal) dublex yapısı ve bölgeleri 

(Downie vd., 2014) 

Kloroplast genomu fonksiyonel olarak 3 gruba ayrılmaktadır. 
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 Kodlama yapmayan bölgeler

 Protein kodlayan bölgeler

 Ġntronlar (Clegg vd., 1994).

Protein kodlayan bölgelerde kloroplastın kendi iĢleyiĢindeki genler; bioenerjitik ve 

fotosentetik iĢlerde görevli genler olmak üzere iki gruba ayrılmaktadırlar (Sugiura, 

1995). Kloroplast DNA‘nın intronları ve genler arası kesim bölgeleri gibi 

kodlanmayan kısımlar, kodlanan kısımlara oranla değiĢime daha yatkındır (Xu vd., 

2000). Kodlanmayan bölgelerin bilgi karakter potansiyelinin kodlanan bölgelere 

göre daha fazla olması nedeniyle taksonlar arası filogenetik çalıĢmalarda ve bitki 

barkot çalıĢmalarında daha popüler bir payda da yer almaktadırlar (Downie vd., 

2000; Kalmer ve Tekpınar, 2017).  

1.4.1.2.1. trnL-trnF (Genler Arası BoĢluk) 

Kloroplast trnL-F boĢluğu, ardı ardına dizilmiĢ ve kodlama yapmayan bölgelerle 

ayrılmıĢ biçimde düzenlenim gösteren yüksek oranda korunmuĢ ekzon bölgesi 

olan ve Lösin [(trnL)] aminoasidini kodlayan genin trnL
(UAA)

 3‘ ekzonu ile 

Feninalanin [(trnF)] aminoasidini kodlayan trnF
 (GAA) 

geni arasında yer almaktadır 

(ġekil 1.4) (Taberlet vd., 1991; Gielly ve Taberlet, 1994; Gielly ve Taberlet, 1996; 

Liu vd., 2006). trnL-F bölgesinin rbcL'e göre evrimsel hızı yaklaĢık 3 kat daha 

fazla olup bu bölgeler çok kolay bir Ģekilde çoğaltılıp, dizilenebilmekte bu sayede 

filogenetik çalıĢmalarda yaygın bir Ģekilde kullanılarak sistematik çözümlemelere 

ıĢık tutmaktadır (Taberlet vd., 1991; Yang ve Pak, 2006). 

ġekil 1.4. Kloroplast DNA‘nın trnL-F bölgesi (Taberlet vd., 1991) 

1.4.1.2.2. trnL intron 

trnL geni yüksek oranda korunmuĢ iki ekzon bölgesi içerir; bu ekzonlar grup I 

intron tarafından ayrılır. Bu ayrılmada her iki yanda bulunan kısımlar oldukça 
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korunumlu iken merkezi kısım büyük ölçüde değiĢkendir (Bakker vd., 2000). Bu 

değiĢken bölgenin nükleotid sayısı 350-600bp arasında değiĢmektedir ve 

filogenetik çalıĢmalarda oldukça yaygın bir Ģekilde kullanılmaktadır (ġekil 1.5) 

(Soltis vd., 1998). 

 

ġekil 1.5. Kloroplast DNA‘nın trnL intron bölgesi (Taberlet vd., 2007) 

1.4.1.2.3. rbcL  

rbcL geni, kloroplast genomunun büyük bir kopya bölgesinde bulunur ve ribuloz 

1,5-bisfosfat karboksilaz / oksijenazın (RuBisCO) büyük alt birimini kodlar; 

RuBisCO'nun küçük alt birimi, bir nükleer gen olan rbcS tarafından kodlanır 

(ġekil 1.6) (Soltis vd., 1998). rbcL geni, kolayca kopyalanabildiği için evrim, 

filogeni, biyocoğrafya, popülasyon genetiği ve sistematiği çalıĢmalarında yaygın 

olarak kullanılmakta ve genetik benzerlik veya farklılıkları ortaya koymaktadır 

(Gielly ve Taberlet, 1994; Doyle vd., 1997; Ji vd., 2008; Wongsawad ve 

Peerapornpisal, 2014; Özakman, 2018). Bu gen, bitkilerde veya hayvanlarda 

DNA'nın en sık dizilenen segmentleri arasında yer almakta ve tipik olarak 1,428, 

1,431 veya 1,434bp uzunluğundadır. Ayrıca indel mutasyonlarda (ekleme veya 

silme) oldukça ender görülmektedir (Soltis vd., 1998). 

 

ġekil 1.6. cpDNA rbcL bölgelerinin gösterimi (Win vd., 2008) 
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Kloroplast DNA‘nın mutasyonel etkin noktasındaki rbcL‘ye yakın kodlama 

yapmayan noktada gen dönüĢümünden sorumlu olan RuBisCO, bitkilerdeki 

atmosferik CO2 alımını katalize eder (Portis, 1992; Subramani ve Hwa, 2010; 

Sevindik, 2018). Bu enzim, 3- fosfogliserattan 2 molekül oluĢur ve bu moleküller 

ATP tarafından fosforile edilip, NADPH tarafından da indirgenerek gliseraldehit-

3-fosfat oluĢur. Bunlardan bazıları glukoz ve fruktoz üretirken, kalanı ise 

RuBP‘nin yenilenmesinde kullanılan reaksiyonda substrat olarak görev almaktadır 

(Freeman vd., 2010; Özakman, 2018). RuBisCO aynı zamanda, O2‘nin RuBP‘ye 

katılmasını katalize eder. Eğer yeteri kadar O2 ve CO2 varsa, CO2 akıĢı indirgenir 

ve RuBP‘nin O2 ile reaksiyona girmesi fotorespirasyonda sona erer. Bu durum 

ATP alıĢveriĢine göre fotosentez oranını düĢürür (Harris vd., 1983). Aynı 

zamanda, CO2, genelde karbon sabitlemek için üretilir (Freeman vd., 2010).  

Atmosferdeki denge değiĢerek fotosentez devam eder ve fotosentez yapan 

organizma bu yeteneğini kaybetmez. Bu da bizlere rbcL genini kullanarak genin 

değiĢebildiğini göstererek aynı zamanda RuBisCO; D-ribuloz 1,5-bifosfat, karbon 

dioksit sabitleĢiminde fotorespirasyondaki pentozu oksidatif parçalanmasında rol 

oynayarak reaksiyonu katalize eder (Ye vd., 2017; Özakman, 2018). 

1.4.1.3. Mitokondriyal DNA (mtDNA) 

Mitokondriyal DNA (mtDNA), yüzlerce protein içeren mitokondri içerisinde 

lokalize olmuĢ, halkasal DNA molekülüdür (ġekil 1.7) (Gu vd., 2003; Kartavtsev 

vd., 2007). Nüklear ve ribozomal DNA‘ nın aksine, mtDNA anne tarafından 

kalıtılılır ve replikasyonu yarı korunumludur (Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003).  

mtDNA, çok yüksek oranda korunmuĢ evrimsel dizilere sahiptir. Sistematik 

amaçlar için kullanılan diziler yüksek çeĢitlilikte olup kodlama yapmayan bölgede 

bulunurlar (Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003). mtDNA, boyutunun küçüklüğü ve 

yüksek oranda korunmuĢ yapısı dolayısıyla popülasyonlar, türler ve daha üst 

taksonomik seviyelerin evrimsel iliĢkilerini belirlemede oldukça uygun moleküller 

olması sebebiyle sıkça tercih edilmektedirler (Su vd., 1999). Bitkiler alemindeki 

mitokondrial genom, yapısı ve büyüklüğü bakımından çoğu ökaryottan daha fazla 

değiĢkenlik göstermektedir (Wolstenholme ve Fauron, 1995). Hayvanlarda 

mtDNA 16,000-18,000 baz çiftinden oluĢurken, bitkilerde mtDNA daha büyük ve 

oldukça uç noktalardaki limitlerde çeĢitlilik göstermektedir. Mitokondriyal 

genomların büyüklüğü, yapısı ve gen sırası, angiospermlerde büyük farklılıklar 
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gösterir; dolayısıyla, bütün bir genomu içeren analizler zor ve kısıtlı olmaktadır 

(Olmstead ve Palmer, 1994). 

 

ġekil 1.7. Mitokondriyal DNA genomu ve etiketlenmiĢ kontrol bölgeleri (Picard 

vd., 2016) 

Bitki mitokondri DNA‘sı yaklaĢık olarak %5 oranında protein kodlayan bölgelere 

sahiptir. Bu proteinlerin çoğu oksijenli solunumda görev alan solunum 

enzimlerinin alt birimi olarak görev yapmaktadır. Bu enzimler; sitokrom c-

oksidaz, sitokrom b-c, NADH dehidrogenez ve ATP sentetaz‘dır. Bitki mitokondri 

DNA‘larının, diğer organizmaların mitokondri DNA‘larından baĢlıca farkları 

Ģunlardır; 

 Diğer organizmalardaki mitokondri DNA‘lardan daha büyük ve 

komplekstir. En küçük angiosperm mitokondri DNA‘sı bile 200 kb‘den 

daha büyüktür.  

 Çok sayıda yabancı DNA dizileri bitki mitokondri genomunda 

bulunmaktadır. Örneğin; kloroplast DNA dizilerine rastlanılmaktadır.  

 Kararsız ekstra kromozomal plazmidler genelde bitki mitokondri 

DNA‘sında bulunur.  
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 Kısa serpilmiĢ tekrar dizileri bulunur ve nükleotid dizileri çok yavaĢ 

Ģekilde değiĢir  

 Nükleotid değiĢim hızı yavaĢtır (Soltis vd., 1998). 

1.5. Biyoinformatik Analiz  

1.5.1. Biyoinformatik 

Biyoinformatik, biyolojik bilgilerin oluĢturulması ve saklanması için veri 

tabanlarının oluĢturulması ve biyolojik problemlerin çözümünde biliĢim 

teknolojilerinin kullanılması esasına dayanan, uygulamalı bir bilim ve disiplinler 

arası bir araĢtırma alanıdır (Luscombe, 2001; Bayat, 2002). Biyoinformatik, yaĢam 

ve bilgisayar bilimleri arasında bir köprü kurmakla birlikte, verilerin son derece 

etkin bir Ģekilde toplanması ve adımları hızlandırması nedeniyle son derece önem 

teĢkil etmektedir (Feagan vd. 2007; Polat ve Karahan, 2009). 

Biyoinformatiğin amacı, biyolojik deneyler ve gözlemsel çalıĢmalardan elde 

edilen verileri araĢtırmacıların kolaylıkla ulaĢabileceği Ģekilde düzenli biçimde 

depolamak ve yeni veriler üretildikçe hızlı bir Ģekilde kayıt altına alarak analiz 

edilmesine ve yorumlanmasına olanak sağlamaktır. Bu anlamda, biyolojik 

verilerin idaresi ve analizine yönelik, veri tabanlarının oluĢturulmasını, 

algoritmaların geliĢtirilmesini, hesaplamalı ve istatistiksel yaklaĢımların 

oluĢturularak anlamlı bilgiler haline dönüĢtürülmesini kapsamaktadır (Baldi ve 

Brunak, 2001; Baxevanis ve Ouellette, 2001; Atalay, 2002; Kaya vd., 2010; 

Akgül, 2014). 

1.5.2. Biyolojik Veri Tabanları ve Programları 

Biyolojik bir veri tabanı, biyolojik bilgilerin oluĢturulması, saklanması ve 

sistemde depolanan bileĢenlerin güncellenebilmesi için tasarlanmıĢ bilgisayar 

yazılımı ile iliĢkili bütünlük sağlayan veri yığınlarından oluĢmaktadır. Günümüzde 

bilginin toplanıp depolanması için kullanılan ve etkili eriĢime olanak sağlayan en 

geçerli yoldur. Veri tabanlarının oluĢturulması biyoinformatiğin geliĢmesine neden 

olarak daha kapsamlı çalıĢmalar için zemin hazırlamıĢtır. Bu bağlamda 

milyonlarca nükleotidin depolanması ve organizasyonu için veri tabanlarının 

oluĢturulması, araĢtırıcıların bu bilgilere ulaĢabilmesi ve yeni veriler girebilmeleri 

için oluĢturulan ilk aĢamadır (Atalay, 2002; Bayat, 2002; Polat ve Karahan, 2009; 
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Kaya vd., 2010). Biyoinformatikte kullanılabilir nükleotid dizilerini açıkça 

gösterebilen üç temel veritabanı mevcuttur. Bunlar:  

1. GenBank (Gen Bankası – ABD/Maryland)  www.ncbi.nlm.nih.gov 

2. EMBL (Avrupa Moleküler Biyoloji Laboratuvarı – Ġngitere/Hinxton) 

www.ebi.ac.uk/embl 

3. DDBJ (Japonya DNA Veritabanı – Japonya/Mishima) www.ddbj.nig.ac.jp 

Bu veritabanları araĢtırmacıların kolaylıkla ulaĢabileceği Ģekilde kullanılabirliğe 

açık olup aynı sekanları kullanırlar ancak bu sekanları açıklarken farklı 

formatlardan yararlanmaktadırlar. Protein dizi verileri ile ilgili baĢlıca hizmet 

sağlayanlar ise;   

 GenBank  

 EMBL  

 PIR Ġnternational (Protein Identification Resource)  

 Swiss-Prot‘tur. 

National Center for Biotechnology Information (NCBI); bu veri tabanı, moleküler 

biyoloji için ulusal bir kaynak olan ABD‘nin en büyük tıp kitaplığı NLM‘nin 

(National Library of Medicine) bir kolu olarak 1988‘de Maryland‘da kurulmuĢtur. 

NCBI, yerel veritabanları, biyoloji araĢtırmaları, genom veri analizlerinde yazılım 

araçlarının geliĢtirilebilmesi, insan sağlığı ve hastalıklarını etkileyen moleküler 

süreçlerin daha iyi anlaĢılabilmesi, verisel bilgilerin yayılması amacıyla 

çalıĢmalarına halen devam etmekte ve bu sayede araĢtırmacılara birçok veri 

kaynağı sunmaktadır (Kaya vd., 2010; Çelik Altunoğlu vd., 2020). NCBI‘nın 

sunduğu en önemli hizmetlerden biri BLAST (Basic Local Alignment Search 

Tool) olarak bilinen aynı ya da farklı organizmalar arasında nükleik asit ya da 

protein dizi analizlerinin karĢılaĢtırılması veya benzer bölgelerin araĢtırılmasında 

kendi içinde barındırdığı algoritmaya göre, veri tabanı içinde sorgulatan dizi 

hizalama arama motorudur. BLAST, sorgulatılan diziyi veri tabanı içindeki diğer 

dizilerle karĢılaĢtırabildiği gibi kullanıcı tanımlı dizileri ikili olarak da 

karĢılaĢtırabilmektedir (Kaya vd., 2010; Akgül, 2014). Dizi verileri için en genel 

format FAST (hızlı) ve Alignment (hizalama)‘ın birleĢimiyle oluĢan FASTA 

formatıdır. Birçok program dizileri okumak veya sonuçları rapor etmek için 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ebi.ac.uk/embl
http://www.ddbj.nig.ac.jp/
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FASTA formatını kullanmaktadır. FASTA formatının temel özelliği hızlı 

benzerlik araĢtırmalarında kullanılan ve sadece diziyi içeren bir format olmasıdır. 

FASTA formatı (>) iĢareti ile baĢlar ve daha sonrasında hiç boĢluk bırakılmadan 

bir belirleyici ile tanımlama satırından oluĢmaktadır (Kaya vd., 2010). FASTA ve 

BLAST yöntemleri bütün bir veri tabanında giriĢi yapılan bir dizi ile uyuĢan 

dizilerin araĢtırılmasında yeterince hızlı ve bulgusaldırlar. Ġstatistiksel anlamda 

güvenilir olan bu yöntemler genellikle güvenilir alignment‘lar sunarak evrimsel 

yakınlıkların (taksonomi) bulunmasını sağlarlar. Bu veriler kullanılarak filogenetik 

ağaçlar oluĢturulmaktadır (Luscombe, 2001; Atalay, 2002; Polat ve Karahan, 

2009; Kaya vd., 2010). 

ġekil 1.8. NCBI (Rashidi ve Buehler, 2000; Kaya vd., 2010) 

1.6. Filogenetik Analiz ve Ağaç OluĢturma 

Organizmaların evrimsel tarihi ‗filogeni‘ olarak bilinmesine rağmen, tüm 

organizma grupları arasındaki genetik bağ ve iliĢkileri (evrimsel akrabalığı) 

araĢtıran, evrimsel iliĢkiyi ata-soy iliĢkileri Ģeklinde ortaya çıkartan bilim dalı ise 

‘filogenetik‘ olarak tanımlanmaktadır. Organizmaların sahip olduğu moleküler 

mekanizmalar, evrimselleĢmenin tek bir ortak atadan meydana geldiğini 

göstermektedir. Moleküler filogenetik alanındaki çalıĢmalar, DNA ve proteinlerde 

oluĢan değiĢikliklerin hızını ve karakterini belirler. Bu sayede genler ve taksonlar 
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köken olarak incelenerek çözümlenmekte ve ortak atadan evrimleĢen türler, 

birbirleriyle iliĢkilendirilebilmektedir (Saitou ve Ġmanishi, 1989; Xiong, 2006; 

Tez, 2011; Singh, 2015). Saptanan filogenetik iliĢkinin, çeĢitli akıĢ Ģemaları ve 

istatistiksel analizlerle gösterilmesi ve grafiksel olarak özetlendirilmesi 

‗filogenetik ağaçlar‘ aracılığıyla olur (Saitou ve Ġmanishi, 1989; Sarıçam ve 

MüĢtak, 2015). 

