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Bu tez ¢alismasiyla Psephellus aucherianus ve yakin akraba oldugu disiiniilen Ps. sintenisii ve
Ps. yusufeliensis taksonlart morfolojik, mikromorfolojik, karyolojik ve molekiiler metotlar ile incelenmis
taksonlarin karakterizasyonu yapilarak, akrabalik iligkileri ve populasyonlarin genetik yapilari detayl bir
bigimde ele alinmigtir. Taksonomik olarak yakin akraba takson veya gruplarin her ne kadar smirlarini
belirlemek kolay olmasada elde edilen veriler dogrultusunda Ps. sintenisii’nin Ps. aucherianus orjinli
oldugu ve genetik siiriiklenmenin etkisiyle serpantine adapte olarak hem genetik hem de taksonomik
acidan onemli derecede farklilastigi belirlenmistir. Uygulanan molekiiler markirlar Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis taksonlarinin ayni soydan tiiremis yakin akraba taksonlar olduguna isaret etmis, karyolojik
ve molekiiler verilerin yamsira kigik morfolojik farkliliklara dayali olarak taksonlar karakterize
edilmistir. SEM analizlerinden gelen aken mikromorfolojisi verilerine gore en farklilasmis takson olarak
Ps. sintenisii g6zikmektedir. Karyolojik veriler yakin akraba taksonlarin olduk¢a benzer karyomorfolojik
ozelliklere sahip oldugunu bildirmektedir. Karyotip formulleri tlrlere 6zgln olup taksonomik ayrim
yapmaya imkan vermektedir. Buna gore tiirler diploid kromozom sayisina sahip olup (2n=30), cinse ait
Ozgiin temel kromozom sayismi (x=15) icermektedir. Molekiiler veriler temel olarak ele alinan ii¢
taksonun ortak bir orjinden kaynaklandigim ve belli gen bolgeleri agisindan farklilagsmis olduklarina isaret
etmekte, belirli bariyerlerin etkisi altinda hizla farklilagarak evrilmeye devam ettiklerini gostermektedir.
Bununla birlikte AFLP ve matK’dan gelen bilgiler populasyon bazinda genetik varyasyon seviyelerinin
diisiik olmasinin taksonlarin gelecegine yonelik bir riskin varligmna dikkat ¢cekmektedir. Buna bagl
olarak, Ps. aucherianus’a ait tg, Ps. yusufeliensis’e iki ve tek tip lokaliteden bilinen Ps. sintenisii’ye ait
populasyonlar iizerinde yapilan molekiiler analizler her bir populasyon arasi genetik farklilagmanin
yiiksek oldugunu agiga ¢ikarmustir. Sonug olarak nadir endemik tiirler igin genel olarak ongiiriildiigi gibi
ele alinan taksonlarin genetik ¢esitlilik seviyelerinin diisiik olmas: sebebiyle, insan etkisiyle olmasa bile
dogal etkiler nedeniyle nesli tiikkenme riski ile karsi karsiya olduklar1 belirlenmistir. Oldukga izole yayilis
gosteren Ps. aucherianus, Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis taksonlarinin nispeten diisiik tohum ve polen
yayma kapasiteleri, kendilesmeye uygun iireme davraniglar1 ve genetik stireklenmenin neden oldugu gen
havuzundaki fakirlesmeler (genetik yap1 ve populasyonlarin ileri seviyede farklilasmasi) sonucunda lokal
bir nesli tiikenme tehditi ile karsi karsiya olduklart ortaya ¢ikarilmistir. Populasyon gdézlemlerimiz ve
molekiiler analizlerimizden ortaya ¢ikan degerlendirmelere gore Uluslararast IUCN kriteleri dikkate
alindiginda Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis CR (Critically Endangered/ Kritik Tehlikede), Ps.
aucherianus ise EN (Endangered/ Tehlikede) olarak degerlendirilmistir.



Anahtar Kelimeler: cpDNA haplotip, endemik, genetik g¢esitlilik, karyomorfoloji, koruma,
meyve yiizeyi, molekiiler markirlar, Tiirkiye.
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In this thesis, the relationship between Psephellus sintenisii and Ps. yusufeliensis, which are
assumed to be closely related to Ps. aucherianus taxa, and genetic structures of their populations have
been investigated in detail by characterizing taxa morphologically, micromorphologically, karyologically
and molecular methods. Although it is not easy to detect the limits of closely related taxa or groups
taxonomically, it is found out that Ps. sintenisii is originated from Ps. aucherianus, and with the effect of
genetic drift it is differed from Ps. aucherianus significantly by adapting serpentine both genetically and
taxonomically, using obtained data. Applied molecular markers have shown that Ps. aucherianus, and Ps.
yusufeliensis taxa are closely related and have originated from the same ancestry. In addition to
karyologic and molecular data, taxa have been characterized based on the minor morphological
differences. According to the achene micromorphology data obtained from SEM analyses, it is found that
Ps. sintenisii is the most differentiated taxon. Karyologic data show that closely related taxa have highly
similar karyomorphologic properties. Karyotype formulas are specific for the species, and they give
oppurtunity to separate species taxonomically. According to this, the species have diploid chromosomes
(2n=30), and have the specific basic chromosome number (x=15) for the genus. Molecular data show that
three taxa come from the same origin and differentiate in certain gene regions, and they continue to
evolve rapidly under the effect of certain barriers. Besides, data obtained using AFLP and matK point out
that there is a risk about the future of taxa because of low genetic variation level on population basis.
According to the molecular analyses made using three populations of Ps. aucherianus, two populations of
Ps. yusufeliensis, and one population of Ps. sintenisii reveal that there is a high genetic differentiation
between each population. In conclusion, as generally predicted for rare endemic species, low genetical
variation levels of the taxa under investigation, Ps. aucherianus, Ps. sintenisii, and Ps. yusufeliensis taxa
are under the risk of extinction, not because of human effect, but because of natural reasons. As a result of
relatively low seed and polen spreading capacity of Ps. aucherianus, Ps. sintenisii, and Ps. yusufeliensis
taxa, production behavior appropriate for inbreeding, and impoverishment caused by genetic drift in the
gene pool (differentiation of genetic structures and populations in advanced level), it is understood that
these taxa, which spread isolatedly are under the local risk of extinction. According to the evaluation
resulted from population observations and molecular analyses, when international [IUCN criteria are taken
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into consideration, Ps. sintenisii, Ps. yusufeliensis should be categorized as CR (Critically Endangered).
Ps. aucherianus are considered as EN (Endangered), respectively.

Keywords: Conservation, cpDNA haplotype, endemic, fruit surface, genetic diversity,
karyomorphology, molecular markers, Turkey.
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1. GIRIS

Bir iilkenin en 6nemli dogal kaynaklarindan birisi de bitki ortiisiidiir. Bu nedenle
her iilke kendi florasina ait bitkileri tespit etmekte, onlar Uzerinde dokiimantasyon, gen
kaynaklarmin belirlenmesi, degerlendirilmesi ve bitkilerin dogal ortamlarinda
korunmas1 gibi benzer konularda ¢aligmalar yapmaktadir (Uysal, 2006).

Tiirkiye, bitki ¢esitliligi bakimindan diinyanin en zengin iilkelerinden biridir. Bu
olusumun en onemli nedenleri; iklim farkliliklari, topografik, jeolojik ve jeomorfolojik
cesitlilikler, deniz, gol, akarsu gibi degisik su ortamu ¢esitlilikleri, yiikseklik ve ekolojik
farkliliklardir (Atalay, 1994). Tiirkiye Florasinin ilgingligi, bu farkliliklarin sonucu
olarak meydana gelen tiir zenginliginin yan1 sira, ¢ok sayida endemik tiir icermesinden
de kaynaklanmaktadir. Bu 6zellikler, lilkemiz i¢in endemik tiirlerin gelecegi agisindan
in situ ve ex situ koruma calismalarinin 6nemini artirmaktadir (Tan 2010).

Ancak, iklim degisikligi, kirlenme, dogal kaynaklarin bilingsiz kullanimi,
stirdiiriilebilir olmayan kaynaklarin kullanimi ve hizli niifus artis1 biyolojik cesitliligin
azalmasina ve tiirlerin yok olmasina neden olmaktadir. Habitatlarin yok olmasi veya
zarar gormesi, bircok bitki ve hayvan tirtiniin neslinin tikenmesine yol agmakta ve bu
sorunlardan en ¢ok endemik tirler etkilenmektedir. Bu ytizden, dunyada biyolojik
cesitliligin korunmasi i¢in ¢alismalar basglatilmistir (Demirayak, 2002).

Bu konuda, diinyada yetisen bitki tiirlerinin, 6zellikle ¢ogunlugu dar ve sinirh
yayilisa sahip endemiklerin korunmalar1 konusunda son yillarda oldukc¢a ciddi
calismalar yapilmaktadir. Bu c¢alismalarda Oncelikle tiirlerin uluslararasi tehlike
siniflarindan (IUCN) hangisine ait olduklar1 saptanmaktadir. Alinacak Onlemlerde
oncelik halen cok baski altinda olup, nesli kaybolma tehdidi altinda olanlara
verilmektedir (Sdzen ve Ozaydin, 2009, 2010).

Diinya Doga ve Dogal Kaynaklari Koruma Birligi (IUCN) biyolojik ¢esitliligi
genler, tirler ve ekosistem seviyesinde korumay1 tavsiye etmektedir. Bu kapsamda,
koruma genetigi koruma amaglari i¢cin molekiiler araglar1 ve evrimsel genetigi kullanan
uygulamali bir bilim olarak karsimiza ¢ikmaktadir (Hamrick ve Godt, 1996; Frankham
ve ark., 2010; Mills, 2006). Uygun koruma stratejileri populasyonlar arasi ve i¢i genetik
cesitliligin uzaysal dagiliminin ve biiylikliigliniin giivenli tahminlerini gerektirmektedir
(Hamrick ve Godt, 1996; Frankham, 2005; Frankham ve ark., 2010).

Bircok nadir tir, klcuk izole populasyonlarda ortaya ¢ikmakta ve genetik

cesitlilik seviyesinde azalma gostermektedir (Ellstrand ve Elam, 1993; Cole, 2003).