Evrimsel iliĢkileri görsel olarak ortaya koymak için en uygun araç, filogenetik 

ağaçlardır. Organizmalar arası evrimsel iliĢkileri gösteren bu filogeniler, ―evrim 

ağacı‖ ya da ―yaĢam ağacı‖ olarak adlandırılmaktadır. YaĢam ağacı kavramı, 

dizileme çalıĢmaları ile elde edilen bilgilerin özetlendirilerek tek atadan köken 

almıĢ ve dallanarak farklılaĢmıĢ türleri tek bir konsept halinde göstererek 

anlaĢılabilirliği sağlamaktadır. YaĢam ağacı kavramı, ilk kez Ġngiliz biyolog 

Charles Darwin tarafından (1809-1882) evrim teorisi kapsamında kullanılmıĢtır 

(ġekil 1.9a) (Chapman ve Duval, 1982; Woese vd., 1985). Alman biyolog Ernst 

Haeckel ise Darwin‘in görüĢlerini benimsemiĢ fakat biyogenetik alanının temelini 

attığı çalıĢmalarında daha kapsamlı ve ayrıntılı olan bitki, protista ve hayvanları 

kapsayan yaĢam ağacı (1866) ile insan yaĢam ağacını (1879) oluĢturmuĢtur (ġekil 

1.9b) (ġekil 1.9c) (Haeckel, 1866; Haeckel, 1879). 1970‘lerin sonunda ise Carl 

Woese ve George Fox, prokaryot ve ökaryot ayrımını 16S rRNA analizleriyle 

ortaya koyarak filogenetik ağacın üç parçalı evrensel halini önermiĢlerdir (ġekil 

1.9d) (Fox vd., 1977a; Fox vd., 1977b; Woese vd., 1985; Sarıçam ve MüĢtak, 

2015). 

ġekil 1.9. Filogenetik ağacın yıllara göre değiĢimi (Darwin, 1859; Haeckel, 1866; 

Haeckel, 1879; Woese vd., 1985; Sarıçam ve MüĢtak, 2015) 
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1.6.1. Filogenetik Ağacın Değerlendirilmesi 

Filogenetik ağaçlarda, taksonlar arası iliĢkiler tanımlanır. Takson, alemden türe 

kadar bir hiyerarĢi içinde düzenlenmiĢ birimlerin her birine denir ve ağaçların 

dallanma noktalarında bulunur (Singh, 2015).  Ortak atadan köken almıĢ birbiriyle 

yakından iliĢkili taksonlara kardeĢ takson, diğer tüm taksonlardan evrimsel süreçte 

açık bir biçimde en erken ayrılan taksona ise dıĢ grup denir. Diğer taksonlar, dıĢ 

grup ile kıyaslandığında birbiri ile daha yakından iliĢkilidir. Bu nedenle ağacın 

köküne yakın bulunmaktadır (ġekil 1.10). Filogenetik ağaçlarda taksonlar; 

monofiletik, parafiletik ve polifiletik olarak gruplandırılır. Ortak tek bir atadan 

gelen takson grubuna ‗‗klan‘‘ ya da ‗‘monofiletik‘‘ denir ve ‗‘tek kökenlilik‘‘ 

olarak da bilinmektedir (Xiong, 2006). Ortak atanın bütün türevlerini içermeyen 

bazı gruplara ise ―parafiletik‖ grup denmektedir. Polifiletik grup ise birden fazla 

atadan meydana gelmekte ve ―çok kökenlilik‖ olarak da bilinmektedir (Freeman 

ve Herron, 1999). 

 

ġekil 1.10. Filogenetik ağaç birimleri (Singh, 2015) 

Filogenetik ağaç, baĢlıca bir düğüm (node) ve dallardan meydana gelmektedir. Her 

bir dala klad denir ve bu dallardan ayrılan Ģube kollarına ise branch adı 

verilmektedir. Dallar, türlerin atasal popülasyonlarının zaman içerisindeki 

durumlarını gösterirken, dalın uç kısımları ise var olan türü ya da kökeni ifade 

etmektedir. Birbirine yakın iki dalın birleĢtiği yere düğüm adı verilir. Düğümler, 

bir popülasyonun (taksonun) iki veya daha fazla türev popülasyona ayrıldığı 

noktalara denir ve günümüzde varlığını sürdüren türlerin ortak atasını belirler 

(Freeman ve Herron, 1999). Filogenetik ağaçta her bir düğüm evrimsel süreçte 

ayrılan taksonomik bir gruba karĢılık gelir (Mount, 2001). Fakat, hangi düğüm ya 
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da dalların tarihte önce veya sonra açığa çıktığına iĢaret etmez (BaĢıbüyük vd., 

2000; Tosun, 2015). Ağaçta dıĢ dallar taksonları, iç dallar ve düğümler ise 

taksonlar arası iliĢkiyi yansıtmaktadır. Filogenetik ağaçta birbiri ile yakın iliĢkili 

türler birbirine komĢu dallarda yer alırlar.  Ağaç dallarının paterni topoloji olarak 

adlandırılır ve dal uzunluğu genellikle dalda oluĢmuĢ değiĢikliklerin 

(basamakların) sayısını belirler (Mount, 2001; Tez, 2011). Ağaçtaki öncülü 

olmayan düğüm köktür. Filogenetik ağaçlar köklü (rooted) veya köksüz (unrooted) 

olabilmektedir. Kök ortak bir atayı temsil eder ve ağacın herhangi bir yerinde yer 

alabilir (ġekil 1.11a). Köksüz ağaçta, her bir taksonun diğeriyle iliĢkisi 

görülmektedir ancak ortak ata tahmin edilemediğinden dolayı evrimsel yönü 

yoktur (ġekil 1.11b). Köklü ağaçlarda ise taksonlar, ortak bir atadan köken alarak 

inceleme altındaki soy hattının nereden köklendiğini tanımlayarak ayrılma 

olaylarının açığa çıkma sırasını ortaya koymakta ve evrimsel iliĢkiyi belirlemede 

kullanılmaktadır. Bundan dolayı köklü ağaç, köksüz filogenetik ağaçlara oranla 

evrimsel yönü daha da geliĢmiĢ olup yüksek bilgi içeriğine sahiptir (Xiong, 2006; 

Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

 

ġekil 1.11. a) Köksüz filogenetik ağaç, b) Köklü filogenetik ağaç (Singh, 2015) 

1.6.1.2. Filogenetik Ağaç OluĢturma Metotları 

Filogenetik ağaçlandırma metotları, dayandıkları esaslara göre ―uzaklık/mesafe 

tabanlı‖ ve ―karakter tabanlı‖ olmak üzere ikiye ayrılırlar. Mesafe tabanlı metotlar, 

taksonlar arasındaki mesafeye göre kümelendirilerek yerleĢim göstermesi ya da 

oluĢturulan birden fazla ağaçtan optimal olanının seçilmesine göre kendi içerisinde 

iki alt baĢlık halinde gruplandırılan metotlarken; karakter tabanlı metotlar tek 

baĢlık altında toplanmaktadır (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). Filogenetik 

ağaçlandırma metotları ġekil 1.12‘de ve aĢağıdaki alt baĢlıklarda ayrıntılı olarak 

verilmektedir. 
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ġekil 1.12. Filogenetik ağaç oluĢturma metotları (Sarıçam ve MüĢtak, 2015) 

1.6.1.2.1. Uzaklık Tabanlı Metotlar  

Genetik uzaklık yöntemi, tüm taksonlar arasındaki uzaklıkların dikkate alınarak 

oluĢturulduğu filogenetik ağaçlardır. Bu yöntemde kullanılan algoritmalar, 

kümeleme temelli veya en iyi durum (optimum durum) temelli algoritmalar olarak 

ikiye ayrılmaktadır. Filogenetik ağacı oluĢturmak için dizi grubunda her bir çift 

arasındaki değiĢikliklerin sayısı temel alınır. Birbirlerine genetik uzaklığı en az 

olan türler birleĢtirilerek, hizalanan diziler arasındaki farklılıkların miktarına göre 

ağaç oluĢturulur. Ağacın dalları boyunca ortaya çıkan değiĢikliklerin sayısı, diziler 

arasındaki uzaklığı gösterir (Mount, 2001). Tercih edilen ağaç, taksonlar 

arasındaki mesafeyi en aza indirgeyen ağaçtır. Ayrıca uzaklık tabanlı metotlar 

diğer yöntemlerden daha kolay ve hızlıdır (Freeman ve Herron, 1999).  Bu metotta 

ayrıca çok sayıda dizi kullanılmaktadır (Sarıçam ve MüĢtak, 2015).  

1.6.1.2.1.1. Kümeleme Tabanlı Metotlar 

Kümelenme temelli algoritmalar, birbirine en benzer dizi çiftlerinden baĢlayan 

mesafe matrisini temel alarak filogenetik ağacı hesaplar (Xiong, 2006). Bu 

algoritmalar, açılımı aritmetik ortalamayı kullanarak ağırlıklı olmayan çift grup 

yöntemi olan UPGMA yöntemini ya da komĢu birleĢtirme yöntemini (NJ) 

içermektedir (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

FĠLOGENETĠK AĞAÇLANDIRMA METOTLARI 

UZAKLIK TABANLI 
METOTLAR 

Kümeleme 
Tabanlı Metotlar 

UPGMA 

NJ 

Optimalize 
Tabanlı 
Metotlar 

Fitch-Morgaliash 

Minumum 
Evolution 

KARAKTER TABANLI METOTLAR 

Maksimum Parsimony 

Maksimum Likelihood 

Bayesian Analizi 
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1.6.1.2.1.1.1. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

(UPGMA) 

―Aritmetik Ortalama ile Ağırlıksız Çift Grup Metodu‖ olarak da adlandırılan 

UPGMA metodu; köklü ağaçlar oluĢturan ultrametrik (kökten tüm uçlara eĢit 

uzunlukta dalları olan) bir ağaçlandırma metodudur. Verileri uzaklık bakımından 

algoritmik olarak düzenleyerek taksonları kümeleyen bu metot, kümelemenin en 

basit ve en hızlı metodudur (Xiong, 2006). Bu yöntemde kullanılan temel 

varsayım öncelikle en yakın iki taksonun gruplandırılmasından baĢlar daha sonra 

artan uzaklık dikkate alınarak, tüm taksonlar gruplandırılır. Kademeli olarak 

uzaklık arttıkça taksonlar, yeni gruplara girmeye ve birbirinden farklılaĢmaya 

baĢlar (Morrison, 1996; Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

1.6.1.2.1.1.2. Neighbor-Joining (NJ) 

―KomĢu BirleĢtirme Metodu‖ olarak da bilinen bu metot, 1987‘de Saitou ve Nei 

tarafından ileri sürülmüĢtür (Saitou ve Nei, 1987). Bu metot filogenetik ağacı 

oluĢturmak için birbirine en yakın mesafede ki türleri kullanır. Kümelenme temelli 

algoritmalar ile aynı olmasına karĢın bunlardan farklı olarak türlerin ultrametrik 

(kökten eĢit uzaklıkta) olduğu varsayımını temel almaz (Xiong, 2006; Sarıçam ve 

MüĢtak, 2015).  

1.6.1.2.1.2. Optimalite Tabanlı Metotlar 

Özellikle geniĢ veri setleri kullanılarak oluĢturulan filogenetik ağaçlandırma 

metotlarındandır. Bu nedenle daha kapsamlı ve yavaĢ hesaplama ile ayrıntılı 

araĢtırma gerektiren durumlarda tercih edilirler. Fitch-Margoliash ve Minimum 

Evolution olmak üzere iki temel metottan oluĢur (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

1.6.1.2.1.2.1. Fitch-Margoliash (FM) 

EĢit evrimleĢme hızı varsayımını göz ardı ederek genetik uzaklıklarla oluĢturan 

filogenetik ağaçlandırma yöntemidir (Fitch ve Margoliash, 1967; Keskin, 2019). 

Orijinal veri kümesi içerisindeki uzaklıkları ve ağacın tüm dal uzaklıklarının 

minimum sapmaya dayanarak orantılayan ve en muhtemel ağaç oluĢumunu 

hedefleyen bir algoritmaya sahiptir. Herhangi iki taksonun rastgele bir düğüm 

noktasında kümelendirilmesiyle uzaklıkları tanımlamak adına eĢitlikler oluĢturulur 

ve bu sayede kümelenen taksonlarda yeni bir matriks meydana gelir, bu iĢlem ağaç 
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tamamlanıncaya dek devam eder. Bu yöntem, tüm ağaç topolojilerini araĢtırarak 

gerçek uzaklıklardan en küçük sapmayla dahi dal uzunluklarını hesaplayabilen bir 

metottur (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

1.6.1.2.1.2.2. Minimum Evolution (ME) 

Minimum Evolution metodu, Fitch-Margoliash metoduna benzer bir prosedür ile 

ağaç oluĢturur fakat muhtemel ağaçlar arasından en uygun olanı seçerken farklı bir 

optimalite kriteri olarak dal uzunluğunu bulma hususunda cebirsel eĢitlik 

kullanmaktadır (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). Uzun bir DNA ya da amino asit 

dizisinin kullanıldığı durumlarda Minimum Evolution metodu kullanılırken, 

kullanılan nükleotit veya amino asit sayısının az olduğu durumlarda ise Neighbour 

Joining metodunun kullanımı tercih edilmektedir (Nei vd., 1998; Keskin, 2019). 

1.6.1.2.2. Karakter Tabanlı Metotlar 

Karakter tabanlı metotlar, taksonlardaki farklı karakterlerin varlığı esasına 

dayanmaktadır. Bu karakterler her bir taksondaki canlıya ait olan moleküler 

dizilerdir ve dizilerde biriken mutasyonların sayılması esas alınır (Tez, 2011; 

Sarıçam ve MüĢtak, 2015). Karakter tabanlı metotlar, daha karmaĢık olduğu için 

daha fazla emek ve zaman isteyen metotlardır (Keskin, 2019). Bu metotta 

kullanılan algoritmalar Maksimum parsimoni (MP), Maksimum likelihood (ML) 

ve Bayesian analizidir (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). 

1.6.1.2.2.1. Maksimum Parsimony (MP) 

Parsimoni kelime anlamı olarak; tutumluluk, güvenirlilik, olabilirlik Ģeklinde 

tanımlanmaktadır. Maksimum Parsimony metodu ise, en eski, en basit ve en sık 

kullanılan metotlardandır. Bu metotta, incelenen diziler ya da genetik uzaklıklar 

ile uyumlu bir ağaç elde etmek için gereken en az mutasyonların belirlenmesi 

esastır. BaĢka bir deyiĢle, biyolojik değiĢim süreci boyunca karmaĢıklık yerine 

basit bir açıklama yaparak verilerin yorumlanması esas alınır (Freeman ve Herron, 

1999). Bir DNA veya amino asit dizisinin evrimsel değiĢimini açıklayabilmek için 

gereken en az sayıda mutasyon değiĢiklik sayısı her topoloji için hesaplanarak 

bulunmaktadır. Hesaplama kolaylığından dolayı istatistiksel özellikler kapsamlı 

bir Ģekilde incelenebilmektedir (Saitou ve Ġmanishi, 1989; Keskin, 2019). Bu 

yöntem türler arasındaki farklılığı en iyi Ģekilde ifade etmektedir fakat çok zaman 
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alıcıdır ve çok sayıda örnek ele alındığında kullanıma uygun değildir (Freeman ve 

Herron,1999; Tosun, 2015). 

Maksimum Parsimony metodu ile ağaçların oluĢturulmasında ‗kesin‘ ve ‗tahmini‘ 

yaklaĢımlar söz konusudur. Bu metot ile oluĢturulan ağaçlarda kesin yaklaĢımlar, 

dizi sayısı az olduğu durumlarda kullanılmakta ve tüm ağaçları incelemektedir. 

Tahmini yaklaĢımlarda ise çok sayıda dizi varlığında kullanılarak olası tüm 

ağaçlar gözden geçirilerek en uygun ağaç belirlenebilmektedir. (Freeman ve 

Herron, 1999). En iyi ağaç olarak en küçük mutasyon değiĢiklik sayısını gösteren 

topoloji seçilmektedir (Saitou ve Ġmanishi,1989, Nei vd., 1998; Sarıçam ve 

MüĢtak, 2015; Keskin, 2019).   

1.6.1.2.2.2. Maksimum Likelihood (ML) 

Joseph Felsenstein tarafından 1981 yılında MP‘ye alternatif olarak ortaya 

konulmuĢ bir metottur (Felsenstein, 1987). AraĢtırmacıya sunulan bütün bilginin 

daha etkili kullanımı ve olası birçok ağaç içerisinden en iyi ağacı seçme hususunda 

istatiksel testler kullanma olanağı açısından ortaya çıkartılmıĢ bir yöntemdir. 

Ayrıca bu yöntemde her olası ağaç topolojisi değerlendirilmekte ve dizi 

hizalamasında yalnızca bilgi verici bölgelerin değil her pozisyonun hesaba katılımı 

esas alınmaktadır (Sarıçam ve MüĢtak, 2015). Yöntem, çok iyi temellendirilmiĢ 

istatistiğe dayandığından matematiksel olarak da zahmetlidir bu sebeple 

taksonların sayısı belirli bir seviyeyi aĢtığında bu yöntemin kullanılması zor bir hal 

almaktadır. Bu sorunu ortadan kaldırmak adına Quartet puzzling, genetik 

algoritmalar ve Bayes yöntemi gibi bazı farklı yaklaĢımlar geliĢtirilmiĢtir (Tez, 

2011).  