Genetik ¢esitlilik adaptif evrimsel degisim igin ham bir materyal olup, populasyonlarin
degisen ¢evre sartlarina adaptasyonuna imkan vermektedir (Hedrick, 2005). Nadir ve
tehdit altindaki tiirlerin; kl¢lk populasyon biiyiikliigii, habitat 6zgilliigli ve izolasyon
gibi 6zelliklere sahip olmalar, tiirlerin adaptasyon kabiliyetini azaltmakta ve genetik
erozyona kars1 hassasiyet olusturmaktadir. Bu yiizden nadir tiirlerde genetik ¢esitliligin
surdirtlmesi korumanin 6ncelikli amacini olusturmaktadir (Ellstrand ve Elam, 1993;
Hamrick ve Godt, 1996; Frankham ve ark., 2002; Cole, 2003; Leimu ve ark., 2006).
Genetik suruklenme, izolasyon, kurucu etkisi ve populasyon darbogazi gibi ¢oklu
faktorlerin etkiledigi kiciuk populasyonlarda genetik cesitliligin kayboldugu tahmin
edilmektedir (Godt ve ark., 1996). Bir populasyonda allel frekansindaki sansa bagl
olarak rasgele degisimler genetik siiriklenme olarak tanimlanmaktadir. Genetik
cesitliligi azalmis izole populasyonlar genetik siiriiklenme etkisine kars1 daha hassastir
(Ellstrand ve Elam, 1993; Willi ve ark., 2006). Kurucu etkisi yeni bir alanda genetik
stiriklenmenin etkisiyle gelisen bir populasyondur. Populasyon biiyiikliigiinde genetik
stiriiklenmeye bagl zoraki bir azalmaya neden olan dar bogaz etkisidir (Perez 2014).
Bir populasyonun dar bogaz etkisine maruz kalmasi genetik ¢esitliligin kaybolmasina
neden olmaktadir (Ricklefs ve Miller, 1999). Ozellikle, kiigiik etkili populasyon
biiyiikliigiine sahip populasyonlar genetik dar bogaz ve genetik siiriiklenmeye daha
yatkindir (Hamrick ve ark., 1991). Gen akis1 populasyonlar arasinda genetik 6zelliklerin
degisimi olarak ifade edilmektedir (Starnes, 2004). Gen akis1 ve/veya populasyon
biiyiikliigiinde azalma yagamus tiirler kiigiik populasyon biiytikliiglinden dolay1 genetik
erozyona karsi ¢ok daha hassastir (Honnay ve Jacquemyn, 2007; Aguilar ve ark., 2008).

Habitat parcalanmasi, habitat tahribi ve ¢evresel stresten dolay1 bir¢ok bitki
populasyonun evrimsel potansiyelini tehlikeye diisiiren gittikce artan bir izolasyonla
kars1 karsiyadir. Bu kosullar altinda bitki koruma genetigi nadir tiirlerin korunmasinda
hayati 6Gneme sahiptir (Perez, 2014).

Koruma ve restorasyon programlarinin amaci populasyonlarda genetik
cesitliligin  stirdiiriilmesiyle tiirlerin ~ evrimsel potansiyelinin iyilestirilmesi ve
korunmasidir (Mattner ve ark., 2002). Koruma programlarinda, populasyonlarda yiiksek
cesitlilige sahip genetik yapilara Oncelik verilmesinin nedeni; genetik cesitliligin
dogrudan ekolojik basariy1 etkileyen kritik bir 6zellik olmasindan kaynaklanmaktadir
(Frankel, 1974). Bu hedef dogrultusunda nadir ve tehlike altinda bulunan
populasyonlarin genetik ¢esitlilik seviyesinin belirlenmesi ve buna bagli olarak uygun

koruma stratejilerinin uygulanmasiyla populasyonlarin degisen ¢evreye karsi varligini



devam ettirmesi istenmektedir (Falk ve Holsinger, 1991; Francisco-Ortega ve ark.,
2000).

Genel itibariyle habitat tahribi, iklim degisikligi, kirlenme ve hizli niifus artisi
gibi cesitli faktorler sebebiyle tehlike altinda bulunan tiirler genellikle risk altinda
olmayan tiirlerden daha diisiik seviyede genetik ¢esitlilige sahip oldugundan populasyon
biiyiikliiklerindeki azalma sonucu dogrudan genetik ¢esitlilik kayb1 ve sonunda tiirlerin
yok olma riski ile karsilagmasina neden olmaktadir. Tehdit altindaki tiirler i¢in yok
olmanin 6niine gecilebilmesi i¢in populasyonlar ilizerinde ¢esitli molekiiler teknikler
kullanilarak genetik c¢esitlilik seviyesini gosteren analizlerin yapilmast ve koruma
programlarinin gelistirilmesi gerekliligi ortaya ¢ikarmaktadir (Falk ve Holsinger, 1991;
Swensen ve ark., 1995; Godt ve Hamrick, 1995).

Bu kapsamda, molekiiler markirlarin hizla gelismesi dogal bitki tirlerinin
genetik cesitliligini ve populasyon farklilasmasini ¢alismak igin etkili bir arag
saglamaktadir (Parker ve ark., 1998; O’Hanlon ve ark., 2000). Tehlike altindaki tiirlerin
korunmasina yonelik yapilan ¢alismalarda AFLP, SSR, ISSR ve RAPD gibi ¢esitli
genetik markirlar kullanilmaktadir. Bu markirlarin kullanilmasiyla ¢alisilan tiire ait
genetik cesitlilik tespit edilmekte ve elde edilen sonuglardan yola ¢ikilarak tiikenme
tehdidi ile kars1 karsiya olan tiirlin normal sartlar altinda dogal secilime ne kadar siire
dayanabilecegi tahmin edilmekte ve korunma altina alinmasi igin gerekli stratejiler
belirlenmektedir. Genetik ¢esitliligin belirlenmesinde ylksek polimorfizm, dominant ve
kodominant karakter gosteren, genomun biitiiniinde yaygin olarak bulunan, cevre
sartlarindan etkilenmeyen, kolay uygulanabilir, hizli ve maliyeti diisiik olan,
laboratuvarlar arasinda veri degisimine olanak saglayabilen molekiiler markirlar

kullanilmaktadir (Kumar ve ark., 2009; Mondini ve ark., 2009).

1.1.Populasyon Genetigi Cahsmalarinda Kullamlan Molekdiler Ydntemler

1.1.1. SSR (Mikrosatellit-basit dizi tekrarlari)

Basit dizi tekrar1 (Simple sequence repeat, SSR) olarak adlandirilan
mikrosatellitler, ¢ogu Okaryot tiirlerin genomu boyunca 1-6 arasinda degisen basit dizi
tekrar motifleridir. 1-6 niikleotidden olusan basit dizilerin sayis1 5-100 arasinda degisim
gostermektedir (Powel ve ark., 1996). Genomun transkribe olan ya da olmayan

bolgelerine ait olan mikrosatellit markirlar nadiren de genomun fonksiyonlarina iligkin



bilgiler verilebilir. Yiksek diizeyde varyasyon gostermelerinden dolayi, mikrosatellitler
genellikle yakin akraba genotiplerin ayrilmast i¢in uygun bir markir oldugu
belirtilmistir (Kumar ve ark., 2009). Bu yiizden, populasyon ¢alismalar1 ve yakin akraba
kiiltiir bitkilerinin ayriminda kullanilabilecegi, mikrosatellitlerin hem tarler hem de
populasyonlar i¢i ve arast filogenetik akrabaligin, evrimin, genetik c¢esitliligin
degerlendirilmesi ve tanimlanmasinda kullanilan gii¢lii markir oldugu, dogal segilime
maruz kalmis lokuslar i¢in genetik varyasyonun tespitinde kullanilabilecegi ifade
edilmistir (Smith ve Devey, 1994, Chen ve ark., 1997; Joshi ve ark., 2000; Song ve ark.,
2003; Frankham ve ark., 2004; Zong-Yun ve ark., 2006;). SSR markirlarinin akraba
tiirler arasinda capraz ¢ogaltimimin oldukca diisiik olmasi1 ve yeni lokus gelistirmenin

pahali ve zaman almasi gibi bazi1 dezavantajlar1 bulunmaktadir (Perez, 2014).

1.1.2. AFLP (Cogaltilmus fragment uzunluk polimorfizmi)

AFLP markirlarin 6zellikle genomu hakkinda herhangi bir bilgiye sahip
olunmayan tirlerde ¢alismasi nadir bitki tiirlerinin populasyon genetigi ¢alismalarinda
oldukga fayda saglamaktadir (Jones ve ark., 1997; Palacios et al., 1999; Mba and
Tohme, 2005). AFLP genetik c¢esitliligin belirlenmesinde kullanilan ve her PZR
reaksiyonunda ¢ok sayida bilgi verici bant elde edilen molekiiler markirlardir.
Dominant bir markir olan AFLP ile heterozigotluk dogrudan tespit edilmemesine
ragmen, analiz i¢in ¢ok sayida drnek olmadiginda bir 6rnekte nadir allelleri yakaladig:
icin, polimorfizmin tespit edilmesinde guvenilir bir veri saglamaktadir (Vilatersana ve
ark., 2007; Wu ve ark., 2014). AFLP, RFLP (Restriksiyon parca uzunluk polimorfizmi)
ve RAPD’den (rasgele ¢ogaltilmis polimorfizm) ¢ok daha fazla oranda polimorfik bant
irettigi i¢in bitkiler de populasyonlarin genetik yapisini hizlica degerlendirmede
oldukc¢a yaygin kullanilan bir yontemdir (Garcia-Mas ve ark., 2004). AFLP markirlar
ile bir tiir i¢indeki popiilasyonlar1 ayirmaktan ziyade bir cins igerisindeki tiirleri ayirmak

icin daha faydali bir yontemdir (Moncada ve ark., 2005).
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AFLP teknigi ile genomik DNA ilk dnce birisi altt (EcoRI), digeri dort bazi
(Msel) taniyan iki restriksiyon enzimi tarafindan kesilir. Kesilen bu pargalarin uglarina
adaptor molekuller eklenir. Adaptér molekdller dizisi bilinen 20 nikleotidlik bir DNA
molekiiliinden olusmaktadir. Bu adaptorler kesim asamasinda kullanilan enzimlere
(EcoRI ve Msel) zgiidiir. On ¢ogaltim i¢in kullanilan primerler ek bir baza sahiptir (A,

T, C, G bazlarindan biri kullanilmaktadir) ve bu baz yalnizca iki ucunda adaptor



bulunan DNA restriksiyon par¢alarini gogaltarak ¢ok sayidaki parca arasindan ilk segici
PZR yapilmis olur. Segici ¢ogaltim basamaginda 6n c¢ogaltim icin kullanilan primer
dizisinin 3' ucuna ¢ ya da daha fazla nukleotid eklenir. Bu eklenen iki niikleotid ¢ok
daha segici bir cogaltimin gergeklesmesini saglar ve polimorfizm sayisini azaltir.
Primerlerden biri floresan boya ile isaretlenir (genellikle ECORI primeri) ve bu floresan
boya go¢ sirasinda DNA’nin goriintiilenmesine izin verir. Tipik olarak 50-100
restriksiyon fragmenti ¢ogaltilir ve denatiire poliakrilamit jellerde tespit edilir. AFLP
teknigi herhangi bir orijinden olan veya karmasik bir DNA icin orijinal ve ¢ok gii¢lii
DNA parmak izi saglayan, tekrarlanabilirligi yiiksek bir tekniktir (Vos ve ark., 1995;
Jones ve ark., 1997; Ozbek, 2006).