1.6.1.2.2.3. Bayes Metodu 

Bu metot, filogenetiğin en popüler metodudur. Temel olarak Maximum Likelihood 

metoduna benzemektedir ancak Maximum Likelihood yönteminden, daha hızlı ve 

daha geniĢ çapta veri kümelerini kullanabilirliği ve özelllikle olasılık teoremi 

prensibi dolayısıyla ayrılmaktadır. Bu teorem mevcut gözlemlere dayanarak 

gözlenmeyen bir durum hakkında sonuç çıkarma prensibine dayanır (Tez, 2011). 

Ayrıca teorem, rastgele bir değiĢken için olasılık dağılımı içinde koĢullu olasılıklar 

ile arasındaki iliĢkiyi göstermektedir (Freeman ve Herron, 1999; Sarıçam ve 

MüĢtak, 2015). 
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2. KAYNAK ÖZETLERĠ

Üzerinde çalıĢtığımız Apiaceae familyası ve Carum cinsine ait bitkiler ile ilgili 

olarak daha önce yapılmıĢ olan filogenetik, sistematik, etnobotanik, taksonomik ve 

teropotik alandaki çalıĢmalar kronolojik sıra ve önemine göre aĢağıda yer 

almaktadır.  

Apiaceae taksonlarının doğal kumarinler için iyi birer kaynak olduğu 

bilinmektedir (Doganca vd., 1979). Kumarinler, uçucu yağlar ve seskiterpenler 

gibi yararlı sekonder metabolitleri içermeleri nedeniyle familya üyeleri sıklıkla 

baharat ve ilaç olarak kullanılırlar (Heywood, 1971; Lee ve Rasmussen, 2000). 

Asya ülkelerinde kullanılan doğal ilaçların birçoğu Apiaceae üyelerinden elde 

edilen özütlerden oluĢmaktadır. Örneğin Angelica L. türlerinin (Angelica gigas 

Nakai., Angelica acutiloba (Siebold & Zucc.) Kitagawa., Angelica dahurica 

Maxim., Angelica decursiva (Miq.) Franch. & Savat.,) kurutulmuĢ kökleri Kore, 

Japonya ve Çin‘de ilaç olarak kullanılmaktadır. Bu bitkilerden gastrointestinal 

rahatsızlıkların, baĢ ağrılarının, deri hastalıklarının tedavisinde ve bağıĢıklık 

sisteminin güçlendirilmesinde yararlanılmaktadır. Ayrıca Uzak Doğu‘da 

geleneksel tıp bitkilerinden olan Peucedanum japonicum Thunb. türü diüretik, 

laksatif ve sedatif olarak kullanılırken, Bupleurum falcatum L. türü ise diare, 

amenore ve humma gibi hastalıkların tedavisinde kullanılmaktadır (Lee ve 

Rasmussen, 2000). 

Apiaceae Lindl. (Umbelliferae Juss.) familyası dünya genelinde çöller, bataklıklar, 

orman altı ve açıklıkları, subalpin tundralar, stepler ve açık yerler gibi çok çeĢitli 

habitatlarda yayılıĢ gösteren kozmopolit bir familyadır (Pimenov ve Leonov, 

1993; Berenbaum, 2001). Bu familya üyelerinin çoğu Ģemsiye biçimindeki çiçek 

durumu, bir karpofora asılı duran tek tohumlu iki karpelden (merikarp) oluĢan 

özelleĢmiĢ meyveleri ve çok sayıda küçük epigin çiçekleri ile kolaylıkla ayırt 

edilebilmektedir (Downie vd., 1998). Ayrıca familya n=4–12 (genellikle 11 ya da 

8) arasında sıralanan temel kromozom sayısıyla karakteristiktir (Plunkett vd.,

1996). 

Katz-Downie vd., (1999), Apiaceae familyasının en büyük ve en iyi bilinen 

altfamilyası olan Apioideae‘nin 116 temsilcisi (80 cins) ile arasındaki evrimsel 

iliĢkileri ve filogenetik yerleĢimleri netleĢtirmek için 18S-26S nükleer rDNA 
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tekrarının (ITS 1 ve ITS 2) iki transkripsiyonlu aralayıcı bölgesini moleküler 

markörler kullanarak analizini sağlamıĢlardır. Maksimum Parsimony ve Neighbor-

Joining yöntemleri kullanılarak elde edilen filogenetik veriler neticesinde, 

filogenetik yerleĢimleri tartıĢmalı olan birkaç jenerasyonun iliĢkilerini 

fitokimyasal karakterler (kumarin, flavonoid ve fenilpropen) ile morfolojik 

karakterler (stomatlar, polen ve kotiledoner) ile karĢılaĢtırarak netleĢtirmiĢlerdir. 

Morfolojik olarak polen ve kotiledon karakterlerinin Apioideae altfamilyası için 

yüksek düzeydeki filogenetik iliĢkilerinin ortaya çıkarılmasında tek baĢına 

bilgilendirici olmadığını ancak meyve, çiçek durumu ve vejetatif morfoloji gibi 

diğer karakterlerle birlikte kullanıldığı zaman moleküler verilerin kladistik 

analiziyle desteklenebilen bazı evrimsel yönelimlerini ortaya çıkarmada kullanıĢlı 

olabileceğini bildirmiĢlerdir. Ayrıca Apioideae'nin bu karakterlere dayanan 

sınıflandırma sistemi dağılımlarının homoplastik olduğunun tespitini sağlayarak 

elde ettikleri filogenetik ağaçlarda Carum carvi L., Fuernrohria setifolia C. Koch., 

Falcaria vulgaris Bernh., Olymposciadum caespitosum (SM) Wolf. ve 

Aegopodium alpestre Ledeb. türlerinin bir klad içerisinde konumlanarak yüksek 

bootstrap değerleri ile filogenetik benzerliği ortaya çıkartılmıĢ ve tüm bu kriterlere 

dayandırılarak sınıflandırılmıĢ Apioideae'de yer alan türleri moleküler ve 

filogenetik açıdan geniĢ ölçüde araĢtırmıĢlardır.  

Iacobellis vd., (2005), Cuminum cyminum L. ve Carum carvi L.'nin meyvelerinden 

hidrodistilasyon ile ekstrakte ettikleri uçucu yağları, gaz kromatografisi (GC) ve 

GC-kütle spektrometrisi (MS) ile analiz ederek, uçucu yağların ana bileĢenlerini 

tespit etmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada agar difüzyon yöntemi ile belirlenen 

antibakteriyel aktivite, Gram-pozitif ve Gram-negatif bakterilerine karĢı 

gözlenmiĢtir. ÇalıĢmada dünya çapında bitki veya ekili mantar hastalıklarından 

sorumlu olan Clavibacter, Curtobacterium, Rhodococcus, Erwinia, Xanthomonas, 

Ralstonia ve Agrobacterium cinsine ait bakterilerine karĢı yüksek aktivite 

gösterirken, Pseudomonas cinsine ait bakterilere karĢı daha düĢük bir aktivite 

gösterdiği tespit edilmiĢtir. Sonuç olarak, analiz edilen uçucu yağların insan ve 

hayvan hastalıklarından sorumlu mikroorganizmalar, gıda bozulmasından sorumlu 

olanlar ve fitopatojenik bakteri ve mantarlar üzerindeki antimikrobiyal aktivitesini 

doğrulamıĢtır. Ayrıca C. cyminum ve C. carvi L. esansiyel yağlarının, Aspergillus 

parasiticus ile mayaların ve Gram-pozitif ve Gram-negatif bakterilerin büyümesini 

inhibe ettiği bunun sonucunda analiz edilen uçucu yağların bakteriyel hastalıkların 

kontrolü için potansiyel kullanımını destekler niteliktedir. 
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Papini vd., (2007), Apiaceae familyasının alt familyası olan Apioideae ile evrimsel 

ilĢkilerin belirlenmesi için, Ġtalya'da bilinen dört Carum L. (Apiaceae) türünün 

filogenetik pozisyonunu oluĢturmak için nükleer rDNA'nın ITS bölgesini 

moleküler markörler kullanılarak analiz etmiĢlerdir. Yapılan bootstrap analizi, 

Maksimum Parsimony, Bayes ve Maximum Likelihood metodu ile oluĢturulan 

ağaçların polifiletik olduğu ve bu cinsin üç farklı klad oluĢturduğu gözlenmiĢtir: 

Carum carvi L., Careae Baill kabilesi içinde kümelenmiĢ; Carum heldreichii 

Boiss. ve Carum appuanum (Viv.) Grande ise Pyramidoptereae Boiss kabilesi 

içinde kümelenerek C. multiflorum (Sibth. & Sm.) Boiss. ile C. heldreichii 

Boiss.‘in iyi desteklenen monofiletik grup oluĢturduğu gözlemlenmiĢtir. Aynı 

kabilede yer alan Carum appuanum'un taksonomik pozisyonun, diğer tüm Carum 

türlerinden ayrılarak Scaligeria moreana Engstrand türü ile monofiletik grup 

oluĢturduğu fakat bu iki türün morfolojik benzerliğinin çok az olduğu için daha 

ileri analizlerle, bu tür için yeni bir taksonomik pozisyon önermenin gerekli olup 

revizyona ihtiyaç olduğu tespit edilmiĢtir. 

Kuraklık, mahsul verimliliğini sınırlayan abiyotik bir faktördür (Wang vd., 2003). 

Birçok mahsulün yağ asidi kompozisyonunu etkileyerek, uçucu yağ veriminde ve 

aromatik bitkilerin kompozisyonunda değiĢikliklere neden olmaktadır (Hamrouni 

vd., 2001; Boschin vd., 2008; Bettaieb vd., 2009). Apiaceae ailesinin bir üyesi 

olan Carum carvi L. aromatik bir bitkidir. Bu türün su ihtiyacı 11.500 ve 12.500 

m
3
 ha

−1
 arasında değiĢmektedir (Abdelgawad, 2006). Laribi vd., (2009), 

sulamanın, tıbbi ve aromatik bitkilerin büyümesini ve verimini etkileyen çok 

önemli bir faktör olduğunu analiz etmiĢlerdir. AraĢtırmada beĢ sulama seviyesinin 

Carum carvi L. tohumlarının büyüme, verim ve kimyasal bileĢimi üzerine etkileri 

incelenmiĢtir. Yapılan çalıĢma sonuçları vejetatif büyüme parametrelerinin, düĢük 

seviyelere kıyasla daha yüksek sulama seviyelerinin uygulanmasının bir sonucu 

olarak geliĢtiğini göstermiĢtir. Sulama seviyelerini azaltarak, sulama suyu 

kullanım etkinliği arttırılmıĢtır. GC analizi sonuçlarına göre, sulama iĢlemlerinin 

yağ bileĢimini (linalool, p-Cymene, limonene, nerol) etkilemediği ancak Carum 

carvi L.‘nin kimyasal analizleri bitkinin azot, fosfor ve karbon yüzdelerini 

kademeli olarak azalttığını göstermiĢtir. Sonuç olarak bu çalıĢma, lipitler ve 

toplam yağ asitleri gibi primer metabolitleri azalttığı ancak sekonder metabolitleri 

(uçucu yağlar, fenoller, vb.) arttırdığının tespitini sağlamıĢtır. 
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ġanlı vd., (2010), Carum carvi L. (kimyon) tohumu muamelelerinin (öğütülmüĢ 

(G) ve tam tohum (W)) ve dozlarının (50 g, 100 g, 150 g), Solanum tuberosum L. 

(patates)‘in filizlenme, filiz uzunluğu, patates yumru baĢına filiz sayısı ve patates 

yumrularının kilo kaybı üzerindeki etkilerini iki farklı sıcaklıkta (8
o
C ve 15

o
C) 

araĢtırmıĢlardır. Klorpropham [CIPC; izopropil N- (3-klorofenilkarbamat)] veya 

CIPC / propham (IPC; izopropil N-fenilkarbamat) karıĢımları, birçok farklı ülkede 

yumru köklerin filizlenmesini önlemek için yaygın olarak kullanılan kimyasal bir 

üründür fakat yumrular üzerinde kirletici maddeler bırakması ve kullanımının 

küçük ölçekli yetiĢtiriciler için uygun olmamasından dolayı çalıĢmada, alternatif 

bir kaynak olan karvon değerlendirilmiĢtir (Hartsmans vd., 1995; Kerstholt vd., 

1997; Baydar ve Karadoan, 1999). Karvon, kimyon tohumlarından elde edilen 

organik bir bileĢiktir (Hartsmans vd., 1995). Kolay eriĢebilirliği ve daha ucuz 

olması sebebiyle patates yumrularının filizlenmesini önlemek için iki farklı 

sıcaklıkta incelenmiĢ ve yapılan deneyler sonucunda öğütülmüĢ tohum 

muameleleri ile 8°C ve 15°C'de uygulanan filizlenme üzerine etkilerinde 

istatistiksel olarak önemli azalmalar gözlenmiĢtir. 

Carum L., Apiaceae familyasına ait bazı üyeler gibi, tür bileĢimi tartıĢmalı olan bir 

cins olup bu familyaya ait birçok türün cinse yerleĢimi eleĢtirilmektedir 

(Zakharova, 2010). Carum türleriyle ilgili moleküler veriler oldukça yetersiz 

olduğundan Zakharova (2010), yaptığı bu çalıĢma neticesinde taksonomik öneme 

sahip olduğu söylenen morfolojik ve anatomik karakterlerin, türler arasındaki 

iliĢkilerini aydınlatmak için dünyanın farklı bölgelerinden 13 Carum türünü 

inceleyerek (Carum buriaticum Turcz., Carum caucasicum (M. Bieb.) Boiss., 

Carum diversifolium (DC.) C. B. Clarke, Carum grossheimii Schischk., Carum 

heldreichii Boiss., Carum komarovii Karjag., Carum meifolium (M. Bieb.) Boiss., 

Carum porphyrocoleon (Freyn & Sint.) Woronow ex Schischk., Carum 

polyphyllum Boiss. & Blanche ex Boiss., Carum rigidulum (Viv.) Koch ex DC., 

Carum rupicola Hartvig & Strid, Carum verticillatum (L.) Koch ve 

Trachyspermum roxburghianum (DC.) H. Wolff) bu türleri Carum‘un 

monospesifik olarak tanımlanandığı Carum carvi L. ile karĢılaĢtırmıĢtır. Yapılan 

bu çalıĢmaya göre gözlenen veriler ise Ģöyledir: Carum porphyrocoleon, C. carvi 

ile en yakından iliĢkili türdür; Carum diversifolium (DC.) C. B. Clarke ile 

Trachyspermum roxburghianum (DC.) H. Wolff; Carum polyphyllum ile C. carvi 

ve C. komarovii ile Pimpinella anthriscoides Boiss‘in morfolojik ve anatomik 

karakterlerin karĢılaĢtırmalı analizi sonucu büyük benzerlikler gösterdiği 
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belirlenmiĢtir. C. caucasicum, C. grossheimii ve C. meifolium‘un ise anatomik ve 

morfolojik olarak önemli farklılıklar gösterirken, C. rupicola, C. buriaticum, C. 

heldreichii ve C. rigidulum yaĢam formları, brakte ve brakteol varlığı ve meyve 

yapısı ile C. carvi'den ayrıldığı belirlenmiĢtir. Sonuç olarak 8 Carum türünün 

nükleer ribozomal DNA‘nın ITS dizilerinin moleküler ve filogenetik analizine 

dayanarak, ilgili türlerin beĢ farklı klat arasında dağıldığını ve yakından iliĢkili 

olmadığını göstermiĢtir. Aynı zamanda bu çalıĢma, Apiaceae familyasına ait 

geleneksel bir tür olan Carum‘un morfolojik değiĢkenliğinin bir kanıtını teĢkil 

etmektedir.  

Carum carvi L., Apiaceae familyasına ait gıda ve ilaç endüstrisinde yaygın olarak 

kullanılan popüler bir bitkidir. Ayrıca uçucu yağ bakımından da oldukça 

zengindir. Uçucu yağlar, gıda ve parfümeri endüstrisinde, tıbbi alanlarda ve çeĢitli 

pek çok alanda kullanılmaktadır (Laribi vd., 2009; Bradley, 2006; Raal vd., 2012). 

Carum carvi L. tohumlarındaki yağların ana bileĢenlerini karvon (%44.5-95.9) ve 

limonen (%1.5-51.3) oluĢturmaktadır. Karvon biyolojik olarak aktif, tohumların 

çimlenmesini engelleyen, bazı mantar ve mikropların büyümesini destekleyen, 

insektisit özellik gösteren doğal bir kimyasaldır (Toxopeus vd., 1992; Khan ve 

Sastry, 2009). Limonen ise daha yüksek değerli oksijenli türevler elde etmek için 

indüklenen mikrobiyal biyodönüĢüm reaksiyonlarında çekici bir baz malzemesi 

olarak kullanılmaktadır (Ferrara vd., 2009). Raal vd., (2012) yaptığı araĢtırmada, 

farklı ülkelerden elde ettikleri yirmi ticari Carum carvi L. örneğindeki uçucu yağ 

içeriği ve bileĢimindeki farklılıkları, hidrodistillasyon ve kılcal gaz kromatografisi 

(GC analizi) teknikleri kullanarak belirlemiĢ ve karvon ile limonen içeriği arasında 

negatif korelasyonu -0.999 (p <0.01) bulmuĢlardır. Ek olarak kimyon esansiyel 

yağlarında, β-mirsen (%0-0.4), trans-dihidrokarvon (%0-0.5) ve trans- karveol 

(%0-0.2) ayrıca a-pinen, sabinen, n-oktanal, trans -β-ocimene, γ-terpinene, 

linalool, cis -ve trans -limonen oxide, cis-dihidrokarvon, cis-carveol, 

perillaldehyde, trans-anetol ve trans-β-karyofillen bulunmuĢtur. Buna bağlı olarak 

uçucu yağ veriminin %0.6 ile %5.4 arasında değiĢim gösterdiği gözlenmiĢtir. 