1.1.3. matK (Maturaz kinaz)

<4-4R

1F» 2F» 3F» 4F -»

Denda ve ark (1999) makalesinden alinmistir.

trnK intronun arasinda kalan ve agik okuma cergevesine (ORF) sahip olan,
maturaz kinaz (matK) kloroplast geni RNA kesip ¢ikarilmasina is goren bir maturaz
proteinini kodlamaktadir (Neuhaus ve Link, 1987; Wolfe ve ark., 1992; Mort ve ark.,
2001). 5' bolgesinde varyasyon seviyesi 3' bolgesine kiyasla biraz daha yiiksek olan
matK geni, diger kloroplast genlerinden daha yiiksek varyasyon gostermektedir.
[laveten, matK’da yiiksek tranversiyon orani ile yiiksek filogenetik bilgi saglayabilir.
matK gen bdlgesinin hizli evrimlesmesinden dolayr bitki filogeni ¢alismalarinda bir
indikator olarak kullanilmaktadir (Hilu ve Liang, 1997; Kelchner, 2002; Hausner ve
ark., 2006; Ozdilek, 2007).

Bu faktorler géz oniine alinarak, sistematik ¢aligmalarda matK geninin yararl
oldugu vurgulanmis ve bu genin mukayeseli dizi analizi ile, familya, altfamilya, cins ve
tdr seviyesinde filogenetik yeniden yapilandirmalar gergeklestirilmistir (Palmer ve ark.,

1988; Learn ve ark.,, 1992). Hatta matK geninin evrimsel izlere sahip oldugu ve



angiospermlerin filogenisini yeniden diizenlemede kullanilarak c¢ogu genden ayri
tutulmustur. Saxifragaceae familyasina iliskin olarak matK geni yaklasik olarak
rbcL’den (filogenetik analizlerde en yaygin kullanilan cpDNA geni) ii¢ kez daha fazla
evrimlestigi rapor edilmistir. Ayrica matK gen dizileri Polemoniaceae, Orchidaceae
tribe Vandeae, Myrtaceae, Poaceae, Apiaceae ve genellikle cicekli bitkilerde
kullanilmistir. Ayrica, matK, Liquidambar orientalis (Ozdilek, 2007) ve Rheum
tanguticum (Zhang ve ark., 2014) gibi baz1 tiirlerin populasyon c¢alismalarinda da

onemli bilgiler vermektedir.

1.2. Psephellus aucherianus ve Yakin Akraba Taksonlarmm Yayihs Alanlarinin
Cografik Yapisi

Ulkemizde endemik bitkilerin yayilis alanlari hakkinda net bilgiler olmamakla
birlikte, raporlara gore ¢ogunlukla lokal veya dar yayiligh olarak nitelendirilmekte ya
nesli tiikenen ya da tikenme tehdidi altinda olan populasyon olarak
degerlendirilmektedir. Ulkemizdeki endemik tiirlerin belirli dag veya silsilelerinde
(Amanos, Kaz ve Toros daglar1) lokalize olmalar1 ve bu daglik alanlarin bir¢ok ekolojik
faktorle (ylikselti, iklim, toprak ve vejetasyon karakteristikleri) olan iligkisi ve bu
yiiksek daglar, derin nehir vadileri ile beraber lokal endemik bitkilerin sikca rastlandigi
mekanlar1 olusturmaktadir. Ulkemiz lokal endemik tiirler agisindan oldukga zenginlik
gostermektedir. Bu iilkemiz florasinda peygamber ¢icegi olarak bilinen Centaurea,
Psephellus ve yakin akraba cinsler iginde gecerlidir [Centaurea dursunbeyensis (Uysal
ve Kose, 2009a), C. amaena, C. lycaonica, C. hieropolitana, C. tossiensis, C.
dursunbeyensis, C. cadmea, C. aphrodisea, C. lycia, C. luschaniana, C. wagenitzii, C.
antalyense (Uysal ve ark., 2009b), C. glabro-auriculata (Uysal ve ark., 2008), C.
cankiriense, C. nivea, C. sericea, C. stapfiana C. odyssei ve C.stapfiana (Uysal ve ark.,
2009c), Psephellus aucherianus, Ps. yusufeliensis, Ps. gracillimus ve bu cinsine ait
tiirlerin cogu lokal endemiktir (Ertugrul ve Uysal, 2013)].

Arastirma konusu Psephellus aucherianus ve Ps. sintenisii tirlerinin ana yayilis
alanlarindan birisi olan Kemaliye Firat Nehri'nin Karasu kolu kenarinda yer alir.
Munzurlar bu bolgede, Kuzey Dogu-Giliney Bati yoniinde siralanmis ve yiiksekligi 3000
metreyi gecen ¢ok sayida sirt ve tepeden olusur. Jeolojik anlamda ise bu biiylik dag
silsilesi, Toros dag olusum kusaginin Kuzey Dogu bolimiinde ve kusagin kuzey
Anadolu fay1 ile kesildigi alanda yerlesmistir (Ozgiil ve ark., 1981; Ozgiil ve Tursucu,

1983). Munzurlar ve bulunduklar1 alan Tiirkiye jeolojisinde 6nemli bir role sahiptir,



clinkii birbirinden farkli jeolojik ge¢mise sahip Dogu Pontidler, Anatolidler ve dogu
Toroslarin bir araya geldigi 6nemli kilit bolgelerden biri olarak kabul edilir. Munzur
daglarinin Kemaliye ve yakin g¢evresinde yiizlek veren birimleri 6nceki ¢alismalarda,
Munzur kiregtas1 (ge¢ Triyas - Kampaniyen), Kemaliye formasyonu (ge¢ Kampaniyen
- Erken Maastrihtiyen) ve Eri¢ ofiyolit karisig1 (ge¢ Kampaniyen — erken Maastrihtiyen)
olarak adlandirilmaktadir. Bu birimler birbirleriyle tektonik iligkili olup, farklh
stratigrafik, metamorfik ve yapisal ozelliklere sahip kaya topluluklarina aittir (Keban
Birligi, Munzur Kirectas1 ve Ovacik Birligi) (Ozgiil ve ark., 1981; Ozgiil ve Tursucu,
1983). Tersiyer donemine iliskin birimler ise, Subasi (erken Eosen) ve Bagpinar (erken
Miyosen) formasyonlaridir. Buna gore, Kemaliye ve ¢evresi’nin jeolojik 6zelliklerini
bicimlendiren olaylar zinciri, Ge¢ Triyas’ta bélgeyi kaplayan Neotetis Okyanusu’nun
olusumuyla baslamaktadir. Bundan sonra, Ge¢ Kretase‘ye kadar devamli karbonat
¢okeliminin gergeklestigi neritik kosullar hiikiim siirmiis ve ge¢ Kretase’den itibaren bu
okyanusun kapanmasina neden olan olaylar (bindirme ve ofiyolit yerlesimi) ile bdlge
sikigmis, yiikselmis ve Neotetis Okyanusu’nun tabanini olusturan okyanusal litosfer kita
lizerine yerlesmistir (Ozgiil ve ark., 1981; Sengdr ve Yilmaz, 1983). Bolge, Tersiyer
sirasinda daha ¢ok sikisma ve yiikselme hareketlerinin etkisi altinda kalmis ve erken
Miyosen sonunda denizel kosullar tiimiiyle ortadan kalkmistir (Ozgiil ve ark., 1981).
Bugiin, bolgedeki s6zkonusu denizel birimler, farkli gruplara ve zamanlara ait zengin ve
karakteristik fosil igerigine sahiptir (Paleodacyclades, Megalodontidae, Foraminifera,
Rudistler, ekinitler, Bivalveler, gastropodlar, mercanlar gibi). Miyosen sonras: donemde
gelismis tektonik olaylar, bolgede dik yamacl derin vadilerin, iyi gelismis karstlasma
yapilarinin ve su kaynaklarinin ¢ikisini denetlemektedir. Sert topografik ¢ikintilar ve
tagyolu kanyonu, bu etkiyle olusmus yapilar arasinda kalmistir. Karanlik Kanyon olarak
da adlandirilan tasyolu kanyonu, Karasu vadisinde yer almaktadir. Kanyonun Keban
baraj goliinii igeren kism1 8 kilometre, tiim uzunlugu yaklasik 35 km’dir. Kanyondaki
nehir tabani ile vadi kenar1 arasindaki kot farki ise 1000 metreye kadar ulagmaktadir
(Ozgill ve ark., 1981). Bu haliyle Karanlik Kanyon diinyada ilk bes derin kanyon
arasinda yer almaktadir. Bu ozellikleri itibariyle Kemaliye ve cevresi 6nemli bitki
alanlarindan birisi olmaktadir (Islamoglu, 2008)

Konak ve ark. (2001) tarafindan, OIltu—Olur—Senkaya—Narman—Tortum-—
Uzundere-Yusufeli-Ardanug arasinda kalan alanin ayrintili jeoloji haritas1 yapilmis ve
sonucta inceleme alaninin birbirleriyle tektonik iligkili farkli litostratigrafik 6zellikli

cesitli birliklerden meydana geldigi saptanmistir. Yaklasik Kuzey Dogu, Giney Bati



dogrultulu yapisal hatlarla yan yana veya {ist iiste gelmis olan ve bir kismi Ust
Paleosen’e kadar streklilik gésteren Jura-Kretase yashi bu birlikler, aralarindaki ortak
Ozellikler dikkate alinarak, Hopa-Tortum kesitinde dort zon bazinda gruplandirilarak
incelenmistir. Bu zonlar kuzeyden giineye dogru Hopa Borcka Zonu, Artvin-Yusufeli
Zonu, Olur-Tortum Zonu ve Erzurum-Kars Ofiyolit Zonu olarak siralamistir.

Artvin-Yusufeli Zonu'nun en giineyindeki Giinyayla Birligi'nin en alt diizeyini
olas1 Dogger yasli bazaltik volkanitler ve bunlarla girik kirintili kayalar olusturmaktadir.
Ustte uyumsuzlukla yer alan Malm-Alt Kretase istifi altta karasal kirmtililarla
baslamakta ve iiste dogru resif mercekli s1g denizel kirmtililarla devam etmektedir.
Alttaki tiim birimleri uyumsuzlukla érten Ust Kretase kayalar1 Turoniyen'de resifal
kirectas1 mercekli sig denizel kirintililarla, Koniyasiyen-Santoniyen'de yar1 pelajik
kiregtaslariyla, Ust Santoniyen'de lav ve tiif arakatkili kumtasi-silttasi-marn
ardalanmasiyla ve daha iistte tiif ve epiklastik arakatmanlt killi kirectas1 ve marnlarla
temsil etmektedir (Ozkiimiis, 2009).

Kuzeydeki Artvin-Yusufeli Zonu ile gineydeki Erzurum-Kars Ofiyolit Zonu
arasinda yer alan Olur- Tortum Zonu birbirleriyle tektonik iliskili {i¢ birligi kapsar.
Kuzeybatidan giineydoguya dogru Olur, Aksu ve Cardakli birlikleri olarak siralanan bu
uniteler Oltu-Balkaya Tersiyer havzasinin kuzeyi boyunca diizensiz bir sekilde
dilimlenerek Oltu Ekayli Zonu’nu olustururlar. Bu zon boyunca Jura dncesi temele ait
iki farkli kaya birimi tektonik dilimler seklinde yer almaktadir. Bunlardan pelitik
kokenli, diisiik dereceli metamorfik sistlerle temsil edilenler Kisla Metamorfiti olarak
tamimlanmis, ilksel iligkisi gdzlenemeyen gnays, amfibolit, metagabro ve
metabazitlerden meydana gelen yan kayanin diyoritik, tonalitik, dasitik, aplitik,
pegmatitik, granitik ve diyabazik dayk ve damarlarca sik¢a kesilmesiyle olusan
magmatik kompleks Giivendik Dayk Karmasigi adiyla ayirtlanmistir. Olur-Tortum
Zonu'nun en kuzeyindeki Olur Birligi en altta olast Dogger yasli, birbirleriyle girik
bazik-ortag-asidik karakterli volkanitlerle baslamaktadir. Bunlarin iizerinde keskin bir
dokanakla yer alan Oksfordiyen-Berriyasiyen yash deltayik ve tiirbiditik kirintililar
Berriyasiyen-Apsiyen'de yar1 pelajik ¢ortlii karbonatlara, Apsiyen Santoniyen'de
kumtasi-silttagi-marn ardalanmasina geger ve bunlarin {izerinde yanal yonde kamalanan
ortag karakterli volkanitler yer alir. Santoniyen—Maastrihtiyen déneminde marn ve Killi
kiregtaslariyla devam eden istif Alt-Orta Paleosen'de neritik kiregtaslariyla, Ust

Paleosen'de ise tiirbiditik kumtas1 ve kirectasi arakatmanli marn ve silttaglariyla temsil
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edilir ve Ust Ipresiyen’de karasal/sig denizel kirmtililar tarafindan agisal uyumsuzlukla

ortalir (Ozkiimils, 2009).

1.3. Psephellus aucherianus ve Yakin Akraba Taksonlarin Taksonomik

Problemleri ve Populasyonlarin Genetik Yapisi

Tiirkiye Florasi’nda (Davis, 1975) Centaurea cinsi altinda tasnif edilen Ps.
aucherianus tdrinin o6zellikle yaprak sekli bakimindan belli miktar varyasyon
gosterdigi rapor edilmistir. Taksonomik olarak ise tiir sinirli sayida koleksiyondan
bilinmekte olup bu drnekler ile Gi¢ farkli tiirin tanimlamasi yapilmistir. Lokal ve
yoresel endemik bir ¢ok tiir i¢in gegerli oldugu gibi, bir tiire ait populasyonlarin dogal
yayilis alanlarinin tamamen tespit edilememesi, populasyon biiyiikliigii 6rneklemesinin
yetersiz yapilmasi ve buna bagl olarak genetik ¢esitlilik seviyelerinin bilinmemesi ciddi
bir problem olup, bu konuda elde edilecek bilgiler tiir sinirlarinin ortay ¢ikarilmasi ve
dogal seleksiyona karsi geleceginin garanti altina alinmasi bakimindan biiyiilk 6nem
tasimaktadir. Ertugrul ve Uysal (2013) tarafindan, Erzincan Salihli-gcimento gecidinden
toplanmis 6rneklerin Centaurea aucheriana tiriinden morfolojik olarak oldukga farkli
oldugu belirlenmis, ilgili turden diagnosisi yapilarak Ps. sintenisii olarak tasnif
edilmistir. Bununla birlikte s6z konusu tiirlerin yayilis alanlari, verimli birey sayisi,
populasyon biiytlikliigli ve genetik farklilasma seviyeleri ile ilgili bir bilgi bu ¢alismada
yer almamistir. Tiirlerin koruma durumlart ve IUCN kategorileriyle ilgili yiizeysel bir
bilgi verilmis olmasina ragmen Onerilen tehdit kategorisiyle ilgili detayli kriterler bu
caligmada verilmemistir. Ertugrul ve Uysal (2013) tarafindan, iilkemizde dogal olarak
yayilis gosteren bu endemik li¢ tiir sirastyla; Ps. aucherianus “hassas (VU)” ve Ps.
yusufeliensis “kritik tehlikede (CR)” olarak degerlendirilmis, oysa Ps. sintenisii ile ilgili
bir rapor bu ¢aligmada verilmemistir. Artvin Yusufeli ve Erzurum Tortum’da oldukca
dar bir alanda yayilig gosteren ve ergin birey sayist oldukg¢a sinirli sayida olan endemik
Ps. yusufeliensis tirt morfolojik olarak vejetatif ve generatif karakterleri agisindan Ps.
aucherianus tird ile oldukca benzer olmasina ragmen orijinal yayinda bu iki tiir

arasinda genetik agidan bir degerlendirme yapilmamistir (Sekil 1.1-2).
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jEr\cfPiaucher:aﬂus populasyenu

Sekil 1.2. Psephellus aucherianus, Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis populasyonlarinin Tiirkiye’deki
dogal yayilis alanlar1

Bu ¢alismanin amaci, Psephellus aucherianus ve yakin akraba oldugu diisiiniilen
taksonlarin filogenetik iligkilerinin belirlenmesinin yan1 sira, populasyonlarinin genetik

iliski ve etkilesimlerinin agiga ¢ikarilmasidir. Kodominant bir molekiler markir olan
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SSR, lokus seviyesinde allel ¢esitliligi ve frekans1 hakkinda oldukga bilgi verici olmasi
nedeniyle populasyon genetigi calismalarinda siklikla tercih edilmektedir. Olusan
fragment sayisina bagli olarak c¢ok sayida lokus taramasi ve karsilastirilmasina izin
veren dominant bir markir olan AFLP tiir smirlarinin tespitinde ve populasyon
dinamiginin ortaya konmasinda tercih edilen diger 6nemli bir molekiiler yontemdir.
SSR ve AFLP’nin aksine, organel tirevli diziler (cpDNA, rDNA ve mtDNA)
populasyonun evrimsel ge¢misi hakkinda bilgi saglamaktadir (Avise, 2004). Bu amag¢
dogrultusunda ele alinan taksonlarin filogenetik iliskilerinin yan1 sira populasyon ici ve
populasyonlar arasi genetik cesitliligi mikrosatellit (SSR) markirlari, cogaltilmis parga
uzunluk polimorfizmi (AFLP) ve maturaz Kinaz (matK) ile belirlenmeye ¢alisilmistir.
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2. KAYNAK ARASTIRMASI

Arastirma konusu tiirlerimizin yer aldigi, Asterales tim dinyada cicekli bitkiler
arasinda 26000°den fazla tiir sayisiyla en zengin ordolardan birisidir (Lundberg, 2001).
Cicekli bitkilerin en genis familyalarindan birisi olan Asteraceae son yapilan
siiflandirmalara gore 3 alt familya ve 17 oymakta diizenlenmis 1535 cins ve 23000
civarinda tiirden olugmaktadir. Bu familya tiim diinyada genis bir alana yayilmis olup
ozellikle Meksika ve Amerika Birlesik Devleti’nin giineybatisinda, Brezilya’nin
giineyinde, Orta ve Giineybati Asya’da, Giliney Afrika’da ve Avustralya’da yaygin
olarak bulunur. Filogenetik agidan bu familyanin cografik orijininin ise Gliney Amerika
oldugu kabul edilmektedir (Bremer, 1994). Asteraceae familyasmna ait Tiirkiye
Florasi’nda toplam 1156 tiir kaydedilmis olup tiir sayisi bakimindan ilk sirada yer alir.
Bu tiirlerin 430’u endemik olup endemizm oran1 % 38dir. Ulkemizde 138 cins ile
temsil edilen bu familya cins sayis1 bakimindan Tiirkiye florasinin ikinci biiyiik
familyasini teskil etmektedir (Glner ve ark., 2012).

Psephellus cinsinin yer aldigi Carduae oymagi 72 cins, yaklasik 2400 tlr
icermektedir. Geleneksel olarak bu oymak 5 alt oymaga ayrilir. Bunlar Carduinae,
Carlininae, Cardopatiinae, Centaureinae, Echinopsinae’dir. Carduinae ve
Centaureinae yapisal olarak en yiiksek farklilasmaya sahip alt oymaklar olarak
bilinmektedir (Susanna ve Garcia-Jacas, 2009). Centaureinae alt oymaginda yer alan
Psephellus yakin zamanda Centaurea cinsinden ayrilarak yeni taksonomik statiisiine
kavusmus bir cinstir (Wagenitz ve Hellwig, 2000; Susanna ve Garcia-Jacas, 2001).
Psephellus, Bat: Sibirya, Kafkasya, Iran, Ukrayna, Kirim ve Tiirkiye olmak iizere t{im
dunyada 12 seksiyon igerisinde, 100 kadar taksonla temsil edilmektedir (Kubitzki ve
ark., 2007). Tirkiye’de ise bu cins 7 seksiyon igerisinde, yakin zamanda yayinlanan
yedi taksonla birlikte 34 taksonla temsil edilmektedir (Davis ve ark., 1975, 1988;
Wagenitz ve ark., 1998; Tiirkoglu ve ark., 2003; Ayta¢ ve Duman 2005; Duran ve
Hamzaoglu, 2005; Wagenitz ve Kandemir, 2008; Tugay ve ark., 2009; Duran ve ark.,
2009; Ertugrul, 2012). Ulkemizde yayilis gosteren taksonlardan 28’i ulkemiz
endemiklerinden olup oldukg¢a lokal bir yayilis gosterirler. Bu verilere gore cinse ait
endemizim oran1 % 82’°dir. Ps.sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps. yusufeliensis turleri

Odontolophoidei seksiyonunda yer almaktadir (Ertugrul ve Uysal, 2013).
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Kang ve ark. (2005) tarafindan, Berchemiella wilsonii (Schneid.) Nakai var.
pubipetiolata Qian populasyonlardaki genetik ¢esitlilik seviyesini belirlemek igin
allozim analizleri kullanilmis ve hem tiir (% 85) hem de populasyon seviyesinde (% 70
- 71,3) yiiksek genetik ¢esitlilik tespit edilmistir. Ancak, insan etkisine bagli olarak
genetik cesitlilik seviyesinin azalacagi ve bu nedenle populasyonlar igin ex situ koruma
stratejisinin benimsenmesi gerektigi bildirilmistir.