Sonuç olarak farklı ülkelerden elde edilen Carum carvi L. ticari meyvelerinde 

bulunan uçucu yağın içeriği ve bileĢiminin dikkate değer ölçüde değiĢken olduğu, 

karvon ve karvon-limonen kemotiplerinin bulunduğu gözlenmiĢtir. Ayrıca, 

incelenen ticari kimyon örnekleri arasında sadece dört örneğin Avrupa 

Farmakopesi standartlarına uygun olduğunun tespiti sağlanmıĢtır. 
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Zakharova vd., (2012) Apiaceae familyasının alt familyası olan Apioideae ile 

evrimsel iliĢkilerin belirlenmesi ve Carum L. (Apiaceae) türlerinin sistematik 

yerleĢiminin anatomik ve morfolojik verilerle karĢılaĢtırılarak filogenetik 

pozisyonunu oluĢturmak için nükleer rDNA'nın ITS bölgesini moleküler markörler 

kullanılarak analiz etmiĢlerdir. Tür bileĢiminin tartıĢmalı olduğu Carum türlerine 

ait evrimsel hatlar yapılan Maximum Parsimoni ve Maximum Likelihood metodu 

ile oluĢturulan ağaçlar ile açıklanmaya çalıĢılmıĢtır.  Filogenetik analizler sonucu 

oluĢturulan dendogramlar yedi büyük klada ayrılmıĢ fakat Carum türleri beĢ klada 

dağılarak genel sınırları ve yerleĢimleri tanımlanmıĢtır. Avrupa ve Doğu Asya‘da 

yayılıĢ gösteren; C. holdreichii Boiss., C. appuanum (Viv.) Grande, C. 

verticillatum (L.) WDJ Koch ve C. diversifolium (DC.) CB Clarke türlerinin 

morfolojik açıdan Carum L. ile benzerlik göstermediği aynı zamanda C. 

diversifolium (DC.) CB Clarke türünün Apiacea familyasına ait Trachyspermum 

cinsinin bir üyesi olduğu kanıtlanmıĢtır. Ayrıca konuyla ilgili bilimsel literatür 

kayıtları da gözden geçirilerek, Carum‘un polifirik olduğu (Downie vd., 2010) 

ancak bu örneklemin cinsin birkaç türünü kapsadığı kıstası göz önüne alınarak, 

Carum meifolium (M. Bieb.) Boiss., Carum caucasicum (M. Bieb.) Boiss., ve 

Carum carvi L. türleri Careae Baill. kabilesi içerisinde, Carum rupicola Hartvig 

& Strid.ise Pyramidoptereae Boiss. içerisinde kümelenerek genel sınırları ve 

yerleĢimleri doğrulanmıĢtır. Sonuç olarak, Apiaceae sistematiğinde önemli olan 

morfolojik karakterlerden merikarp kesitleri, taç yapraklar ve yaprak salgı 

kanalları sayısı yapılan çalıĢma ile incelenerek türler arasında farklılıkların 

meydana geldiği bu farklılaĢmanın türlerin yerleĢim yerlerini de etkileyerek 

Carum cinsinin genel sınırlarını belirlemek adına Apiaceae familyasında yer alan 

diğer cinsler ile yapılan çalıĢmalarla karĢılaĢtırılarak klad ve cinsler arasındaki 

iliĢki değerlendirilmesi yapılmıĢtır. Bu cinsin evriminin daha iyi anlaĢılması ve 

türler arasındaki iliĢkiyi değerlendirmek için daha fazla çalıĢma gerekliliğinin 

tespitini sağlamıĢlardır. 

Bulut vd., (2014), Türk Apiaceae türleri üzerinde etnofarmakolojik bir inceleme 

yapmıĢlardır. Türkiye'de geleneksel terapide kullanılan birçok popüler bitkinin 

bulunduğu en önemli ailelerden biri olan Apiaceae, Türkiye florasının en zengin 

ailelerinden biridir. Dünyadaki genel nüfusun yaklaĢık %80'i çeĢitli hastalıkları 

tedavi etmek için bitkileri bir ilaç kaynağı olarak kullanmaktadır. ÇalıĢma ağırlıklı 

olarak yerel etnobotanik araĢtırmalara dayalı olarak yapılmıĢtır. Etnofarmakolojik 

bilgiler, yerel halktan açık ve yarı yapılandırılmıĢ görüĢmeler yoluyla elde 
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edilmiĢtir. Halk tıbbi bitkilerinin örnekleri saha çalıĢmaları sırasında toplanmıĢ ve 

daha sonra tanımlanmıĢtır. Ayrıca konuyla ilgili bilimsel literatür kayıtları da 

gözden geçirilerek, Türkiye'de tedavide içinde Carum carvi L. nin de içerisinde 

bulunduğu 70 Apiaceae türü incelenmiĢtir ve listelenmiĢtir. AraĢtırma sonuçlarına 

göre bitkilerin çoğunlukla sindirim sistemi hastalıkları, hemoroid, diyabet için ve 

afrodizyak ve yatıĢtırıcı olarak etkilli olduğu tespit edilmiĢtir. 

Zakharova vd., (2014), üç Apiaceae taksonu olan Carum piovanii Chiov., Bunium 

nothum (C.B. Clarke) P.K. Mukh. ve Bunium kandaharicum Rech.f. 'un sistematik 

konumu, morfolojik ve anatomik çalıĢmalarla birlikte mevcut nrITS sekans 

verilerine göre moleküler markörler kullanarak analiz etmiĢlerdir. Yapılan bu 

çalıĢma ile taksonomik geçmiĢi oldukça karmaĢık olan Apiaceae familyasına ait üç 

türün sistematik konumu netleĢtirmiĢlerdir. ITS dizi verileri matrisi ile Maksimum 

Parsimony (MP) ve Bayes metodu kullanılarak oluĢturulan filogenetik ağaçlar, 

Posterior olasılıkları ve bootstrap ile desteklenerek yapılan bu moleküler çalıĢmayı 

güçlendirmiĢlerdir. Morfolojik, anatomik ve filogenetik veriler neticesinde C. 

piovanii, yer altı organları, yaprakçıkların boyutu ve petal rengi gibi karpolojik 

benzerlikleri sebebiyle Carum türlerinden farklı olan Afrikan peucedanoid cinsi 

Afroligusticum'un içerisine konumlandığı sonucuna ulaĢmıĢlar ve bu verilere 

dayanarak Afroligusticum piovanii'nin yeni isimlendirme kombinasyonunu 

önermiĢlerdir. Ayrıca çalıĢmada Bunium nothum ve Bunium kandaharicum‘un, 

Bunium cinsine ait türler olduğu; Bunium kandaharicum‘ın Apiaceae familyasına 

ait Elwendia stewartiana (Nasir) Pimenov & Kljuykov türünün sinonimi olduğunu 

tespit etmiĢlerdir. 

Lyskov vd., (2017), Rhabdosciadium (Apiaceae) cinsine ait altı türü, taksonomik 

açıdan karĢılaĢtırmalı olarak değerlendirmiĢ ve mevcut nrITS sekans verilerine 

göre moleküler markörler kullanarak analiz etmiĢlerdir. Rhabdosciadium cinsi 

endemik olup Türkiyede yeni bir tür olarak tanımlanmıĢtır. Türkiyede yeni 

keĢfedilen bu türün meyvelerine ait tanısal özellikleri (Hedge ve Lamond, 1972; 

Hedge ve Lamond, 1987; Duran vd., 2010; Akalın ve Akpulat, 2012) 

Rhabdosciadium'un bilinen tüm türleri ile Aegopodium L., Carum L., Falcaria 

Fabricius, Fuernrohria Karl Koch, Grammosciadium s.s., Hladnikia Wilhelm 

Koch, Gongylosciadium Rechinger, Hladnikia Wilhelm Koch. ve Olymposciadium 

Hermann Wolff türlerinin filogenetik açıdan değerlendirilmesi sonucunda 

netleĢtirilmiĢtir. Sonuç olarak, Rhabdosciadium türünün diğer türler gibi Careae 
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kabilesi içinde kendi cinsine ait türlerle kümelenerek Rhabdosciadium‘un yeni bir 

tür olduğunu yaptıkları çalıĢma ile kanıtlamıĢlardır. 

Ngahang Kamte vd., (2018), Protozoal enfeksiyonlarla mücadelede, uçucu 

yağların yeni terapötik seçeneklerin temsil edilebilirliğini araĢtırmıĢlardır. 

Apiaceae, sahip olduğu salgı yapıları nedeniyle uçucu yağların zengin 

kaynaklarındandır. Yürütülen bu çalıĢmada dokuz Apiaceae türünün (Siler 

montanum Crantz, Sison amomum L., Echinophora spinosa L., Kundmannia 

sicula (L.) DC., Crithmum maritimum L., Helosciadium nodiflorum (L.) 

W.D.J.Koch, Pimpinella anisum L., Heracleum sphondylium (Eltrot) ve 

Trachyspermum ammi L.) ve bunların uçucu yağlarının, HAT (Human African 

trypanosomiasis/ insan Afrika tripanozomiyazı) tedavisinde alternatif-

bütünleĢtirici terapiler ve ilaç tasarımı olarak kullanılacak tripanosidal bileĢiklerin 

tanımlanması ve değerlendirilmesi sağlanmıĢtır. HAT, Afrika uyku hastalığı 

olarak da bilinen ana vektör olarak çeçe sinekleri (Glossina spp., Diptera: 

Glossinidae) ile enfekte olan ve enfeksiyonun türüne ve hastalığın evresine bağlı 

olarak hastaları birkaç aydan yıla kadar öldürebilen ciddi bir hastalıktır. HAT 

tedavisi için sadece birkaç ilaç onaylanmıĢ fakat kullanımları uygunsuz tıbbi 

altyapılarda olup toksisite oluĢturduğundan sınırlandırılmıĢtır. Bu çalıĢma ile 

çalıĢılan apiaceae türlerinin esansiyel yağlarının dokuz karakteristik özel bileĢeni 

(α-pinen, sabinen, a-phellandrene, pcymene, limonen, β-okimin, γ-terpinen, 

terpinolen ve miristisin) test edilerek, bazılarının yağlardan daha yüksek seçiciliğe 

sahip olduğu gözlenmiĢtir. Apiaceae familyasından elde edilen bu sonuçlar uçucu 

yağların, HAT tedavisi için doğal ilaçların geliĢtirilmesinde öncü bileĢikler olarak 

kullanılacak bir madde deposu olduğunu vurgulamaktadır. 

Tuncay ve YeĢil, (2019), Türkiye'deki etnobotanik çalıĢmalardan elde edilen 

verilere göre Türkiye'de kimyon olarak kullanılan türlerin karĢılaĢtırmalı meyve 

anatomisi ve türlerin morfolojisini inceleyerek, meyveler arasındaki farklılıkları 

ortaya çıkartmıĢ türlerin daha kolay tanımlanabilmesi üzerine araĢtırmalar 

yapmıĢlardır. Türkiye'de kimyon olarak kullanılan dört türün (Carum carvi L., 

Cuminum cyminum L., Laser trilobum (L.) Borkh. ve Grammosciadium daucoides 

(DC.) meyve morfolojisinde önemli farklılıklar gözlenmiĢ ve meyve yüzeyinde 

yapılan mikromorfolojik çalıĢmalarda da belirgin farklılıkların tespiti sağlanmıĢtır. 

Örneğin, Carum carvi L. cinsinin Türkiye'de beĢ türü bulunmaktadır. Uçucu yağ 

taĢıyan kokulu bitkilerdendir ve tohumu Frenk Kimyonu olarak bilinir. Avrupa ve 
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Türkiye'de baharat olarak kullanılır. Etnobotanik çalıĢmalar, Carum carvi'nin halk 

tıbbında meze, sindirim, afrodizyak olarak kullanıldığını göstermektedir. 

Cuminum cyminum L., Türkiye'deki tek Cuminum türüdür ve Ģizokarp meyvesinin 

her merikarpında kolayca görülen 5 kaburga vardır. Yüzeyi hafif tüylüdür. 

Etnobotanik çalıĢmalar, Cuminum cyminum'un halk hekimliğinde yaygın soğuk 

tedaviler için kullanıldığını göstermektedir. Lazer trilobum, Türkiye'de bu cinsin 

tek türüdür ve her merikarpta 5 birincil ve 4 ikincil kaburga vardır. Etnobotanik 

çalıĢmalar, lazer trilobumun halk tıbbında diyabetik hastalık, karın ağrısı, sindirim 

ve kan basıncı tedavisinin tedavisinde kullanıldığını göstermektedir. 

Grammosciadium DC.‘nin ise Türkiye'de 6 türü vardır. Ayrıca kimyon olarak 

kullanılan bu türün meyve anatomisi incelendiğinde salgı kanallarının yerleĢimi ve 

primer veya sekonder kostaların varlığı nedeniyle önemli farklılıklara 

rastlanmıĢtır. Sonuç olarak, karĢılaĢtırılan bu türler için hem morfolojik hem de 

anatomik karakterlere dayanan bir teĢhis anahtarı sunulmuĢtur. 

Jia vd., (2019), Haplosphaera phaea, Apiaceae familyasına ait Çin‘de yayılıĢ 

gösteren ve nesli tükenmekte olan bir türdür. Haplosphaera phaea Hand.-Mazz. 

ile diğer Apiaceae türleri arasındaki filogenetik iliĢkiyi açıklığa kavuĢturmak için, 

H. pheae'nin tam kloroplast genomu belirlenerek 13 tür (dokuz cinsi içerir) 

(Angelica, Apium, Bupleurum, Carum, Hansenia, Haplosphaera, Glehnia, 

Ligusticum, Pleurospermum) ile Maximum Likelihood (ML) ağacı oluĢturulmuĢ 

ve dıĢ grup olarak Bupleurum boissieuanum H. Wolff seçilmiĢtir. Bildirilen 

kloroplast genomları ile yapılan filogenetik analiz sonucu göre H. pheae'nin, 

Hansenia cinsi ile aynı klad‘da konumlandığının tespiti sağlanmıĢtır. 

Zengin vd., (2019), Apiaceae familyasından çeĢitli türlerin, terapötik etkileri 

nedeniyle geleneksel kültürlerde yıllarca kullanılmıĢ olduğunu ancak bitkilerin 

terapötik uygulamalar için kullanımının, toksisitesinin ve uygun dozajın 

farmakolojik olarak değerlendirilmesinin gerekliliği üzerine beĢ Apiaceae türü 

(Falcaria vulgaris Bernh. (FV), Smyrniopsis aucheri Boiss. (SA), Smyrniopsis 

munzurdagensis Yıldırımlı (SM), Smyrnium cordifolium Boiss. (SC) ve 

Actinolema macrolema Boiss. (AM) üzerinde araĢtırma yapmıĢlardır. Seçilen 

Apiaceae türlerinin metanol ekstraktlarının antioksidan, enzim inhibitörü (a-

amilaz, a-glukosidaz, asetil- ve butirilkolinesteraz, lipaz ve tirosinaz), 

antimikrobiyal, fitokimyasal ve sitotoksisite profilleri belirlenmiĢtir. AraĢtırma 

yapılan analiz sonuçlarına göre, SC özütünün en yüksek fenolik oranına, AM 
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özütünün ise en yüksek flavonoid oranına sahip olduğu göstermiĢtir. Ayrıca, SC 

özütü, yüksek radikal süpürücü aktiviteyi azaltırken, SM özütü en yüksek 

kolinesterazın önleyici etkisini göstermiĢtir. HPLC-ESI-MS analizleri beĢ türün 

hepsinde ferulik asit bulunduğunu göstermiĢtir. SC özütü (35.68 mg gallik asit 

eĢdeğer / g özütü) en yüksek fenolik oranı, AM özütü (56.79 mg rutin eĢdeğer / g 

özütü) en yüksek flavonoid oranına sahiptir. HPLC-ESI-MS analizleri beĢ türün 

hepsinde ferulik asit bulunduğunu göstermiĢtir. SC özütü, yüksek radikal süpürücü 

aktiviteyi azaltırken, SM özütü en yüksek kolinesterazın önleyici etkisini 

göstermiĢtir. Ekstraktlar a-amilaza kıyasla a-glukosidaza karĢı daha yüksek 

inhibisyon göstermiĢtir; SC ekstresi en aktif tirosinaz inhibitör etki gösterirken, 

FV ekstresi en iyi lipaz inhibitör etki göstermiĢtir ayrıca A. fumigatus büyümesini 

önlediği tespit edilmiĢtir. SM ekstraktı, B. cereus, P. mirabilis, M. flavus, P. 

aeruginosa ve S. typhimurium'a karĢı güçlü antibakteriyel etki göstermiĢtir. 

Sitotoksisite faregillere ait RAW 264.7 makrofajı, insan embriyonik böbrek (HEK 

293) ve insan hepatoselüler karsinom (HepG2) hücre çizgileri üzerinde 

değerlendirildi. FV (% 60.3) ve SM (% 57.4) RAW 264.7 makrofajında hücresel 

canlılıkta en yüksek azalmayı gösterirken, SM (% 74.1) HepG2'ye karĢı toksisite 

göstermiĢtir. Sonuç olarak bu çalıĢma, Apiaceae türlerinin, birden fazla biyolojik 

aktiviteye sahip olan birkaç fitokimyasal sınıfı barındıran önemli tıbbi bitki türleri 

olarak kabul edilebilirliğini ve çeĢitli insan hastalıklarının yönetimi için yeni 

farmakoforların geliĢtirilmesi için umut verici adaylar olarak kabul edilebilirliğini 

desteklemektedir. 