Son yillarda tim dunyada bitkilerle ilgili populasyon genetigi calismalari
oldukca artmistir. DNA-temelli molekiiler markirlar 6zellikle yakin akraba genotipleri
karakterize etmek ve bitkilerdeki genetik c¢esitliligi tespit etmek i¢in kullanilmaktadir
(Jasieniuk ve Maxwell, 2001).

RAPD  markirlar1  taksonomik  siniflandirmada, sistematik  iliskilerin
belirlenmesinde, populasyon genetigi ¢alismalarinda, tiirler arasi melezlemelerde ve
anaglarin belirlenmesinde kullanilmaktadir (Fahima ve ark., 1999).

Sheng ve ark. (2005) tarafindan, Haloxylon ammodendron (C. A. Mey.) Bunge
(Amaranthaceae)’un dokuz dogal populasyonu arasinda ve igindeki genetik ¢esitliligi
tespit etmek i¢in ISSR markirlar1 kullanilmistir. Kullanilan dokuz primer ile 184’
polimorfik olan toplam 219 bant elde edilmistir. Molekuler varyans analizine
(AMOVA) gore varyasyon dagilimmin % 90’dan daha fazlasinin populasyon iginde
oldugu tespit edilmistir. Bu durumun, tlrlin dis dollek bir tiir olmasindan kaynaklanmig
olabilecegi bildirilmistir.

Wesche ve ark. (2006) tarafindan, Mogolistan endemigi Galitzkya macrocarpa
(Iconn.-Galitz.) V. Boczantzeva (18 populasyonu) ve G. potaninii (Maxim.) V.
Boczantzeva (bes populasyonu) populasyonlarinin genetik yapisini incelemek igin
RAPD markirlart kullanilmis ve dogal fragmentasyonun, tiirleri farkli etkilemesinden
dolay1r populasyonlarin farklilasma diizeylerinin iki tiirde de degiskenlik gdsterdigi
tespit edilmistir.

Cin’de dogal olarak yayilis gosteren tehlike altindaki endemik Nouelia insignis
Franch. (Asteraceae) populasyonlari arasindaki farklilasma ve genetik ¢esitliligi
aragtirmak i¢in ISSR markirlar1 kullanilmigtir. TUr seviyesinde PPB=% 65.05 ve
Ht=0.2248 (toplam genetik g¢esitlilik) degerlerine gore genetik c¢esitliligin yiiksek
oldugu bildirilmigtir. Bu tlrin populasyon buyukligiinii genisletmek igin in situ
koruma, genetik ¢esitliligi daha yiiksek populasyonlardan drnekleme yapmak suretiyle
ex situ koruma ve bitkinin germplazm kaynagini korumak igin botanik bahcelerinde

muhafaza edilmesi gerektigi bildirilmistir (Luan ve ark. 2006).
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Cin’in bes farkli bdlgesinden toplanan tehlike altinda olan Ceratopteris
thalictroides (L.) Brongn. taksonunun 13 populasyonu arasi ve i¢inde genetik cesitliligi
tespit etmek icin RAPD ve ISSR markirlar1 kullanilmis ve populasyon iginde
kendilesme ya da klonal biiyiimeye bagli olarak orta seviyede bir genetik cesitlilik
(RAPD: % 61 ve ISSR: % 65) ve yiiksek seviyede gen akisina (spor) bagli olarak
populasyonlar arasinda diisiik seviye bir genetik farklilasmanin (AMOVA-RAPD: % 36
ve ISSR: % 34) oldugu bildirilmistir (Dong ve ark. 2008).

Caujapé-Castells ve ark. (2008), tehlike altindaki Kanarya endemigi Atractylis
arbuscula Svent. ve Michaelis (Asteraceae)’da populasyon farklilasmasini seviyesini
tespit etmek icin RAPD markirlart kullanilmistir. Genetik sonuglar, fragmentasyon ve
populasyon biiyiikliigiiniin az olmas1 ve mikroevrim dinamiklerinin olasi siire¢lerinin
istlinliiglinden dolayi, A. arbuscula tiirtiniin varligini siirdiirmesinin tehlikede oldugunu
ve Ozellikle genetik varyasyon ve gen akisi seviyesinin en diigiik sergilendigi Gran
Kanarya adasinda yayilis gosteren alt-populasyonlarin tehdit altinda oldugu rapor
edilmistir.

Sézen ve Ozaydin (2009) tarafindan, Tiirkiye endemigi Centaurea nivea
(Bornm.) Wagenitz populasyonlarinin genetik c¢esitliligini ve genetik farklilasmasini
tespit etmek i¢cin RAPD markirlart kullanilmistir. 20 RAPD primeri ile 234 [215 (%
91.88) polimorfik] bant elde etmislerdir. Hem populasyon (PPB=% 72.90, 1=0.3790,
Hs=0.2527) hem de tir seviyesinde (PPB=% 91.88, 1=0.4510, Hr=0.2963) seviyesinde
yiiksek genetik cesitlilik tespit edilmistir. C. nivea’da genetik varyasyonun ¢ogunun
populasyon iginde dagilmasi, bu tiiriin daha 6nce biiyiik populasyon oldugunu ve daha
sonra parcalanarak birbirleriyle yakin akraba populasyonlara ayrilmis olabilecegi rapor
edilmistir.

Sézen ve Ozaydm (2010) tarafindan, Tirkiye endemigi Centaurea
wiedemanniana Fisch. & Mey. tiiriiniin bilinen alt1 dogal populasyonunun arasindaki ve
icindeki genetik cesitliligi belirlemek i¢in RAPD markirlar1  kullanilmistir. Bu
calismada, hem populasyon (PPB=% 62.83, I= 0.301, Hs= 0.196) hem de tir
seviyesinde yiiksek genetik ¢esitlilik tespit edilmistir (PPB=% 94.65, 1=0.429,
Hr=0.278). Turin populasyonlar arasi yiiksek genetik farklilasma (Gst= 0.223)
seviyesine sahip olmasi ve tehdit kategorisinin "hassas" olmasi nedeniyle korunmasi
gerektigi bildirilmistir.

Uysal ve ark. (2012) tarafindan, Tirkiye endemigi Centaurea lycaonica Boiss.

& Heldr. populasyonlar1 arasindaki ve igindeki genetik c¢esitlilik RAPD ve ISSR
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markirlart kullanarak incelenmis ve genetik cesitlilik seviyesinin nispeten yliksek
oldugu bildirilmistir. Tiire ait populasyonlardaki birey sayisinin olduk¢a az olmasi ve
genetik ¢esitliligin siirdiiriilmesi i¢in hem in situ hem de ex situ koruma yapilmasi
gerektigi rapor edilmistir.

Ozbek ve Kara (2013) tarafindan, Tiirkiye’de dogal olarak yayilis gosteren 15
Capparis L. populasyonu RAPD teknigi kullanilarak taranmistir. Bu c¢alisma
sonucunda, Capparis spinosa L. var. spinosa, C. spinosa var aegyptia ve C. spinosa var.
canescens, ve C. ovata Desf. var. palaestina, ve C. ovata var. herbacea olmak Uzere bes
farkli varyete rapor edilmistir.

AFLP markirlar1 muhtelif tehlike altindaki ve endemik bitkilerdeki populasyon
yapist ve genetik polimorfizm seviyesini tanimlamak i¢in kullanilmaktadir (Travis ve
ark., 1996; Palacios ve ark., 1999; Drummond ve ark., 2000; Krauss ve ark., 2002).
AFLP markirlarinin kullaniminin tehlike altidaki tiirler ile ¢alismada (Travis ve ark.,
1996; Palacios ve ark., 1999; Schmidt ve Jensen 2000; Juan ve ark., 2004), germplasm
koleksiyonlarinda genetik ¢esitliligi tayin etmede (Spooner ve ark., 2005) ve
biyogesitliligi tarama da (Matthes ve ark., 1998) uygun bir markir oldugu rapor
edilmistir.

Kim ve ark. (2005) tarafindan, Kanarya adasinda tehlike altinda bulunan
endemik Sonchus gandogeri Pitard (Asteraceae)’nin iki dogal populasyonu arasinda ve
icindeki genetik ¢esitliligi tespit etmek i¢cin AFLP markirt kullanilmistir. Tiir
seviyesinde genetik cesitlilik seviyesinin yiiksek oldugu (Ht: 0.380) tespit edilmistir.
Tiriin genetik ¢esitlilik seviyesi yiiksek olmasina ragmen, demografik ve cevresel
faktdrler tliriin neslini tehdit ettigi i¢in koruma altina alinmasi gerektigi rapor edilmistir.

Geleta ve ark. (2007) tarafindan, Etiyopya’da bulunan Guizotia abyssinica (L.f.)
Cass. (Asteraceae) genetik cesitliligi tespit etmek i¢in AFLP ve RAPD markirlari
kullanilmis ve populasyonlar arasinda nispeten yuksek seviyede bir varyasyon oldugu
bildirilmistir. Populasyonlar arasinda varyasyon seviyesinin % 20’den daha fazla
olmasi, tlre ait tim populasyonlarin essiz genetik 6zellige sahip oldugunu ve her bir
populasyonun 1slah ve koruma galismalari i¢in biiyiikk 6neme sahip birimleri blinyesinde
barmdirdig: rapor edilmistir.

Ispanya’nin Minorca kuzey kiyilar i¢in endemik olan Femeniasia balearica (J.
J. Rodr.) Susanna populasyonlar1 ¢alisilmigtir. Bu tiir i¢in uygun koruma stratejilerinin
gelistirilebilmesi amaciyla genetik cesitliligi tahmin etmede AFLP markirlar1 temel

alimmstir. Analiz edilen 66 bireyde, 225 bant [120 (% 53.3)’si polimorfik] elde edilmis
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ve ¢esitlilik seviyesi nispeten yiiksek bulunmustur. Calismada, cografik alanlara uygun
olarak (Dogu, merkez ve Bat1 grubu) teshis edilen populasyon gruplari arasinda dikkate
deger bir farklilasmanin oldugu tespit edilmistir (AMOVA, UPGMA, PCO ve
Bayeziyan analizleri). Molekuller varyans (AMOVA: %85-95.5) analizlerine gore
cesitliligin ¢ogunun populasyon iginde oldugu rapor edilmistir. Tiirde genetik ¢esitlilik
seviyesi yiiksek olmasina ragmen, kiigiik populasyon biiyiikliigiine sahip F. balearica
populasyonlarinda meydana gelebilecek bir herhangi bir habitat parcalanmasi tlrde
yikict bir etki yaratacagi icin, tlrlin ex situ olarak korunmasi gerektigi bildirilmistir
(Vilatersana ve ark., 2007).

Japonya’da Gokayama’dan bilinen tehdit altinda olan Lysimachia tashiroi
Makino (Myrsinaceae) populasyonlarindaki genetik ¢esitliligi incelemek igin AFLP
markirlar1 kullanilmistir. Ayrica bu tiirle akraba ve genis yayilisli Lysimachia japonica
turd de incelenmistir. Toplam 73 bireyden 733 (726 polimorfik) bant elde edilmistir. L.
tashiroi’nin molekiiler varyansi1 populasyon icinde % 62 ve populasyonlar arasinda %
38 olarak tespit edilmistir. Ayrica, L. tashiroi’nin genetik ¢esitliliginin L. japonica’dan
daha yiiksek oldugu bulunmustur. AMOVA analizleri populasyon icindeki varyasyonun
populasyonlar arasi gesitlilikten daha yiiksek oldugu bulunmustur (Nakazawa ve
Yahara, 2007).

Nadir ve tehlike altinda olan Sicilya’dan Helichrysum populasyonlarinda genetik
cesitlilik ve taksonlar arasindaki akrabaliklar1 arastirmak igcin AFLP markirlar
kullanilmistir. Dort primer kombinasyonu ile 158 [143 (% 91.67) polimorfik] bant elde
edilmistir. Genotip analiz sonuglari Helichrysum’un populasyonlari arasinda DNA
seviyesinde zayif bir farklilasmanin oldugu bildirilmistir. Helichrysum’da yer alan
sistematik pozisyonu belirsiz populasyonlar1 igeren grupta yer alan taksonlarin
siiflandirilmasinda da AFLP markirlarinin kullanilabilecegi rapor edilmistir (Scialabba
ve ark., 2008).

Vandepitte ve ark. (2013) tarafindan, Leopoldia gussonei Parl.
populasyonlarinda genetik gesitliligi tespit etmek i¢in AFLP markirlar1 kullanilmistir.
Analiz sonuglari, bu tlrlin kiigiik, izole ve bozulmus populasyonlar icermesine bagh
olarak diisiik seviyede bir genetik cesitlilik (He:0.13), populasyonlarin kendine dollek
olmast ve pargalanmis habitatlarda bulunmalari nedeniyle populasyonlar arasinda
o6nemli bir genetik farklilasmanin oldugu bildirilmistir.

Li ve ark. (2013) tarafindan, Erigeron breviscapus (Vant.) Hand.-Mazz. tlrGndn

populasyondaki genetik gesitlilik seviyesi ile populasyonlarin dagilimi (enlem, boylam
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ve yuksekliklik) arasindaki iliskiyi tespit etmek i¢in AFLP markirlart kullanilmistir. Her
bir populasyondaki genetik cesitlilik seviyesinin populasyonlarin dagilimi (yiikseklik)
ile uyumlu oldugu tespit edilmistir. Biyotik ve abiyotik faktorlerin diistik yiikseklikte
bulunan populasyonlar1 daha fazla etkiledigi ve genetik ¢esitlilik seviyesini diistirdigii
tespit edilmistir. Bu ylizden koruma i¢in daha yiiksek alanlarda yetisen ve yliksek
genetik cesitlilige sahip populasyonlarin dncelikli olarak ex situ korunmasi gerektigi
rapor edilmistir.

Kloroplast DNA markirlar1 endemik ve tehlike altindaki tiirlerde genetik
cesitliligin belirlenmesi ve filogeni ¢alismalarinda siklikla kullanilmaktadir (Prentice ve
ark., 2003; lkeda ve ark., 2008; Artyukova ve ark., 2009; Ayele ve ark., 2009; Wang ve
ark., 2009; Khan ve ark.,, 2012). Aymi zamanda, cinsler, tiirler ve onlara ait
populasyonlar arasindaki genetik ¢esitliligin degerlendirilmesinde de (Al-Qurainy ve
ark., 2014) yaygin olarak kullanildigi rapor edilmektedir.

Huang ve ark. (2005) tarafindan, Tayvan’da nesli tehlike altinda ve endemik bir
tir olan Hygrophila pogonocalyx Hayata (Acanthaceae) populasyonlarinda genetik
cesitlilik, filocografya ve populasyon yapisini incelemek igin kloroplast DNA’ya ait
atpB-rbcL genler arasi bolgeler kullanilmis ve filocografik olarak Hygrophila
pogonocalyx turine ait dogu ve bati populasyonlarinin gegmiste meydana gelen bir
pargalanma sonucu olustugu ve bu populasyonlarda genetik ¢esitliligin diisiik bulunmasi
nedeniyle populasyonlarin korunmasi gerektigi rapor edilmistir.

Zhou ve ark. (2010) tarafindan tehlike altindaki Notopterygium forbesii Boissieu
populasyonlarinda genetik ¢esitliligin belirlenmesi icin kloroplast DNA’ya ait trnH-
psbA genler arasi bolgeler kullanilmistir. 14 populasyonda 22 haplotip tespit edilmistir.
Tiir seviyesinde haplotip cesitliligini yiiksek (Hd:0.81), niikleotid ¢esitliliginin ise diislik
(Pi:0.0047) oldugu tespit edilmistir. Yiiksek haplotip ¢esitliligi ve diisiikk niikleotid
cesitliligi kiigiik etkili populasyon biiyikligiine sahip bu populasyonun hizli bir
genisleme gegirdigini ve ¢ogu polimorfik bolgelerin bu demografik genisleme sirasinda
ortaya ¢ikmis olabilecegi bildirilmistir.

Beonadia salicina (Vahl) Hepper & Wood populasyonlar arasi ve igi genetik
cesitliligi tespit etmek igin kloroplast genomuna ait psbA-trnH genler arasi bolgesi
kullanilmistir. Tiir seviyesinde haplotip ¢esitligi yiiksek (Hd:0.842) ve niikleotid
cesitliligi diisiik (pi:0.0058) oldugu bildirilmistir (Al-Qurainy ve ark., 2014).

Liquidambar orientalis Mill. varyetelerinin [L. orientalis var. integriloba (10

populasyon), L. orientalis var. orientalis (5 populasyon) ve bilinmeyen (3 populasyon)]
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18 dogal populasyonlari arasinda genetik cesitliligi tespit etmek igin kloroplast
genomunun matK gen bolgesi kullanilmistir. Molekiler varyans sonuglarina gore,
varyeteler ve cografik bolgeler arasinda 6nemli bir farklilik olmadigi, fakat Tiirk siglasi
populasyonlart i¢inde ylksek oranda bir varyasyon oldugu tespit edilmis (~86%) ve
hem in situ hem de ex situ koruma stratejisinin izlenmesi gerektigi bildirilmistir.
(Ozdilek, 2007).

Liquidambar orientalis Mill. varyetelerinin 18 dogal populasyonlar1 arasinda
genetik ¢esitliligi tespit etmek igin kloroplast genomundaki kodlanmayan transfer
riboniikleik asit (trn) bolgesine dayali dizi analizi yapilmistir. Hem cografi konumlara
hem de varyetelere gore toplam ¢esitliligin biiyiikk bir kismimin (>%80) gruplar arasi
degil, grup ici farkliliktan kaynaklandigi tespit edilmistir. Populasyonlar cografi
konumlarina gore ¢esitliligi biiyiikk kisminin grup ici populasyonlarda bulundugundan,
bu populasyonlarin in-situ ya da ex-situ korunmasi gerektigi bildirilmistir (Or, 2007).

Cin’de nesli tehdit altinda bulunan yabani Rheum tanguticum (Dahuang) tur igci
genetik ¢esitlilik ve genetik yapi, populasyon ici ve arasi genetik farklilagsmay1 tespit
etmek icin matk gen boélgesini kullanmistir. AMOVA ve PERMUT analizlerine gore,
populasyonlar arasi (% 67.6) genetik farklilasmanin populasyonlar igindeki (% 13.88)
farklilasmadan daha yiiksek oldugu tespit edilmistir. Ayn1 zamanda, populasyonlar arasi
genetik ¢esitliligin (Ht = 0.918) populasyonlar icindeki (Hs = 0.173) genetik
cesitlilikten daha yiiksek oldugu rapor edilmistir. Farkli populasyonlar arasinda tespit
edilen yiksek genetik cesitliligin  cografik izolasyondan (nehir, dag vb)
kaynaklanabilecegi bildirilmistir (Zhang ve ark., 2014).

Kuzey-Dogu Cin’deki Liaoning’in alti bdlgesinden 30 piring (Oryza sativa
f.spontanea) populasyonunun genetik gesitliligini tahmin etmek ve pirincin olas1 orjinini
(O. sativa ve O. rufipogon) tespit etmek igin 20 SSR markir1 kullanilmistir.
Populasyonlarin genetik gesitliliginin (He: 0.313, 1:0.572) nispeten yuksek oldugu tespit
edilmistir. Genetik ¢esitliligi yliksek ve hizla yayilan istilaci tiiriin gelecekteki piring
tiretimini etkileyeceginden yayilma karsisinda gerekli yonetim planlarinin gelistirilmesi
gerektigi bildirilmistir (Cao ve ark., 2006).

Sardiniya adasina endemik olan ve 7 populasyon ile temsil edilen Centaurea
horrida Badard tiriinin genetik yapist SSR markirlart kullanilarak analiz edilmistir.
Populasyonlarda 0.603 (LIO)’den 0.854 (FAL and DON)’e kadar degisen degerlerin,
yuksek seviyede genetik cesitlilige isaret ettigi bildirilmistir. Sert ¢evre kosullarina

adapte olan ve tohum iiretimini bu yonde gelistirdigi diisiiniilen, tiiriin kuraklik stresine
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kars1 ekolojik ve evrimsel sorular1 yanitlamak i¢in bir model olusturacag: bildirilmistir
(Mameli ve ark., 2008).