Yapılan bu tez çalıĢmasının amacı, Türkiye‘de yayılıĢ gösteren Carum cinsine ait 

türlerin daha önce temin ve teĢhisi yapılan ve türlerin yayılıĢlarına göre morfolojik 

teĢhisi doğrulamak ve yakın taksonlarını belirlenmesi için ITS, trnL-F, trnL intron 

ve rbcL bölgelerinden alınan sekans karĢılaĢtırılmasına dayalı yöntemlerle, daha 

sonraki tarımsal ve farmakolojik çalıĢmalara ıĢık tutması açısından güdümlü proje 

olarak eksikliklerinin tamamlanması amacıyla gerçekleĢtirilmiĢtir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1. Materyal 

3.1.1. Bitkisel Materyal 

ÇalıĢma materyalini oluĢturan Carum L. cinsine ait türler (C. carvi L., C. 

caucasium (Bieb.) Boiss., C. leucocoleon Boiss. & Huet, C. meifolium (Bieb.) 

Boiss., C. rupicola Hartvig & Strid) yayılıĢ gösterdiği lokalitelerden Munzur 

Üniversitesi/Tunceli Meslek Yüksekokulu, Tıbbi Hizmetler ve Teknikler 

Bölümünden Doç. Dr. Mehmet Yavuz PAKSOY tarafından toplanmıĢ olup temini 

ve teĢhisi sağlanmıĢtır. Temini sağlanan bitki örneklerinin toplandığı lokaliteler 

ġekil 3.1‘de harita üzerinde gösterilmiĢ olup Çizelge 3.1‘de incelenen taksonların 

toplanma lokaliteleri sunulmuĢtur. Toplanan bitki örneklerinin teĢhislerinde 

Davis‘in editörü olduğu Türkiye Florası‘nın 4. cildinde (Davis, 1972) yer alan ve 

revizyonu yapılan çalıĢmadan faydalanılmıĢtır. 

 

ġekil 3.1. Carum L. taksonlarının toplandığı lokaliteler (Anonim, 2020; TÜBĠVES 

2020) 

Türkiye‘de doğal olarak yayılıĢ gösteren Carum L. cinsine ait türler Çizelge 3.1‘de 

verilmiĢ ve endemik olanlar (E) kısaltması ile belirtilmiĢtir. Bu taksonlar florada 

belirtilen bölgelerden toplanmıĢtır. 
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Çizelge 3.1. Carum L.  türlerinin toplandığı lokaliteler 

Tür Adı Toplandığı Lokaliteler/ Toplandığı Tarih/ Toplayan 

Carum carvi L. Posof; Asmakonak-Çamyazı köyleri arası, dağ stebi, 

2000-2100 m., 20.07.2017, M. Yavuz PAKSOY 

Carum carvi L. Van; Gürpınar, Zernek Barajı ile Hosap arası, çayırlık, 

1850 m., 13.06.2016, M. Yavuz PAKSOY 

Carum caucasicum 

(Bieb.) Boiss. 

Rize; ÇamlıhemĢin, Yukarı Kavrun yaylası, alpinik step, 

2900 m., 02.08.2017, M. Yavuz PAKSOY 

Carum leucocoleon 

Boiss. & Huet 

Kars; Posof, Ulgar dağı, çayırlık yerler, 2230 m., 

20.07.2017, M. Yavuz PAKSOY 

Carum meifolium 

(Bieb.) Boiss. 

Erzurum; Pasinler, Yukarı Çakmak ve Alvar köyleri 

arası, mera ve step, 1860 m., 18.07.2017, M. Yavuz 

PAKSOY 

Carum rupicola 

Hartvig & Strid 

(E) 

Antalya; Tahtalı Dağı, Yukarı Beycik köyünün üst 

kesimleri, kayalık yamaçlar, 2300 m., 29.06.2017,        

M. Yavuz PAKSOY

3.1.2. DıĢ Grup Seçimi 

Türkiye‘deki mevcut bitki türlerinin tümünün yer aldığı TÜBĠVES veri servisi ve 

yapılan literatür taramalarına göre, ITS, trnL-F, trnL intron ve rbcL bölgelerine 

dayalı filogeni çalıĢmalarında Carum L. cinsine en yakın çıkan taksonlar 

belirlenerek, dıĢ grup olarak seçilen Sanicula europaea L. türü NCBI‘dan alınan 

referans numaraları ile filogenetik analizlere dahil edilmiĢ olup genbank 

numaraları Çizelge 3.2‘de verilmiĢtir.  
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Çizelge 3.2. DıĢ grup olarak seçilen Sanicula europaea türüne ait genbank (NCBI) 

numaraları 

ITS trnL-F trnL intron rbcL 

MH377872.1 MH377906.1 MH377889.1 KX678054.1 

 

3.1.3. Kullanılan Cam Malzeme ve Plastik Malzemelerin Hazırlanması 

Bu çalıĢmada kullanılan pipet uçları, mikropipetler, ependorf tüpleri, PCR tüpleri, 

çözeltiler, cam malzemeler ve ısıya dayanıklı diğer malzemeler çalıĢmaya 

baĢlamadan önce 121 ºC de 15 dakika süreyle 1 atmosfer basınçta otoklavlanıp 

sterilize edilerek kontaminatlardan arındırıldı. 

3.1.4. ÇalıĢmada Kullanılan Kimyasallar 

3.1.4.1. Genomik DNA Ġzolasyonunda Kullanılan Kimyasallar 

Bitki materyallerinin genomik DNA‘sı GeneMark Plant Genomic DNA 

Purification Kit (Katolog numarası: DP022) ile izole edildi. Kitteki solüsyonlar 

Ģunlardır: Extraction Solution A, RNase A Solution, Precipitation Solution, 

Binding Solution-Etanol, Wash Solution, Elution Solution. 

 

ġekil 3.2. DNA izolasyonunda kullanılan kit ve kimyasallar 
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3.1.4.2. PCR’ de Kullanılan Kimyasallar 

PCR reaksiyonlarında kullanılan kimyasallar Master Mix (5X), yükleme boyası, 

markör ve primerlerdir. Primerlerden stok hazırlamak için yaklaĢık 15 sn 12.000 

rpm‘de satrifüj yapılarak kuru çökeltinin tüpün dibinde toplanması sağlandı ve 

daha sonra her bir primer 1 ml dH2O içerisinde çözülerek stok hazırlanmıĢtır. Her 

bir primerin son konsantrasyonu 5 nmol/ml (5 µM) olacak Ģekilde sulandırıldı. 

ÇalıĢmada kullanılan primerlerin DNA dizileri Çizelge 3.3‘de verilmiĢtir. PCR‘de 

kullanılan diğer kimyasallar ve miktarları da Çizelge 3.4‘de ki gibidir. 

Çizelge 3.3. Çekirdek ITS primerleri ile kloroplast trnL intron, trnL-F ve rbcL 

bölgesine ait primerlerin dizilimi 

Primerler Nükleotid Dizisi (5’-3’) Kaynak 

ITS5A (F) 5‘-CCTTATCATTTAGAGGAAGGAG-3‘ White vd., 1990. 

ITS4 (R) 5‘- TCCTCCGCTTATTGATATGC-3‘ White vd., 1990. 

trnLe (F) 5‘-GGTTCAAGTCCCTCTATCCC-3‘ Taberlet vd., 1991 

trnFf (R) 5‘-ATTTGAACTGGTGACACGAG-3‘ Taberlet vd., 1991 

trnc (F) 5‘-CGAAATCGGTAGACGCTACG-3‘ Taberlet vd., 1991 

trnd (R) 5‘-GGGGATAGAGGGACTTGAAC-3‘ Taberlet vd., 1991 

rbcLa (F) 5‘-ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC-3‘ Levin vd., 2003 
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Çizelge 3.3. Çekirdek ITS primerleri ile kloroplast trnL intron, trnL-F ve rbcL 

bölgesine ait primerlerin dizilimi (devam) 

rbcLa (R) 5‘-GTAAAATCAAGTCCACCRCG-3‘ Kress ve 

Erickson, 2007 

Çizelge 3.4. PCR‘de (polimeraz zincir reaksiyonu) kullanılan kimyasallar 

Kimyasalın Adı Miktarı Konsantrasyon 

dH2O 

Forward Primer 

Reverse Primer 

Master Mix 

gDNA 

18 μl 

1 μl 

1 μl 

5 μl 

1 μl 

- 

pmol/ml 

pmol/ml 

5 ünite 

Toplam 25μl 

3.2. Metot ve Yöntem 

3.2.1. GeneMark Kiti ile Yapılan DNA Ġzolasyonu 

 (0,9 g)‘dan az bir bitki dokusu havanda ezildi. 

Ezilen materyal 1,5 ml‘lik mikrosantrifüj tüpüne aktaraldı. Üzerine; 

 360 ml Extraction Solution A

 40 ml Extraction Solution B

 4 ml RNase A Solution, eklendi.
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Sonrasında 5-10 sn Vorteks yapılarak 65°C‘de 20 dk su banyosuna bırakıldı. Su 

banyosundan alınan örnekler 130 ml Precipitation Solution eklenerek 5 dk buzda 

inkübe edildi ve oda sıcaklıklığında (14-16.000 xg)‘de 5 dakika santrifüj edildi.  

Santrifüj etkisiyle oluĢan süpernatant kısmı; 2 ml‘lik Collection Tube + Spin 

Filter‘ a aktarıldı ve 2 dk santrifüj edilerek kirli bitki aksanlarının temizlenmesi 

sağlandı. 

Filtrate‘ı 1.5 ml‘lik mikrosantrifüj tüpüne pipetaj yapılmadan aktarıldı. Üzerine 

350 ml Binding Solution-Etanol ilave edilerek DNA gözlemlendi. 

OluĢan karıĢım Spin-Colonum + Collection Tube aktarılarak 1 dk santrifüj edildi. 

Filtrat atılarak 500 ml‘lik Wash Solution eklenerek 5 dakika santrifüj ederek 

DNA‘nın tuz ve kirden arınımı sağlandı ve bu iĢlem 2 oturum halinde tekerrür 

edildi. 2. Oturumda filtrat atılarak 250 ml‘lik Wash Solution eklenerek 2 dakika 

santrifüj edildi. 

ArındırılmıĢ DNA yeni mikrosantrifüj tüpüne transfer edilerek; 60-65°C, 150 ml 

Elution Solution ilavesi ile 1 dk santrifüj edilerek DNA eldesi sağlandı. 

3.2.2. Polimeraz Zincir Reaksiyonunda (PCR) Kullanılan Protokoller 

Ġzole edilen genomik DNA‘ların çoğaltılmasında kullanılan primerler ve 

uygulanan PCR protokolleri aĢağıda çizelgeler halinde verilmiĢtir. PCR yoluyla 

çoğaltılan gen bölgeleri 200 μl‘lik tüplerde; 50pmol/µl‘lik primerlerden (forward-

reverse) 1 µl, master mix‘ten 5 µl, kalıp DNA'dan 1 µl ve dH2O‘dan 18 µl 

alınarak, PCR toplam reaksiyon hacmi 25μl olacak Ģekilde hazırlanmıĢtır. PCR 

uygulamalarında olası bir kontaminasyonu engellemek için her uygulamada, 

genomik DNA içermeyen negatif kontroller kullanılmıĢtır.  
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Çizelge 3.5. ITS primerleri için kullanılan pcr programı 

Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 

Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 5 dk 1 Devir 

1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 45 sn 

35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 50 °C  / 45 sn 

3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 

4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 10 dk 1 Devir 

Çizelge 3.6. trnL-F primerleri için kullanılan pcr programı 

Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 

Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 5 dk 1 Devir 

1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 45 sn 

35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 50 °C  / 45 sn 

3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 

4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 10 dk 1 Devir 

Çizelge 3.7. trnL intron primerleri için kullanılan pcr programı 

Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 

Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 5 dk 1 Devir 

1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 45 sn 

35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 50 °C  / 45 sn 

3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 

4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 10 dk 1 Devir 
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Çizelge 3.8. rbcL primerleri için kullanılan pcr programı 

Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 

Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 3 dk 1 Devir 

1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 1 dk 

35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 55 °C  / 1 dk 

3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 

4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 7 dk 1 Devir 

3.2.3. Agaroz Jel Elektroforezi 

PCR sonucunda oluĢan bantların gözlenmesi için %0,1‘lik agaroz jel elektroforezi 

yapıldı. Bunun için 0,75 g agaroz tartıldı ve bir erlenmeyer içerisinde 75 mL 

1XTBE tamponu ile mikrodalga fırında kaynatılarak çözüldü (yaklaĢık 2 dk). 

KarıĢım 50ºC-60ºC‘ye kadar soğutularak içerisine 1-1.5 μl Etidyum bromid (EtBr) 

ilave edildi. Tampon, tarakları önceden yerleĢtirilmiĢ jel kasetine döküldü ve 

polimerleĢmesi için 25-30 dk bekletilerek jelin donması sağlandı. Jel 

polimerleĢtikten sonra kasetten taraklar dikkatli bir Ģekilde çekilerek çıkartıldı. 

Hazırlanan jel, elektroforez tankına yerleĢtirilip üzeri kaplanıncaya kadar 1X TBE 

tamponu ile dolduruldu.   

5 µl PCR ürünü, 1 µl yükleme boyası (6X DNA loading dye) ile boyandı ve 

kuyucuklara pipet yardımıyla yüklendi. PCR ürününün büyüklüğünü 

belirleyebilmek amacıyla 4 µl DNA büyüklük belirleyici (1 kb DNA ladder) boĢ 

bir kuyucuğa yüklendi. Örnekler 90 voltta 30-40 dk yürütüldü. Daha sonra 

kullanılan jel, jel görüntüleme cihazına alındı. UV ıĢığı altında bantlar 

gözlemlendi ve fotoğraf makinesi yardımıyla fotoğrafları çekilip veriler 

kaydedildi.   
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ġekil 3.3. Agaroz jel elektroforezinde kullanılan kimyasallar  

3.2.4. Biyoinformatik Analiz 

3.2.4.1. Dizileme ve Dizi Analizi   

ÇeĢitli primerler kullanılarak çoğaltılan bölgelerin DNA dizilerini elde etmek için, 

TRĠOGEN BĠYOTEKNOLOJĠ (Ġstanbul) firmasına gönderilerek hizmet alımı 

yapıldı. Hizmet alımının detayları Bulgular 4.3. bölümünde detaylı bir Ģekilde 

açıklanmıĢtır. ABI prism formatında tarafımıza ulaĢtırılan dosyalardan, gelen 

örneklerin DNA dizilerinin iĢlenmesi için Finch TV ve BioEdit (Hall, 1999) 

programları kullanıldı. Her bir türe ait olarak gelen ileri (forward) ve geri (reverse) 

dizilerden kontig (contig) oluĢturuldu. Dizileme reaksiyonlarını gerçekleĢtiren 

cihazın yanlıĢ okumuĢ olduğu bazı bazlar, kromatogramdaki (videogram) 

sinyallerin (piklerin) güçlülüğüne, temizliğine bakılarak DNA dizileri el ile görsel 

olarak düzeltildi ve ortak karar (konsensus) dizileri oluĢturuldu. OluĢturulan 

konsensus dizileri Word‘e kopyalandı ve dizi hizalaması için kullanıma hazır hale 

getirildi. Dizi hizalaması için MEGA 6.0 (Tamura vd., 2013) programı kullanıldı. 

Word‘e FASTA formatında kopyalanan diziler MEGA 6.0 programında varsayılan 

ayarların komutları kullanılarak dizi hizalaması gerçekleĢtirildi ve türler arasındaki 

baz farklılıklarının tespiti sağlandı. Ayrıca iĢlenip hizalanan diziler BLAST 

edilerek yapılan iĢlemin doğruluğu yüzdelik değerler ile kontrol edildi. 
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3.2.5. Filogenetik Analiz 

Carum L. cinsine ait türlerin Microsoft Office Word programı yardımıyla FASTA 

formatına çevrilen DNA dizileri sekans verileri düzenlendikten sonra MEGA 6.0 

programı kullanılarak istatistiksel analizler yapıldı. Bu kapsamda; Carum L. 

türlerine ait popülasyonların; nükleotid kompozisyonu, A+T ve G+C oranları ve 

türler arası genetik uzaklık değerleri belirlendi. DıĢ grup olarak NCBI‘dan alınan 

genbank numaraları ile (Çizelge 3.2) Sanicula europaea L. türü istatistiksel 

analizlere dahil edildi. Elde edilen sekans sonuçları neticesinde, MEGA 6.0 

programına ait filogenetik analiz yazılımının uygun parametreleri kullanılarak 

türler arasındaki akrabalık iliĢkilerini ortaya koyan uygun kriterli filogenetik 

ağaçlar oluĢturuldu. Mesafe temelli yöntemlerden biri olan Neighbor-Joining (NJ) 

(Saitou ve Nei, 1987) ve karakter temelli yöntemlerden biri olan Maximum 

Likelihood (ML) metodu ile filogenetik analiz yapıldı. 
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4. BULGULAR 

4.1. DNA Ġzolasyonu 

Bitki örneklerinin genomik DNA‘ları materyal ve yöntemde bahsedilen GeneMark 

ticari kitinin izolasyon protokolleri takip edilerek elde edildi.  

4.2. PCR Sonuçları 

4.2.1. ITS PCR Reaksiyonları 

Ġzole edilen gDNA‘lara; ITS4, ITS5A primerleri ve gerekli kimyasallar (Çizelge 

3.4) kullanılarak PCR reaksiyonları gerçekleĢtirildi. Böylelikle PCR sonucunda 

taksonların gDNA‘sının ITS bölgesi çoğaltıldı. Elde edilen Carum L. türleine ait 

ITS bantlarının agaroz jel görüntüsü ise ġekil 4.1‘deki gibidir. 