Centaurea nivea (Bornm.) Wagenitz tirtinin populasyon ici ve populasyonlar
arast genetik cesitlilik seviyesini tespit etmek icin SSR markirlar1 kullanilmis ve
populasyon ici genetik cesitlilik seviyesinin populasyonlar arasi genetik gesitlilikten
fazla oldugu tespit edilmistir (Caglar, 2010). “Turkiye Bitkileri Kirmiz1 Kitabi”na goére
CR (cok tehlikede) kategorisinde yer alan tiiriin genetik ¢esitliliginin yok olma riskine
karsi, genetik ¢esitlilik seviyesi yiiksek bir ya da iki populasyondan yogun sekilde
ornekleme yapilmasi suretiyle ex-situ koruma planlinin yeterli olacagi bildirilmistir.

Lopez-Vinyallonga ve ark. (2011) tarafindan, kaynak olarak belirlenen
Centaurea cinsine ait bir tiirde kullanilan mikrosatellit markirlarin farkli tiirlerde
kullanilabilmesi i¢in 26 mikrosatellit markirinin transfer edilebilirligi test edilmistir.
Sonucta, capraz c¢ogaltim basarisinin kaynak ve hedef tiirler arasinda evrimsel
mesafeden etkilendigi ve yakin akraba seksiyonlarda yer alan taksonlarda daha basarili
sonuglar alindig1 bildirilmesine ragmen, mesafe olarak daha uzaktaki seksiyondan tek
bir 6rnek calisilmasindan dolayr basar1 orani kesin olarak teyit edilmemistir. Ayrica,
tiim cesitlilik parametreleri ve ¢alisilan her bir tiir i¢in polimorfik bant yiizdesi ve allel
sayisin1 gore, niiklear lokuslarin kloroplast lokuslardan daha faydali oldugu rapor
edilmistir.

Corre ve ark. (2014) Centaurea cyanus L. populasyonlarinda genetik ¢esitliligin
belirlenmesi i¢in 10 polimorfik mikrosatellit markir1 gelistirilmistir. Kiiltiire alinan alan
icindeki genetik ¢esitliligin hala yiiksek oldugu rapor edilmistir.

Wang (2013) tarafindan, Opisthopappus longilobus’a ait dort populasyon ve O.
taihangensis’e ait dokuz populasyonun genetik ¢esitliligi tespit etmek igin kloroplast
mikrosatellit markirlar1  kullanilmistir. Calisilan  populasyonlarin = diisiik  genetik
cesitlilige sahip oldugu ve bu iki tiir arasinda 6nemli bir genetik farklilagmanin oldugu
rapor edilmistir. iki tiiriin farklilasmasinda kendine uyumluluk, etkili gen akisi, dar
cografik dagilim ve tarihsel faktorlerin etkili oldugu bildirilmistir.

Zhang ve ark. (2013) tarafindan, Eucommia ulmoides Oliver taksonunun
populasyon i¢i ve arasindaki genetik ¢esitliligi degerlendirmek igin sekiz mikrosatellit
markirt kullanilmistir. Sonugta, populasyonlar arasi genetik farklilagmanin diisiik,
populasyon i¢i genetik gesitliligin yiiksek oldugunu tespit edilmistir.

Gitonga ve ark. (2014) tarafindan, Gliney Afrika, Arjantin ve Brezilya’dan

Campuloclinium macrocephalum (Less.) DC. tlrine ait toplanan 6rneklerin filogeni ve
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genetik ¢esitliligi arastirmak i¢in niiklear ribozomal ITS bolgesi kullanilmistir. Ayrica,
bu calisma da AFLP markir ¢esitliligini kesfedilmeye ¢alisilmistir. Sonugta,
populasyonlar arasinda ©nemli bir genetik ¢esitlilik olmasina ragmen, ortalama
heterozigotlugun diisiik oldugu rapor edilmistir.

Celikkol-Akgay ve ark. (2014) tarafindan, bes farkli bolgeden 60 adet ¢ok
verimli zeytin (Olea europaea L.) kiiltlirlerinin gesitliligini arastirmak i¢in SSR (15
primer), RAPD (20 primer) ve AFLP (3 primer kombinasyonu) gibi molekiler

markirlar kullanilmistir.



22

3. MATERYAL VE YONTEM

3.1. Materyal

Hedef alinan Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin

populasyonlarina ait bitki Ornekleri yayilis gosterdigi alanlardan toplanmustir.
Taksonlara ait farkli populasyonlarin bireylerinden alinan yaprak ornekleri molekuler
analizlerde kullanilmak tizere silika jel igerisinde saklanmistir (Tablo 3.1.1 ve 3.1.2).
Arazi calismasi sirasinda tlrlere ait farkli populasyonlardan oOrnekler morfolojik

analizler igin, tohumlar ise karyomorfolojik ve mikromorfolojik analizler igin

kullanilmistir (Tablo 3.1.3).

Tablo 3.1.1 Arastirmada incelenen Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait
populasyonlarin kodlari, toplayici numaralari ve lokaliteri

Ornek Takson Lokalite

Numarasi
Paum (1-27) | KE-4371-TU-DU ve KE- | Erzincan; Kemaliye yolu-Salihli ¢cimento gecidi, 1506 m, 39°
Salihli 4125 21' 348" - 38° 28' 062", serpantin yamagclar, 04.06.2011.
populasyonu | Psephellus sintenisii
Psau (1-31) KE-4369-TU-DU ve Erzincan; Iligc-Kemaliye arasi, Bagistas yukarisi, 1130 m, 39
Bagistas KE-4124 25 738"-38 26 626", Kalker kayliklar meselik, linear yaprakli,
populasyonu | Ps. aucherianus 04.06.2011
Padu (1-36) | KE-4690 Erzincan; Kemaliye-Dutluca gecidi, bati yamaglar (1 km),
Dutluca Ps. aucherianus 1520-1600 m, kirmiz1 toprakli, mese acikliklari, taglik alanlar,
populasyonu 05.07.2012
Pser (1-35) KE-4664 Erzincan; Kemah, Eri¢ Koyl glneyi, 1265-2000 m, mese
Eric Ps. aucherianus acikliklari, taghik bayirlar, 39° 51' 157" - 39° 49' 616" K, 38°
populasyonu 87' 711"-38° 87' 543" D, 04.07.2012.
Pyus (1-31) | KE-4237-TU-DU Artvin; Yusufeli-Sarigol ¢ikigi, 625 m,40 49 296-41 32 844,
Yusufeli Ps. yusufeliensis kaya Uzeri, 31.05.2011.
populasyonu
Pyfs  (1-31) | KE-4334-TU-DU Erzurum; Tortum Selale girisi, 1008 m, 40° 39' 650"-41° 39'
Tortum Ps. yusufeliensis 800", ¢alilik kumlu tepeler, 03.06.2011
populasyonu

Tablo 3.1.2. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin analizlerinde

kullanilan molekiler markirlar

SSR AFLP matK ITS rpl32-
trnL (A%

Psephellus sintenisii Salihli populasyonu + + + PT92+ PT92+
Ps. aucherianus Bagistas populasyonu + + + PT91+ PTO1+
Dutluca populasyonu + + PT89+ PT89+
Eri¢ populasyonu + + PT90+ PT90+

Ps. yusufeliensis Yusufeli populasyonu + + + PT15+
Tortum populasyonu + + + PT16+ PT16+




23

Tablo 3.1.3. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin morfolojik,
mikromorfolojik ve sitolojik analizlerinde kullanilan 6rnekler

Morfolojik | Mikromorfolojik | Sitolojik

Psephellus sintenisii Salihli populasyonu + + +
Ps.aucherianus Bagstas populasyonu + + +
Dutluca populasyonu + + +
Eri¢c populasyonu + + +

Keban +

Salihli kéyu +
Ps. yusufeliensis Yusufeli populasyonu + + +
Tortum populasyonu + + +

3.2. Sitolojik Yontem

Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait
tohumlar ¢imlendirilmis, kromozom say1r ve morfolojileri belirlenmistir. Kromozom
aragtirmalart yapilirken ezme teknigi kullanilarak, sayimlar somatik metafazda
yapilmigtir (Golblatt, 1996). Bunun ig¢in 6zel ¢imlendirme dolabinda ¢imlendirilen
tohumlarin  kok ucglarindaki meristemler kullanilmistir. Metafaz kromozomlarini
gorebilmek icin yaklasik 1 cm uzunlugundaki kok uglart alinmis 6nce sekiz saat 4°C’de
8-hidroksikinolinle muamele edilmistir. Materyal diisiik sicaklikta 24 saat Karnoy ile
fikse edilmistir. Boyamadan 6nce, materyal oda sicakliginda bir saat 5 N HCI ile
hidroliz edilmistir. Boyama islemi % 45 asetik asit eklenmis % 1’lik aseto-orsein
materyal boyanmigtir. Uygun metafaz elde edildikten sonra kromozomlarin resimleri
Olympus BX53 mikroskobu-Olympus DP72 digital kamera ve Leica DM 1000-Leica
DFC290 ile cekilmistir. Daimi preparat haline getirmek amaciyla numune nitrojen ile
muamele edildikten sonra alkol serilerinden gegirilerek entellan ile kapatilmistir. Bu
caligmayla incelenen oOrneklerin KAMERAM programiyla Kkaryotip Olgumleri
gerceklestirilmis  ve  ¢esitli  simetri  indeksleri  kullanilarak  populasyonlar
karyomorfolojileri bakimindan karsilagtirilmistir. Levan (1964), Zarco (1986) ve Pazsko

(2006)’ gore karyotip Olciileri ve simetri indeks hesaplamalar1 gerceklestirilmistir.
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3.3. Molekuler Yontem

3.3.1. Molekdiler markirlar

Fragment veya lokusa dayalh markirlar

AFLP (Cogaltilmis fragment uzunluk polimorfizmi),

SSR (Basit dizi tekrar)

Dizi analizine dayah markirlar

Ribozomal DNA markirlar1 (ITS-1¢ transkribe bélgeler)
Kloroplast DNA markirlar1 (matK-maturaz kinaz, rpl32-trnL(VA®)