 

ġekil 4.1. Carum L. türlerinin ITS bölgesine ait jel fotoğrafı 

M: Markör, 1: Carum carvi Ardahan, 2: Carum carvi Van, 3: Carum caucasicum 

Rize, 4: Carum leucocoleon Ardahan, 5: Carum meifolium Erzurum, 6: Carum 

rupicola Antalya  

4.2.2. trnL-F PCR Reaksiyonları 

Ġzole edilen gDNA‘lara; trnLe, trnFf primerleri ve gerekli kimyasallar (Çizelge 

3.4) kullanılarak PCR reaksiyonları gerçekleĢtirildi. Böylelikle PCR sonucunda 

taksonların gDNA‘sının trnL-F bölgesi çoğaltıldı. Elde edilen Carum L. türleine 

ait trnL-F bantlarının agaroz jel görüntüsü ise ġekil 4.2‘deki gibidir. 

500 bp 

700 bp 
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ġekil 4.2. Carum L. türlerinin trnL-F bölgesine ait jel fotoğrafı 

M: Markör, 1: Carum carvi Ardahan, 2: Carum carvi Van, 3: Carum caucasicum 

Rize, 4: Carum leucocoleon Ardahan, 5: Carum meifolium Erzurum, 6: Carum 

rupicola Antalya 

4.2.3. trnL intron PCR Reaksiyonları 

Ġzole edilen gDNA‘lara; trncF, trndR primerleri ve gerekli kimyasallar (Çizelge 

3.4) kullanılarak PCR reaksiyonları gerçekleĢtirildi. Böylelikle PCR sonucunda 

taksonların gDNA‘sının trnL intron bölgesi çoğaltıldı. Elde edilen Carum L. 

türleine ait trnL intron bantlarının agaroz jel görüntüsü ise ġekil 4.3‘deki gibidir. 

ġekil 4.3. Carum L. türlerinin trnL intron bölgesine ait jel fotoğrafı 

M: Markör, 1: Carum carvi Ardahan, 2: Carum carvi Van, 3: Carum caucasicum 

Rize, 4: Carum leucocoleon Ardahan, 5: Carum meifolium Erzurum, 6: Carum 

rupicola Antalya 

500 bp 

700 bp 

500 bp 



51 

4.2.4. rbcL PCR Reaksiyonları 

Ġzole edilen gDNA‘lara; rbcLaF, rbcLaR primerleri ve gerekli kimyasallar 

(Çizelge 3.4) kullanılarak PCR reaksiyonları gerçekleĢtirildi. Böylelikle PCR 

sonucunda taksonların gDNA‘sının rbcL bölgesi çoğaltıldı. Elde edilen Carum L. 

türleine ait rbcL bantlarının agaroz jel görüntüsü ise ġekil 4.4‘deki gibidir. 

ġekil 4.4. Carum L. türlerinin rbcL bölgesine ait jel fotoğrafı 

M: Markör, 1: Carum carvi Ardahan, 2: Carum carvi Van, 3: Carum caucasicum 

Rize, 4: Carum leucocoleon Ardahan, 5: Carum meifolium Erzurum, 6: Carum 

rupicola Antalya 

4.3. Dizileme ve Dizi Analizi 

4.3.1. Dizileme Reaksiyonu 

ÇalıĢmada kullanılan bitki materyallerine ait örneklerin PCR reaksiyonuyla ITS, 

trnL-F, trnL intron ve rbcL bölgeleri çoğaltıldı. PCR ile elde edilen PCR 

ürünlerinin saflaĢtırılması ve dizilenmesi (Cycle sequencing) reaksiyonları için 

TRĠOGEN BĠYOTEKNOLOJĠ firmasına hizmet alımı yapılmak üzere gönderildi. 

Hizmet alımı; PCR ürünlerinin saflaĢtırılması, dizileme reaksiyonları (cycle 

sequencing), dizileme ürünlerinin saflaĢtırılması (purification) ve poliakrilamid jel 

elektroforezi yardımıyla dizileme ürünlerinin kromatogramlar (elektroferogramlar) 

haline getirilmesi kısımlarından içermektedir. GerçekleĢtirilen dizileme 

reaksiyonlarının sonuçları ABI prism formatındaki dosyalar Ģeklinde bizlere 

ulaĢımı sağlandı. 

500 bp 
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4.3.2. Dizilerin ĠĢlenmesi 

ABI prism formatındaki dosyalar Ģeklinde gelen DNA dizilerin iĢlenmesi için 

Finch TV ve BioEdit (Hall, 1999) programı kullanıldı. Her bir türe ait olarak gelen 

ileri (forward) ve geri (reverse) dizilerden kontig oluĢturuldu. Dizileme 

reaksiyonlarını gerçekleĢtiren cihazın yanlıĢ okumuĢ olduğu bazı bazlar, 

kromatogramdaki (videogram) sinyallerin (piklerin) güçlülüğüne, temizliğine 

bakılarak el ile görsel olarak düzeltildi ve kontig dizileri elde edildi. Böylelikle 

çalıĢılan taksonların ITS, trnL-F, trnL intron ve rbcL gen bölgelerine ait DNA 

dizileri elde edildi. 

 

ġekil 4.5. BioEdit programında DNA dizilerinin gösterimi 

 

ġekil 4.6. Finch TV programında DNA dizilerinin gösterimi 
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ġekil 4.7. BioEdit ve Finch TV programında contig analizi 

4.3.3. Dizilerin Hizalanması 

Dizilerin hizalanması için MEGA 6.0 programı kullanıldı. Bu program FASTA 

formatında çalıĢtığından elde edilen DNA dizileri Microsoft Office Word 

programı yardımıyla FASTA formatına çevrildi ve hizalamaya hazır hale getirildi. 

DNA baz sıraları MEGA 6.0 programında varsayılan komutlar kullanılarak 

hizalandı ve türler arasındaki baz farklılıkları tespit edildi.  

ĠĢlenip hizalanan diziler NCBI (National Center for Biotechnology Information) 

veri tabanında BLAST edilerek yapılan iĢlemin doğruluğu yüzdelik değerler ile 

kontrol edilerek BLAST edilen sekansa ait gen bölgesinin veri tabanındaki diğer 

organizmaların sekanslarıyla benzerlik oranları karĢılaĢtırıldı. 

ġekil 4.8. MEGA 6.0 programında hizalama
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4.3.4. Filogenetik Analiz  

Carum L. cinsine ait türlerin Microsoft Office Word programı yardımıyla FASTA 

formatına çevrilen DNA dizileri sekans verileri MEGA 6.0 programı kullanılarak 

analiz edildi. Carum L. türlerine ait popülasyonların sekans analiz sonuçlarına 

göre; nükleotid kompozisyonu, A+T ve G+C oranları ve türler arası genetik 

uzaklık değerleri hesaplanarak türler arasındaki akrabalık iliĢkilerini ortaya koyan 

uygun kriterli filogenetik ağaçlar oluĢturuldu. Mesafe temelli yöntemlerden biri 

olan Neighbor-Joining (NJ) ve karakter temelli yöntemlerden biri olan Maximum 

Likelihood (ML) metodu kullanılarak oluĢturulan filogenetik ağaçlar ve 

filogenetik analize dayalı yorumlar tartıĢma ve sonuç bölümünde sunulmuĢtur. 
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5. TARTIġMA VE SONUÇ

Türkiye‘de yayılıĢ gösteren Carum cinsine ait türlerin ITS, trnL-F, trnL intron ve 

rbcL sekansının belirlenerek yapılan bu çalıĢma sayesinde gelecekte yapılacak 

olan türler arası morfolojik, anatomik ve moleküler çalıĢmalara yol gösterici 

olması hedeflenmiĢtir. 

5.1. ITS Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

5.1.1. Carum L. Türlerine Ait ITS Bölgelerinin Nükleotid Kompozisyon 

Değerleri 

Çizelge 5.1. Carum L. türlerine ait ITS Bölgelerinin nükleotid kompozisyon 

değerleri 

Popülasyon Adı   ITS 

(bp) 

A 
(%) 

T  
(%) 

G 
(%) 

C 
(%) 

A+T 

(%) 

G+C 

(%) 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

658 %24,0 %23,4 %26,9 %25,7 %47,4 %52,6 

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

655 %23,8 %23,7 %26,9 %25,6 %47,5 %52,5 

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran 

Yaylası) 

642 %23,0 %23,4 %27,4 %26,2 %46,4 %53,6 

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 

647 %24,1 %23,5 %26,9 %25,5 %47,6 %52,4 

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı 

Dağı) 

664 %24,1 %23,6 %27,0 %25,3 %47,7 %52,3 

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 
638 %24,1 %23,8 %26,5 %25,5 %47,9 %52,0 

Ortalama 650,6 %23,8 %23,5 %26,9 %25,6 %47,4 %52,5 

Carum L. türlerine ait ITS bölgelerinin baz kompozisyon içerikleri incelendiğinde; 

ortalama baz uzunluğu 650,6 bp olup, en fazla baz uzunluğu Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı Dağı) (664 bp) türünde, en az baz uzunluğu ise Carum carvi 
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(Van/BaĢkale) (638 bp) türünde gözlemlenmiĢtir. Carum L. türlerinin T, C, A ve 

G baz kompozisyonlarına ait ortalama değerlerinin ise Timin bazında %23,5; 

Sitozin bazında %25,6; Adenin bazında %23,8; Guanin bazında ise %26,9 değer 

ile birbirlerinden çok farklı olmadığı belirlenmiĢtir. Adenin + Timin bazının en 

çok olduğu tür Carum carvi (Van/BaĢkale) (%47,9) türü iken, Adenin + Timin 

bazının en az olduğu tür ise Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) (%46,4) 

olmuĢtur. Guanin + Sitozin bazının en çok olduğu tür Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) (%53,6) türü iken, Guanin + Sitozin bazının en az olduğu 

tür ise Carum carvi (Van/BaĢkale) (%52,0) olarak belirlenmiĢtir. Ortalama 

değerler toplamının türlerdeki (A + T) oranı %47,4 ve (G + C) oranının ise %52,5 

olduğu, Carum L. türlerine ait ITS bölgelerinin G-C bakımından daha zengin 

olduğu tespit edilmiĢtir. 

5.1.2. Carum L. Türlerine Ait ITS Bölgelerinin Genetik Uzaklık Matrisi 

Çizelge 5.2. Carum L. türlerine ait ITS bölgelerinin genetik uzaklık matrisi 

 1 2 3 4 5 6 7 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

       

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

0.053       

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran 

Yaylası) 

0.036 0.045      

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 
0.000 0.053 0.036     

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı 

Dağı) 

0.000 0.053 0.036 0.000    

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 
0.000 0.053 0.036 0.000 0.000   

Sanicula europaea 0.267 0.290 0.262 0.267 0.267 0.267  

Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapıldı. 

Birbirine en yakın olan türler arasındaki değer 0.000‘dır. Birbirine en uzak olan 
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türler; Sanicula europaea (dıĢ grup) ile Carum meifolium (Erzurum/Uzundere) 

türleri arasında olup bu değer 0.290‘dır.  

5.1.3. ITS Bölgesinin Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining Analizi 

Sonucu OluĢan Ağacı 

Filogenetik analizde ülkemizde 5 türle temsil edilen Carum cinsine ait türlerin 

Çizelge 3.1‘de verilen lokalitelerden toplanmıĢ olup, çalıĢmamızda filogenetik 

analizlerde kullanılmak üzere Sanicula europaea türü dıĢ grup olarak seçilerek 

sekans dizisi NCBI‗dan temin edilmiĢtir. MEGA 6.0 programı kullanılarak 

karakter tabanlı metotlardan biri olan Maximum Likelihood (ML) ve kümeleme 

tabanlı metotlardan biri olan Neighbor-Joining (NJ) yöntemi ile ağaç 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 5.1) (ġekil 5.2). ITS bölgesine ait filogenetik analizler 

sonucunda oluĢturulan Maximum Likelihood (ML) ve Neighbor-Joining (NJ) 

yöntemi ile elde edilen filogenetik ağaçların her ikisinde de gruplaĢma tespit 

edilmiĢtir. 

ġekil 5.1. ITS bölgesinin Maximum Likelihood analizi sonucu oluĢan ağacı 

Maximum Likelihood (ML) yöntemi ile elde ettiğimiz filogenetik ağaç iki kladdan 

oluĢmuĢtur (ġekil 5.1). Klad 1; Carum rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı), Carum 

carvi (Van/BaĢkale), Carum leucocoleon (Ardahan/Posof) ve Carum carvi 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Sanicula europaea 

KLAD 1 

DIġ GRUP 

KLAD 2 
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(Ardahan/Çıldır) türlerinden oluĢmuĢtur. Klad 1‘i meydana getiren türlerin 

monofiletik grup oluĢturduğu ve %100 bootstrap değer ile desteklendiği 

gözlenmiĢtir. Klad 2‘yi meydana getiren Carum meifolium (Erzurum/Uzundere) ve 

Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) türlerinin monofiletik grup oluĢturduğu 

ve filogenetik olarak %53 oranında bootstrap değer ile desteklendiği gözlenmiĢtir.  

 

  

ġekil 5.2. ITS bölgesinin Neighbor-Joining analizi sonucu oluĢan ağacı 

Neighbor-Joining (NJ) yöntemi ile elde ettiğimiz filogenetik ağacın ITS sekansına 

ait moleküler verilerinin doğrultusunda Maximum Likelihood yöntemi ile 

oluĢturulan ağaç ile benzer olduğunun tespiti sağlanmıĢtır. Neighbor-Joining (NJ) 

yöntemi ile oluĢturulan ağaç iki kladdan oluĢmuĢtur (ġekil 5.2). Klad 1; Carum 

rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı), Carum carvi (Van/BaĢkale), Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) ve Carum carvi (Ardahan/Çıldır) türlerinden oluĢmuĢtur. Klad 

1‘i meydana getiren türlerin monofiletik grup oluĢturduğu ve %100 bootstrap 

değer ile desteklendiği gözlenmiĢtir. Klad 2‘yi meydana getiren Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) ve Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) türlerinin 

monofiletik grup oluĢturduğu ve filogenetik olarak %56 oranında bootstrap değer 

ile desteklendiği gözlenmiĢtir.  

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Sanicula europaea DIġ GRUP 

KLAD 1 

KLAD 2 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 
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5.2. trnL-F Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

5.2.1. Carum L. Türlerine Ait trnL-F Bölgelerinin Nükleotid Kompozisyon 

Değerleri 

Çizelge 5.3. Carum L. türlerine ait trnL-F bölgelerinin nükleotid kompozisyon 

değerleri 

Popülasyon Adı   trnL-

F 

(bp) 

A 

(%) 

T 

(%) 

G 

(%) 

C 

(%) 

A+T 

(%) 

G+C 

(%) 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

400 %33,5 %30,8 %18,5 %17,3 %64,3 %35,8 

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 

398 %33,4 %30,7 %18,6 %17,3 %64,1 %35,9 

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

402 %33,1 %31,1 %18,4 %17,4 %64,2 %35,8 

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı 

Dağı) 

411 %33,6 %30,7 %18,5 %17,3 %64,3 %35,8 

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 

403 %33,3 %32,0 %18,1 %16,6 %65,3 %34,7 

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran 

Yaylası) 

329 %32,2 %31,6 %17,9 %18,2 %63,8 %36,1 

Ortalama 390,5 %33,2 %31,1 %18,3 %17,3 %64,3 %35,7 

Carum L. türlerine ait trnL-F bölgelerinin baz kompozisyon içerikleri 

incelendiğinde; ortalama baz uzunluğu 390,5 bp olup, en fazla baz uzunluğu 

Carum rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı) (411 bp) türünde, en az baz uzunluğu ise 

Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) (329 bp) türünde gözlemlenmiĢtir. 

Carum L. türlerinin T, C, A ve G baz kompozisyonlarına ait ortalama değerlerinin 

ise Timin bazında %31,1; Sitozin bazında %17,3; Adenin bazında %33,2; Guanin 

bazında ise %18,3 değere sahip olduğu belirlenmiĢtir. Adenin + Timin bazının en 

çok olduğu tür Carum carvi (Van/BaĢkale) (%65,3) türü iken, Adenin + Timin 

bazının en az olduğu tür ise Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) (%63,8) 

olmuĢtur. Guanin + Sitozin bazının en çok olduğu tür Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) (%36,1) türü iken, Guanin + Sitozin bazının en az olduğu 

tür ise Carum carvi (Van/BaĢkale) (%34,7) olarak belirlenmiĢtir. Ortalama 
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değerler toplamının türlerdeki (A + T) oranı %64,3 ve (G + C) oranının ise %35,7 

olduğu, Carum L. türlerine ait trnL-F bölgelerinin A-T bakımından daha zengin 

olduğu tespit edilmiĢtir. 

5.2.2. Carum L. Türlerine Ait trnL-F Bölgelerinin Genetik Uzaklık Matrisi 

Çizelge 5.4. Carum L. türlerine ait trnL-F bölgelerinin genetik uzaklık matrisi 

 1 2 3 4 5 6 7 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

       

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 
0.000       

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

0.008 0.008      

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı Dağı) 
0.000 0.000 0.008     

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 

0.008 0.008 0.016 0.008    

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) 

0.066 0.066 0.074 0.066 0.074   

Sanicula europaea 0.098 0.098 0.107 0.098 0.097 0.138  

Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapıldı. 

Birbirine en yakın mesafede olan türler arasındaki değer 0.000‘dır. Birbirine en 

uzak olan türler; Sanicula europaea (dıĢ grup) ile Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) türleri arasında olup bu değer 0.138‘dir. 

5.2.3. trnL-F Bölgesinin Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining Analizi 

Sonucu OluĢan Ağacı 

Filogenetik analizde ülkemizde 5 türle temsil edilen Carum cinsine ait türlerin 

Çizelge 3.1‘de verilen lokalitelerden toplanmıĢ olup, çalıĢmamızda filogenetik 

analizlerde kullanılmak üzere Sanicula europaea türü dıĢ grup olarak seçilerek 

sekans dizisi NCBI‗dan temin edilmiĢtir. MEGA 6.0 programı kullanılarak 

karakter tabanlı metotlardan biri olan Maximum Likelihood (ML) ve kümeleme 

tabanlı metotlardan biri olan Neighbor-Joining (NJ) yöntemi ile ağaç 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 5.3) (ġekil 5.4). trnL-F bölgesine ait filogenetik analizler 
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sonucunda oluĢturulan Maximum Likelihood (ML) ve Neighbor-Joining (NJ) 

yöntemi ile elde edilen filogenetik ağaçlarda türler arasında gruplaĢma 

sağlanmadığı tespit edilmiĢtir.  

 

ġekil 5.3. trnL-F bölgesinin Maximum Likelihood analizi sonucu oluĢan ağacı 

ġekil 5.4. trnL-F bölgesinin Neighbor-Joining analizi sonucu oluĢan ağacı 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Sanicula europaea 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Sanicula europaea 

DIġ GRUP 

DIġ GRUP 
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Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining yöntemi ile oluĢturulan ağaçları trnL-F 

verileri doğrultusunda ITS verileri sonucu oluĢturulan ağaçlarla kıyasladığımızda, 

ITS ağaçlarında (ġekil 5.1) (ġekil 5.2) gruplaĢma sağlandığı fakat trnL-F 

ağaçlarında (ġekil 5.3) (ġekil 5.4) gruplaĢma sağlanmadığı dolayısıyla ITS ve 

trnL-F verileri sonucunda oluĢturulan ağaçların birbirlerini desteklemediği tespit 

edilmiĢtir. 

5.3. trnL intron Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

5.3.1. Carum L. Türlerine Ait trnL intron Bölgelerinin Nükleotid 

Kompozisyon Değerleri 

Çizelge 5.5. Carum L. türlerine ait trnL intron bölgelerinin nükleotid kompozisyon 

değerleri 

Popülasyon Adı    trnL 

intron 

(bp) 

A  

(%) 

T  

(%) 

G  

(%) 

C  

(%) 

A+T 

(%) 

G+C 

(%) 

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 

482 %26,8 %37,1 %17,2 %18,9 %63,9 %36,1 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 
480 %26,5 %37,7 %17,1 %18,8 %64,2 %35,9 

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran 

Yaylası) 

522 %26,4 

 

%38,1 %16,1 %19,3 %64,5 %35,4 

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 

487 %26,7 %37,6 %16,8 %18,9 %64,3 %35,7 

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

521 %26,5 %38,2 %16,1 %19,2 %64,7 %35,3 

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı 

Dağı) 

482 %26,6 %37,6 %17,0 %18,9 %64,2 %35,9 

Ortalama 495,6 %26,5 %37,7 %16,7 %19,0 %64,3 %35,7 

Carum L. türlerine ait trnL intron bölgelerinin baz kompozisyon içerikleri 

incelendiğinde; ortalama baz uzunluğu 495,6 bp olup, en fazla baz uzunluğu 

Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) (522 bp) türünde, en az baz uzunluğu 

ise Carum carvi (Ardahan/Çıldır) (480 bp) türünde gözlemlenmiĢtir. Carum L. 

türlerinin T, C, A ve G baz kompozisyonlarına ait ortalama değerlerinin ise Timin 

bazında %37,7; Sitozin bazında %19,0; Adenin bazında %26,5; Guanin bazında 



63 

ise %16,7 değere sahip olduğu belirlenmiĢtir. Adenin + Timin bazının en çok 

olduğu tür Carum meifolium (Erzurum/Uzundere) (%64,7) iken, Adenin + Timin 

bazının en az olduğu tür ise Carum carvi (Van/BaĢkale) (%63,9) olmuĢtur. Guanin 

+ Sitozin bazının en çok olduğu tür Carum carvi (Van/BaĢkale) (%36,1) türü iken,

Guanin + Sitozin bazının en az olduğu tür ise Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) (%35,3) olarak belirlenmiĢtir. Ortalama değerler toplamının 

türlerdeki (A + T) oranı %64,3 ve (G + C) oranının ise %35,7 olduğu, Carum L. 

türlerine ait trnL intron bölgelerinin A-T bakımından daha zengin olduğu tespit 

edilmiĢtir. 

5.3.2. Carum L. Türlerine Ait trnL intron Bölgelerinin Genetik Uzaklık 

Matrisi 

Çizelge 5.6. Carum L. türlerine ait trnL intron bölgelerinin genetik uzaklık matrisi 

1 2 3 4 5 6 7 

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 
0.000 

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) 

0.003 0.003 

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 
0.000 0.000 0.003 

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

0.003 0.003 0.000 0.003 

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı Dağı) 
0.000 0.000 0.003 0.000 0.003 

Sanicula europaea 0.042 0.042 0.045 0.042 0.045 0.042 

Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapıldı. 

Birbirine en yakın mesafede olan türler arasındaki değer 0.000‘dır. Birbirine en 

uzak olan türler; Sanicula europaea (dıĢ grup) ile Carum caucasicum (Rize/Kavran 

Yaylası) ve Carum meifolium (Erzurum/Uzundere) türleri arasında olup bu değer 

0.045‘dir. 
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5.3.3. trnL intron Bölgesinin Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining 

Analizi Sonucu OluĢan Ağacı 

Filogenetik analizde ülkemizde 5 türle temsil edilen Carum cinsine ait türlerin 

Çizelge 3.1‘de verilen lokalitelerden toplanmıĢ olup, çalıĢmamızda filogenetik 

analizlerde kullanılmak üzere Sanicula europaea türü dıĢ grup olarak seçilerek 

sekans dizisi NCBI‗dan temin edilmiĢtir.  MEGA 6.0 programı kullanılarak 

karakter tabanlı metotlardan biri olan Maximum Likelihood (ML) ve kümeleme 

tabanlı metotlardan biri olan Neighbor-Joining (NJ) yöntemi ile ağaç 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 5.5) (ġekil 5.6). 

 

ġekil 5.5. trnL intron bölgesinin Maximum Likelihood analizi sonucu oluĢan ağacı 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Sanicula europaea 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

KLAD 1 

DIġ GRUP 

KLAD 2 
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ġekil 5.6. trnL intron bölgesinin Neighbour-Joining analizi sonucu oluĢan ağacı 

Maximum Likelihood (ML) yöntemi ile elde ettiğimiz filogenetik ağaç (ġekil 5.5), 

kümeleme tabanlı Neighbor-Joining (NJ) (ġekil 5.6) ağacına göre gruplaĢma 

sağlamıĢtır. Maximum Likelihood (ML) yöntemi ile elde ettiğimiz filogenetik 

ağaç iki kladdan oluĢmuĢtur. Klad 1 kendi içerisinde iki alt klada ayrılmıĢtır: 

Subklad A; Carum carvi (Van/BaĢkale) ve Carum carvi (Ardahan/Çıldır) 

popülasyonları ile Carum leucocoleon (Ardahan/Posof) türünden meydana 

gelmiĢtir. Subklad B; Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) ve Carum 

meifolium (Erzurum/Uzundere) türlerinden oluĢtuğu ve %70 oranında bootstrap 

değer ile desteklendiği görülmektedir. Ayrıca Carum rupicola (Antalya/Tahtalı 

Dağı) türünün ise ayrı bir klad olan Klad 2‘yi meydana getirerek Klad 1 içersinde 

yer alan diğer Türkiye Carum taksonları ile filogenetik olarak akraba olduğu 

görülmektedir. 

Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining yöntemi ile oluĢturulan ağaçları trnL 

intron verilerine göre kendi aralarında kıyasladığımızda Maximum Likelihood 

yöntemi ile elde ettiğimiz trnL intron ağacında gruplaĢma gözlenirken (ġekil 5.5), 

Neighbor-Joining yöntemi ile elde ettiğimiz trnL intron ağacında gruplaĢma 

gözlenmediği tespit edilmiĢtir (ġekil 5.6). Ayrıca Maximum Likelihood ve 

Neighbor-Joining yöntemi ile elde ettiğimiz ITS ağaçları (ġekil 5.1) (ġekil 5.2) ile 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Sanicula europaea 
DIġ GRUP 
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trnL intron ağaçlarını (ġekil 5.5) (ġekil 5.6) kıyasladığımızda, ITS verileri sonucu 

oluĢan her iki ağaçta da gruplaĢma gözlenirken, trnL intron verileri ile oluĢturulan 

ağaçta sadece Maximum Likelihood analizi sonucu oluĢturduğumuz ağacın 

gruplaĢma sağladığı belirlenmiĢtir. GruplaĢma sağlayan ITS ağaçları (ġekil 5.1) 

(ġekil 5.2) ile trnL intron ağacını (ġekil 5.5) kıyasladığımızda ise elde edilen 

ağaçların 2 kladdan meydana geldiği fakat trnL intron verileri ile oluĢturulan 

ağacımızın alt kladlara ayrıldığı ve dallardaki filogenetik konumlanmalarının 

farklılık göstererek birbirlerini tam olarak desteklemediği gözlemlenmiĢtir. trnL-F 

ağaçları (ġekil 5.3) (ġekil 5.4) ile trnL intron ağaçlarını (ġekil 5.5) (ġekil 5.6) 

kıyasladığımızda, trnL-F verileri sonucu oluĢan her iki ağacında (ġekil 5.3) (ġekil 

5.4) Neighbor-Joining analizi sonucu oluĢturduğumuz trnL intron ağacı (ġekil 5.6) 

ile benzer Ģekilde gruplaĢma sağlamadığının tespiti sağlanmıĢtır. 

5.4. rbcL Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 

5.4.1. Carum L. Türlerine Ait rbcL Bölgelerinin Nükleotid Kompozisyon 

Değerleri 

Çizelge 5.7. Carum L. türlerine ait rbcL bölgelerinin nükleotid kompozisyon 

değerleri 

Popülasyon Adı   rbcL 

(bp) 

A (%) T (%) G (%) C (%) A+T 

(%) 

G+C 

(%) 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

546 %28,0 %26,9 %21,6 %23,4 %54,9 %45,0 
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Çizelge 5.7. Carum L. türlerine ait rbcL bölgelerinin nükleotid kompozisyon 

değerleri (devam) 

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

545 %28,1 %26,8 %21,5 %23,7 %54,9 %45,2 

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran 

Yaylası) 

554 %28,2 %26,7 %21,5 %23,6 %54,9 %45,1 

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 

551 %28,1 %27,0 %21,4 %23,4 %55,1 %44,8 

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı 

Dağı) 

541 %27,5 %27,0 %21,8 %23,7 %54,5 %45,5 

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 

546 %28,0 %26,9 %21,6 %23,4 %54,9 %45,0 

Ortalama 547,1 %27,9 %26,8 %21,5 %23,5 %54,8 %45,1 

Carum L. türlerine ait rbcL bölgelerinin baz kompozisyon içerikleri 

incelendiğinde; ortalama baz uzunluğu 547,1 bp olup, en fazla baz uzunluğu 

Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) (554 bp) türünde, en az baz uzunluğu 

ise Carum rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı) (541 bp) türünde gözlemlenmiĢtir. 

Carum L. türlerinin T, C, A ve G baz kompozisyonlarına ait ortalama değerlerinin 

ise Timin bazında %26,8; Sitozin bazında %23,5; Adenin bazında %27,9; Guanin 

bazında ise %21,5 değere sahip olduğu belirlenmiĢtir. Adenin + Timin bazının en 

çok olduğu tür Carum leucocoleon (Ardahan/Posof) (%55,1) türü iken, Adenin + 

Timin bazının en az olduğu tür ise Carum rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı) 

(%54,5) olmuĢtur. Guanin + Sitozin bazının en çok olduğu tür Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı Dağı) (%45,5) türü iken, Guanin + Sitozin bazının en az olduğu 

tür ise Carum leucocoleon (Ardahan/Posof) (%44,8) olarak belirlenmiĢtir. 

Ortalama değerler toplamının türlerdeki (A + T) oranı %54,8 ve (G + C) oranının 

ise %45,1 olduğu, Carum L. türlerine ait rbcL bölgelerinin A-T bakımından daha 

zengin olduğu tespit edilmiĢtir. 
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5.4.2. Carum L. Türlerine Ait rbcL Bölgelerinin Genetik Uzaklık Matrisi  

Çizelge 5.8. Carum L. türlerine ait rbcL bölgelerinin genetik uzaklık matrisi 

 1 2 3 4 5 6 7 

Carum carvi 

(Ardahan/Çıldır) 

       

Carum meifolium 

(Erzurum/Uzundere) 

0.002       

Carum caucasicum 

(Rize/Kavran Yaylası) 

0.002 0.000      

Carum leucocoleon 

(Ardahan/Posof) 
0.000 0.002 0.002     

Carum rupicola 

(Antalya/Tahtalı Dağı) 
0.000 0.002 0.002 0.000    

Carum carvi 

(Van/BaĢkale) 
0.000 0.002 0.002 0.000 0.000   

Sanicula europaea 0.029 0.027 0.027 0.029 0.029 0.029  

Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapıldı. 

Birbirine en yakın mesafede olan türler arasındaki değer 0.000‘dır. Birbirine en 

uzak olan türler; Sanicula europaea (dıĢ grup) ile Carum carvi (Ardahan/Çıldır), 

Carum leucocoleon (Ardahan/Posof), Carum rupicola (Antalya/Tahtalı Dağı) ve 

Carum carvi (Van/BaĢkale) türleri arasında olup bu değer 0.029‘dur. 

5.4.3. rbcL Bölgesinin Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining Analizi 

Sonucu OluĢan Ağacı 

Filogenetik analizde ülkemizde 5 türle temsil edilen Carum cinsine ait türlerin 

Çizelge 3.1‘de verilen lokalitelerden toplanmıĢ olup, çalıĢmamızda filogenetik 

analizlerde kullanılmak üzere Sanicula europaea türü dıĢ grup olarak seçilerek 

sekans dizisi NCBI‗dan temin edilmiĢtir. MEGA 6.0 programı kullanılarak 

karakter tabanlı metotlardan biri olan Maximum Likelihood (ML) ve kümeleme 

tabanlı metotlardan biri olan Neighbor-Joining (NJ) yöntemi ile ağaç 

oluĢturulmuĢtur (ġekil 5.7) (ġekil 5.8).  
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ġekil 5.7. rbcL bölgesinin Maximum Likelihood analizi sonucu oluĢan ağacı

ġekil 5.8. rbcL bölgesinin Neighbour-Joining analizi sonucu oluĢan ağacı

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

DIġ GRUP 

KLAD 2 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Sanicula europaea 

KLAD 1 

Carum rupicola-Antalya/Tahtalı Dağı 

Carum carvi-Van/BaĢkale 

Carum leucocoleon-Ardahan/Posof 

Carum carvi-Ardahan/Çıldır 

Carum meifolium-Erzurum/Uzundere 

Carum caucasicum-Rize/Kavran Yaylası 

Sanicula europaea DIġ GRUP 
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Maximum Likelihood (ML) yöntemi ile elde ettiğimiz filogenetik ağaç (ġekil 5.7), 

kümeleme tabanlı Neighbor-Joining (NJ) ağacına göre gruplaĢma sağlandığı 

gözlemlenmiĢtir. Maximum Likelihood (ML) yöntemi ile elde ettiğimiz 

filogenetik ağaç iki kladdan oluĢmuĢtur. Klad 1; Carum rupicola (Antalya/Tahtalı 

Dağı), Carum carvi (Van/BaĢkale), Carum leucocoleon (Ardahan/Posof) ve 

Carum carvi (Ardahan/Çıldır) türlerinden oluĢmuĢtur. Klad 1‘i meydana getiren 

türlerin monofiletik grup oluĢturduğu ve %61 oranında bootstrap değer ile 

desteklendiği gözlemlenmiĢtir. Klad 2 ise, Carum meifolium (Erzurum/Uzundere) 

ve Carum caucasicum (Rize/Kavran Yaylası) türlerinden meydana gelerek bu 

türlerin monofiletik grup oluĢturduğu ve filogenetik olarak %45 oranında 

bootstrap değer ile desteklendiği tespit edilmiĢtir.  

Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining yöntemi ile oluĢturulan ağaçları rbcL 

verilerine göre kendi aralarında kıyasladığımızda Maximum Likelihood yöntemi 

ile elde ettiğimiz rbcL ağacında gruplaĢma gözlenirken (ġekil 5.7), Neighbor-

Joining yöntemi ile elde ettiğimiz rbcL ağacında gruplaĢma gözlenmediği tespit 

edilmiĢtir (ġekil 5.8). Ayrıca Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining yöntemi 

ile elde ettiğimiz ITS ağaçları (ġekil 5.1) (ġekil 5.2) ile rbcL ağaçlarını (ġekil 5.7) 

(ġekil 5.8) kıyasladığımızda, ITS verileri sonucu oluĢan her iki ağacında (ġekil 

5.1) (ġekil 5.2), Maximum Likelihood analizi sonucu elde edilen rbcL ağacı (ġekil 

5.7) ile benzer Ģekilde gruplaĢma sağladığının tespiti sağlanmıĢtır. GruplaĢma 

sağlayan ITS ağaçları (ġekil 5.1) (ġekil 5.2) ile rbcL ağacını (ġekil 5.7) 

kıyasladığımızda ise elde edilen ağaçların 2 kladdan meydana geldiği, Klad 1 ve 

Klad 2‘yi oluĢturan türlerin dallardaki filogenetik konumlarının benzer olup 

moleküler veriler doğrultusunda oluĢturulan filogenetik ağaçların birbirini tam 

olarak destekler nitelikte olduğu tespit edilmiĢtir. trnL-F ağaçları (ġekil 5.3) (ġekil 

5.4) ile rbcL ağaçlarını (ġekil 5.7) (ġekil 5.8) kıyasladığımızda, trnL-F verileri 

sonucu oluĢan her iki ağacında (ġekil 5.3) (ġekil 5.4) Neighbor-Joining analizi 

sonucu oluĢturduğumuz rbcL ağacı (ġekil 5.8) ile benzer Ģekilde gruplaĢma 

sağlamadığının tespiti sağlanmıĢtır. Ayrıca trnL intron verileri sonucunda elde 

edilen filogenetik ağaçlar (ġekil 5.5) (ġekil 5.6) ile rbcL ağaçlarını (ġekil 5.7) 

(ġekil 5.8) kıyasladığımızda, Maximum Likelihood yöntemi ile elde ettiğimiz trnL 

intron (ġekil 5.5) ve rbcL ağacının (ġekil 5.7) gruplaĢma sağladığı fakat Neighbor-

Joining yöntemi ile elde ettiğimiz trnL intron (ġekil 5.6) ile rbcL ağacında (ġekil 

5.8) gruplaĢma sağlanmadığının tespiti sağlanmıĢtır. GruplaĢma sağlayan trnL 

intron ağacı (ġekil 5.5) ile rbcL ağacını (ġekil 5.7) kıyasladığımızda ise elde 
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edilen ağaçların 2 kladdan meydana geldiği fakat trnL intron verileri ile 

oluĢturulan ağacımızın alt kladlara ayrıldığı ve dallardaki filogenetik 

konumlanmalarının farklılık göstererek birbirlerini tam olarak desteklemediği 

gözlemlenmiĢtir. 

Zakharova vd., (2012) Apiaceae familyası içerinde yer alan Carum türlerinin 

sistematik yerleĢimini ITS dizilerine dayalı filogenetik analizini 

gerçekleĢtirmiĢlerdir. Carum taksonlarının iliĢkilerini belirlemek için Apioideae 

alt familyası arasında geniĢ bir spektrum içeren türlerin aynı zamanda anatomik ve 

morfolojik verilerle de karĢılaĢtırılarak filogenetik iliĢkileri araĢtırılmıĢtır. Carum 

türlerine ait evrimsel hatlar Maximum Parsimoni ve Maximum Likelihood ağacı 

yapılarak çözümlenmiĢtir. OluĢturulan dendogramlar yedi büyük klada ayrılmıĢtır 

fakat Carum türleri beĢ klad'a dağılarak genel sınırları ve yerleĢimleri 

tanımlanmıĢtır. Maximum Parsimoni metodu ile oluĢturulan ağaca göre Carum 

meifolium (M. Bieb.) Boiss., Carum caucasicum (M. Bieb.) Boiss., ve Carum 

carvi L. bir klad içerisinde yer alırken, Carum rupicola Hartvig & Strid. ise diğer 

Carum taksonları ile ayrı bir kladda yer aldığı gözlemlenmiĢtir. Maximum 

Parsimoni yöntemi ile oluĢturulan ağaç ile desteklenen verilerin Maximum 

Likelihood ağacı içinde destekleyici olup olmadığının kontrolünü sağlamak 

amacıyla Maximum Likelihood ağacı oluĢturulmuĢtur. OluĢturulan ağaçta Carum 

meifolium, Carum carvi ve Carum caucasicum bir klad içerisinde yer alırken, 

Carum rupicola ise diğer Carum taksonları ile ayrı bir kladda yer almıĢ ve güçlü 

bootstrap değerleri ile tam ayrım sağlanmıĢtır. Apiaceae sistematiğinde önemli 

olan morfolojik karakterlerden merikarp kesitleri, taç yapraklar ve yaprak salgı 

kanalları sayısı incelenerek türler arasında farklılıkların meydana geldiği bu 

farklılaĢmanın türlerin yerleĢim yerlerini etkileyerek Carum cinsinin genel 

sınırlarını belirlemek adına Apiaceae familyasında yer alan diğer cinsler ile 

karĢılaĢtırılarak klad ve cinsler arasındaki iliĢki değerlendirilmiĢtir. Bu cinsin 

evriminin daha iyi anlaĢılması ve türler arasındaki iliĢkiyi değerlendirmek için 

daha fazla çalıĢma gerekliliğini vurgulamıĢlardır Zakharova vd., (2012)‘nin 

yapmıĢ olduğu çalıĢma neticesinde elde ettikleri ağaçlarda Carum carvi, Carum 

meifolium ve Carum caucasicum bir klad içerisinde yer alırken, Carum rupicola 

ise diğer Carum taksonları ile ayrı bir kladda yer alarak Maximum Likelihood 

metodu ile elde ettiğimiz trnL intron ağacı (ġekil 5.5) verileri ile moleküler 

bulguların birbirlerini destekler nitelikte olduğunun bir kanıtını teĢkil etmiĢtir. 

Bizim Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining analizi sonucu elde ettiğimiz 
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ITS ağacı verileri doğrultusunda (ġekil 5.1) (ġekil 5.2), Carum carvi ve Carum 

rupicola türü bir klad içerisinde yer alırken, Carum meifolium ve Carum 

caucasicum türü ayrı bir klad içerinde yer almıĢtır. Maximum Likelihood analizi 

sonucu elde ettiğimiz ağacı verileri doğrultusunda (ġekil 5.7), Carum carvi ve 

Carum rupicola türü bir klad içerisinde yer alırken, Carum meifolium ve Carum 

caucasicum türü ayrı bir klad içerinde yer almıĢtır. 

Zakharova vd., (2014), Üç Apiaceae taksonu olan Carum piovanii Chiov., Bunium 

nothum (C.B. Clarke) P.K. Mukh. ve Bunium kandaharicum Rech.f. 'un sistematik 

konumu, morfolojik ve anatomik çalıĢmalarla birlikte mevcut nrITS sekans 

verilerine göre netleĢtirmiĢlerdir. Carum L. ve Bunium L. cinslerinin taksonomik 

geçmiĢi oldukça karmaĢık olduğundan dolayı yapılan bu çalıĢma ile cinsler 

arasında daha net sınırlar getirilmesi amaçlanmıĢtır.  ITS dizi verileri matrisi 

kullanılarak Maksimum Parsimony (MP) ve Bayes metodu kullanılarak filogenetik 

ağacı oluĢturmuĢlar ve Posterior olasılıkları ve bootstrap yüzdeleri ile yapılan bu 

moleküler çalıĢmayı güçlendirmiĢlerdir. Bayes ağacının topolojisi konsensüs 

ağacına göre daha az çözümlenmesine rağmen genel olarak özellikle Carum 

piovanii'nin konumu ile ilgili olarak, maksimum parsimoni analizi ile elde edilen 

ağaç topolojisine benzer çıkmıĢtır. Filogenetik analiz sonucunda, Carum 

piovanii'yi, yer altı organları, yaprakçıkların boyutu ve petal rengi gibi karpolojik 

benzerlikleri sebebiyle kendi türleriyle değil Afrika peucedanoid cinsi 

Afroligusticum'un içersine konumlandığı sonucuna ulaĢmıĢlar ve bu verilere 

dayanarak Afroligusticum piovanii'nin yeni isimlendirme kombinasyonunu 

önermiĢlerdir. Ayrıca yapılan analiz sonucunda Carum caucasicum, Carum 

meifolium ve Carum carvi aynı klad içerisinde yer alarak çalıĢmamızda elde 

ettiğimiz popülasyonlar arası tespiti sağlanan Carum cinsi örneklerinin arasında 

önemli derecede farklılık olmadığını göstermekte ve Maximum Likelihood 

metodu ile elde ettiğimiz trnL intron ağacı (ġekil 5.5) verileri ile elde ettiğimiz 

moleküler bulguların bu iddaları destekler nitelikte olduğunun bir kanıtını teĢkil 

etmektedir. Ayrıca Zakharova vd., (2014) yapmıĢ olduğu çalıĢma ile bizim yapmıĢ 

olduğumuz çalıĢmadaki diğer ağaçları kıyasladığımızda; Maximum Likelihood ve 

Neighbor-Joining analizi sonucu elde ettiğimiz ITS ağacı verileri doğrultusunda 

(ġekil 5.1) (ġekil 5.2), Carum carvi türü bir klad içerisinde yer alırken, Carum 

meifolium ve Carum caucasicum türü ayrı bir klad içerinde yer almıĢtır. Maximum 

Likelihood analizi sonucu elde ettiğimiz ağacı verileri doğrultusunda (ġekil 5.7), 
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Carum carvi türü bir klad içerisinde yer alırken, Carum meifolium ve Carum 

caucasicum türü ayrı bir klad içerinde yer almıĢtır. 

Lyskov vd., (2017), Rhabdosciadium (Apiaceae) cinsinin altı türünü moleküler 

filogenetik analiz ile inceleyerek, Rhabdosciadium'un Aegopodium L., Carum L., 

Falcaria Fabricius., Fuernrohria Karl. Koch., Grammosciadium s.s., 

Gongylosciadium Rechinger, Hladnikia Wilhelm Koch., Olymposciadium 

Hermann. Wolff. ve Careae cinsleri ile yakından iliĢkili olduğu fakat yapılan bu 

çalıĢmayla her birinin taksonomik olarak konumlandırılmasını sağlamıĢlardır. 

Rhabdosciadium cinsi Türkiye‘de yeni bir tür olarak tanımlanmıĢtır. 

Rhabdosciadium meyvelerinin tanısal özellikleri olmadığı için (Hedge ve Lamond 

1972; Hedge ve Lamond, 1987; Duran vd., 2010; Akalın ve Akpulat, 2012) 

örnekler tüm bilinen Rhabdosciadium türlerinden hem morfolojik hem de 

filogenetik yerleĢim açısından büyük farklılıklar göstermiĢ ve Lyskov vd., 2017 

Rhabdosciadium cinsinin filogenisini ve sınıflandırılmasında nrDNA‘nın ITS 

bölgesi dizi analizi verileri kullanılarak açıklamaya çalıĢmıĢlardır. ÇalıĢmada 

metod olarak Maksimum Parsimoni ve Bayesian metodu kullanılarak filogenetik 

ağacı oluĢturmuĢlardır. Posterior olasılıkları ve bootstrap yüzdeleri (BS = %100 ve 

PP = 0.98) ile yapılan bu moleküler çalıĢmanın Rhabdosciadium'un monofiletik 

bir grup olduğunu desteklemekte aynı zamanda Rhabdosciadium'un Aegopodium, 

Carum, Falcaria, Fuernrohria, Grammosciadium, Gongylosciadium, Hladnikia ve 

Olymposciadium ve Careae cinsleri ile farklı kladda yer alması, 

Rhabdosciadium‘un farklı bir tür olduğu sonucunu doğrulamaktadır. Ayrıca 

Rhabdosciadium cinsine ait taksonomik veriler diğer cinsler ile arasındaki iliĢkiyi 

belirlemede etkili olmuĢtur. Yapılan analiz sonucunda çalıĢmada yer alan Carum 

L. türlerinin Rhabdosciadium cinsinden tamamen ayrım sağladığı tespit edilmiĢtir.

Bu durum çalıĢmamızda elde edilen popülasyonlar arası Carum cinsi örneklerinin 

arasında önemli derecede farklılık olmadığını göstermekte ve elde ettiğimiz 

moleküler bulguların bu iddaları destekler nitelikte olduğunun bir kanıtını teĢkil 

etmekle beraber Carum meifolium, Carum caucasicum ve Carum carvi aynı klad 

içerisinde yer alarak Maximum Likelihood metodu ile elde ettiğimiz trnL intron 

ağacı (ġekil 5.5) verilerini destekler konumdadır. Ayrıca Lyskov vd., (2017) 

yapmıĢ olduğu çalıĢma ile bizim yapmıĢ olduğumuz çalıĢmadaki diğer ağaçları 

kıyasladığımızda; Maximum Likelihood ve Neighbor-Joining analizi sonucu elde 

ettiğimiz ITS ağacı verileri doğrultusunda (ġekil 5.1) (ġekil 5.2), Carum carvi türü 

bir klad içerisinde yer alırken, Carum meifolium ve Carum caucasicum türü ayrı 



74 

bir klad içerinde yer almıĢtır. Maximum Likelihood analizi sonucu elde ettiğimiz 

ağacı verileri doğrultusunda (ġekil 5.7), Carum carvi türü bir klad içerisinde yer 

alırken, Carum meifolium ve Carum caucasicum türü ayrı bir klad içerinde yer 

almıĢtır. 

Türkiye Florasından Carum L. cinsi üyelerine ait sınıflandırma 1975 yılında 

Hedge tarafından morfolojik özelliklere dayandırılarak düzenlenmiĢtir. Flora‘nın 

yazımı esnasında sınırlı zaman ve materyal ile çalıĢıldığından dolayı karĢılaĢılan 

olumsuzluklar neticesinde birçok cinse ait türde, hatta seksiyonlarda açıklığa 

kavuĢturulamayan taksonomik sorunların varlığı florada belirtilmiĢ olsa da çözüm 

getirilememiĢtir. Bu durumda olan cinslerin problemlerinin saptanarak üzerlerinde 

daha ayrıntılı çalıĢmalar yapılması gerekliliği flora editörünün bazı yayınlarında da 

kayıt edilmiĢtir. Tüm bu durumlar göz önüne alındığında Carum L. cinsine ait 

taksonların filogenetik iliĢkilerinin belirlenmesine ve bu cinsin türler ile iliĢkisinin 

tekrar gözden geçirilmesine iliĢkin olarak biz araĢtırmacıları yönlendirmiĢtir. 

Türkiye Carum L. cinsi ile ilgili daha önceki zamanlarda yapılmıĢ moleküler 

temelli çalıĢmaların tespit edilememiĢ olması ve var olan çalıĢmaların da sayısının 

çok az olup sadece morfolojiye dayalı olması bu çalıĢmanın önemini daha da 

arttırmıĢtır.  

Bilimsel yöntemler kullanılarak, canlıların bireysel benzerlik ve farklılıklarının 

geniĢ bir bakıĢ açısı ile incelenmesi ve sınıflandırılması, asırlar önce baĢlamıĢ ve 

günümüzde de devam eden bir süreç haline gelmiĢtir (Quicke, 1993; Çebi 

Kılıçoğlu ve Özkoç, 2008). Bitkilerin sınıflandırılmasına ait çalıĢmalarda 

moleküler yöntemler, son yıllarda daha da önemli bir araç haline gelerek 

popülasyonlar ve türler arasındaki evrimsel iliĢkilerin anlaĢılmasında yeni 

tekniklerin geliĢtirilmesiyle oldukça etken rol oynamaktadır. Filogenetik bilgi 

açısından morfolojik karakterlerin yetersiz olduğu durumlarda dizi analizleri 

filogenetik analizler için çok faydalı olmakta canlıların coğrafik orijinlerinin 

bulunmasından canlıların filogenilerini moleküler olarak ispatlamaya kadar birçok 

alanda kullanılmaktadır (Yokoyama vd., 2000; Allan vd., 2004; Cohen ve 

Weydmann, 2005; Ġnal ve Karaca, 2019). Bitki sistematiği çalıĢmalarında ve 

filogenetik analizlerde kullanılan DNA çeĢitleri en çok kullanılan moleküler 

verileri oluĢturmaktadır. Bu amaçla nrDNA, cpDNA ve mtDNA üzerindeki birçok 

özel bölgeden yararlanılmaktadır. Özellikle daha önceden bilinen ve klasik 
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taksonomik yöntemlerle çözüme kavuĢturulamayan birçok sistematik problem, 

moleküler verilerden elde edilen deliller sayesinde aĢılabilmektedir. 

YapmıĢ olduğumuz bu çalıĢma neticesinde, Türkiye‘de yayılıĢ gösteren Carum 

cinsine ait türlerin ITS, trnL intron, trnL-F ve rbcL gen bölgelerinin moleküler 

sistematik analizi yapılarak; nükleotid kompozisyon oranları ve türler arası genetik 

uzaklık değerleri belirlenmiĢtir. Ayrıca kümeleme temelli bir algoritma olan 

Neighbor-Joining ve karakter temelli bir algoritma olan Maximum Likelihood 

ağaç topolojisini kullanarak filogenetik iliĢkileri değerlendirilmiĢ, yapılan diğer 

çalıĢmalarla kıyas oluĢturulmuĢ ve elde ettiğimiz bilgiler ıĢığında oluĢturduğumuz 

filogenetik ağaçların çok daha güvenilir ve tutarlı sonuçlar sağladığı kanaatine 

vararak çalıĢmamızın önemi bir kez daha vurgulanmıĢtır. 

Sonuç olarak yapılan bu çalıĢmanın Türkiye Florasına, kültüre alınacak tarımsal 

üretim ve farmakoloji çalıĢmalarına katkı sağlaması, elde edilen sekans verilerinin 

Dünya Gen Bankası‘na yüklenerek barkod genlerinin iĢlenmesi ve adımıza kayıt 

oluĢturulması bu sayede gelecekte yapılması planlanan türler arası morfolojik, 

anatomik, karyolojik, palinolojik vb. çalıĢmalara ıĢık tutarak revizyon 

çalıĢmalarına temel oluĢturması ve farklı biyoinformatik ve filogenetik analizlerde 

kullanımı için katkı sağlanması beklenmektedir. 
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