3.3.2. DNA izolasyonu

DNA izolasyonu Soltis tarafindan modifiye edilen Doyle’nin metodu
kullanilarak gergeklestirilmistir (Soltis ve ark., 1991). Genomik DNA 'nin elde edilmesi
i¢in toplanan bitki 6rneklerinin her birinin kuru yapraklarindan 0,01 gr alinarak porselen
havanda ezilmis, toz haline getirilmis, eppendorf tiipiine konulmus daha sonra 65 °C’de
isittlmig DNA  ekstraksiyon tamponundan [2 X CTAB] 500ul ilave edilerek, belli
araliklarla kanistirillarak 60°C de 4 saat inkiibe edilmis ve 14.000 rpm’de 1 dakika
santrifiij edilmistir. Uzerine 500 ul kloroform ilave edilmis, 5 dakika 14.000 rpm’de
santrifiijden sonra s1v1 kisim yeni bir eppendorf tiipiine aktarilmistir. Uzerine tekrar 500
pl kloroform ilave edilmistir. 5 dakika 14.000 rpm’de santrifiij edilip agik krem renkli
sivt kisim tekrar yeni bir eppendorf tiipiine aktarilmistir. Calisilan her bir 6rnegin
Uzerine amonyum asetat, izopropanol eklenip 3 dakika 14.000 rpm’de santriflij edilmis
ve sivi kisim atilip eppendorf tiipiiniin dibindeki pellete 1 ml % 70’lik etanol
eklenmistir. 3 dakika 14.000 rpm de santrifiij edilip sivi kisim tekrar atilmig pellet
kisminin kurumasi ic¢in eppendorf tiipii 30 dakika vakumda bekletilmistir. Bunun
sonunda pelletin Uzerine 50 ul 1x TE (Tris-EDTA) ilave edilmis ve DNA TE’de

¢cozllmek Gzere 15 dakika 65 °C’de su banyosunda tutulmustur.
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3.3.3. PZR cogaltimlar:

3.3.3.1. SSR (Basit dizi tekrari) cogaltim

Bu asamada PZR temelli markirlardan lokusa 6zgii floresan isaretli SSR
primerleri (Fréville ve ark., 2000) kullanilarak ¢ogaltim ¢alismalar1 gerceklestirilmistir
(Tablo 3.1.4). Hem populasyonlar arasi, hem de populasyon i¢i genetik g¢esitlilik
hakkinda 6nemli veriler saglayan SSR analizlerinin ilk asamasi olan SSR ¢ogaltimlari
(amplifikasyonlar1) 25 ul’lik hacimlerde gergeklestirilmistir. Kullanilan reaksiyon
hacimlerinin her birinde yaklasik 20 ng kalip DNA, 2 mM dNTP karisimi (2 pl), 10
pikomol ileri ve geri primer (0.5 pl), 50 mM MgCl> (1.25 ul), 1U Tag DNA polimeraz
enzimi, H2O (17 to 17.5 pl) ve 10X tampon (2.5 pl) solusyonu icermektedir (Merle ve
ark.). SSR ¢ogaltimlar1 sonrasi 6rnek’ den 5 pl ¢ogaltilmis PZR Urlnd tupten cekilir ve
2 pl distile su, 2 pl Bromofenol mavisi ile karistirilarak % 3’ lik agaroz jele
yiklenmistir. Yaklagik 45 dakika yurittldikten sonra, jel 10 dakika etidyum bromir
icinde yikanmis ve sonra 5 dakika saf suda tutulmustur. Bu islemden sonra, UVP

GELDOC-IT 310 goriintiileme sisteminde goriintii alinarak bantlar izlenmistir.

3.3.3.2. AFLP ¢ogaltimm

AFLP reaksiyonlart Vos ve arkadaslarimin (1995) protokoliine gore
gerceklestirildi. Uretici firmanin onerilerine gore Li-Cor AFLP Kiti protokoli takip
edilmistir (Katalog numarasi: 830-06198 AFLP 2-DYE Selective Amplification Kit).
Genomik DNA iki restriksiyon endoniikleaz enzimiyle (EcoRl ve Msel) kesildikten
sonra ve segici PZR cogaltimi ©ncesi Onsegici PZR fragmentleri i¢in kalip DNA
olusturmak amaciyla, EcCoRIl ve Msel adaptorleri DNA fragmentlerinin u¢ kismina
baglanmistir (Vos ve ark., 1995). Genotipler arasinda polimorfizm taranmasi igin tiirlere
ait dort populasyondan rasgele 5 birey secilerek 12 primer kombinasyonu denenmistir
(Tablo 3.1.4). AFLP protokolii Ozbek (2006) tarafindan yapilan doktora tezindeki
protokol degistirilerek hazirlanmistir. Genomik DNA’y1 kesme isleminde 40 ng
genomik DNA (5 pL) Msel (10.000 U/ml) / EcoRI (20.000 U/ml) restriksiyon enzim
karisimi (1 pL) kullanilarak 37 °C’ta 2 saat ve 70 °C’ta 15 dakika inkiibasyon islemi ile
kesim islemi gergeklestirilmistir. Kesim isleminden sonra restriksiyon fragmentlerinin

u¢ kisimlaria adaptorlerin ligasyonu i¢in adaptor karisimi [ECoRI / Msel adaptorler, 0.4
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mM ATP, 10 mM Tris-HCL (pH 7.5), 10 mM Mg-asetat, 50 mM K-asetat] ve T4 DNA
ligaz (400.000 U/ml) enzimi ile 20 °C’ta 2 saat inkiibasyona birakilmistir.
Inkiibasyondan sonra adatorler ligasyonlar1 gerceklestirilmis restriksiyon fragmentleri
90 uL 0,1 x TE ile seyreltilerek yogunluk daha sonraki basamaklardaki PZR
reaksiyonlarinda kullanilmaya uygun sekilde ayarlanmigtir. ilgili kalip DNA’nimn
miktarini ve 6zgiilliiglinii artirmak i¢in hedef sekansin 6n ¢ogaltimi 3’ ucunda bir tane
fazla niikleotit tasiyan ECORI ve Msel adaptorlerine homolog primerler kullanilarak
yapilmistir. On gogaltim PZR isleminde, seyreltilmis PZR iiriinii (2.5 pL), 6n ¢ogaltim
primer karisimi (ECORI+A primer ve Msel+C primer-20 uL), Tag DNA polimeraz (0.5
uL) ve 10 x Tag DNA tampon (2 uL) ile toplam hacim 25.5 uL’ye ayarlandi. On
¢ogaltim PZR programi denattirasyon 94 °C 30 s, baglanma 56 °C 1 dk, Uzama 72 °C 1
dak (20 dongil) olarak gergeklestirilmistir. On cogaltim isleminden sonra iiriinler
sulandirilarak yogunlugu azaltilmistir. Sulandirilmis PZR iriinleri, 3 nukleotit fazla
tastyan 5 pmol EcoRI (700 ve 800 floresan isaretli 2 EcoRI primeri) primerleri ve 1
pmol Msel primeri kullanilarak segici g¢ogaltim islemi gergeklestirilmistir. 2 pL
seyreltilmis 6n ¢ogaltim ile elde edilen PZR iirtinii (DNA) ve secici ¢ogaltim karigimi
ile PZR cogaltimi i¢in hazilanmistir.

Secici ¢ogaltim igin PZR programi su sekildedir:
1.94°C30s
2.65°C30s
3.72°C 1dak
4.94°C30s
5.62 °C 30 s (her dongude sicaklik 0.7 °C azaltilir)
6. 72 °C 1 dak (4, 5 ve 6 basamak 12 dongu)
7.94°C30s
8.56°C30s
9.72°C 1dak (7, 8 ve 9 basamak 23 dongu)
10. +4 °C
Secici ¢ogaltim 0rinleri 94 °C’de 3 dakika denatirre edildikten sonra her bir

ornegin tlizerine 5 puL (bromofenol mavisi) boya eklenir. Boya ile karismig tirtinler 1X
TBE buffer’da % 8 acrilamide jelde, 1500 Voltta ve 40 mA sartlarinda ¢oziilmiistiir. Li-
Cor 4300s DNA analyzer cihazi jelleri fotograflamak, analiz etmek ve taramak icin

kullanilmuastir.
3.3.3.3. matK (maturaz K) ¢ogaltimm

Izole edilen total 100 ng DNA (3 pl), 50 pl’lik mix ile karistirilmak suretiyle

polimeraz zincir reaksiyonu i¢in hazirlanmistir. Karisimin igerigi (Mix); 2 mM dNTP
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karisimi (4pl), 10X tampon (5 ul), 2,5 pmol Primer 1 (2 pl), 2,5 pmol Primer 2 (2 pl),
H20 (29 pl), 25 mM MgCl: (5 ul)’den olugsmaktadir. matK bolgesinin gogaltilmasi igin
duz primer olarak matKF1, ters primer olarak matKR1 primerleri kullanilmistir (Denda
ve ark., 1999-Tablo 3.1.4). Primerlerin birlesme basamagi i¢in 50- 60°C’e arasinda
degisen sicaklik derecesi uygulanmustir. Ilk denaraturasyon basamagi 95 °C’de 3
dakika’da gergeklestirilmistir. Daha sonra 30 dongl icin; 94 °C’de 1 dakika
(denaraturasyon), belirlenen Tm’de 1 dakika (primerlerin birlesmesi) ve 72 °C’de 2
dakika (primerlerin uzamasi), final dongii 72 °C’de 7 dakika da gergeklestirilerek
primerlerin uzamasi tamamlanmistir. matk ¢ogaltimlar1 sonrasi tiipler getirilerek 6rnek’
den 5 pl DNA tipten g¢ekilir; 2 ul distile su, 2 ul Bromofenol mavisi ile karigtirilarak %
1.2’ lik agaroz jele yliklenmistir. Yaklasik 30 dakika yiiriitiildiikten sonra, jel 10 dakika
etidyum bromiir i¢inde yikanmis ve sonra 5 dakika saf suda tutulmustur. Bu islemden
sonra, UVP GELDOC-IT 310 goriintiileme sisteminde goriinti alinarak bantlar
izlenmistir. matK bolgesinin ¢ogaltilmasindan sonra cogaltim {iriinleri QIAGEN
saflastirma kiti ile saflastirilmis ve DNA dizileme icin MACROGEN firmasina

gonderilmistir.
3.3.3.4. ITS (i¢ transkribe bélgeler) cogaltin

Izole edilen total 100 ng DNA (10 pl), 90 pl’lik PZR karisimma eklenmek
suretiyle polimeraz zincir reaksiyonu i¢in hazirlanir. Karisimin igerigi (Mix) asagidaki
gibidir. 10 mM dNTP karisimi (16 pl), 10X tampon (10 ul), 0.5 pmol Primer 1 (2 pl),
0.5 pmol Primer 2 (2 pl), H20 (55 pl), 25 mM MgCl> (5 pl). ITS bolgesi gogaltilmasi
igin diiz primer olarak ITS1(diiz) ve ITS4 (ters) primer olarak kullanilmistir (White ve
ark., 1990-Tablo 3.1.4). Cogaltim 94 °C de 2 dakika, 80 °C’de 5 dakika devam ederken
Polimeraz enzimi ilave edilmistir.

Primerlerin birlesme basamagi i¢in 50- 60°C’e arasinda degisen sicaklik derecesi
uygulanmistir. Diger 30 dongiiliik asama 94 °C’ de 1.5 dakika, 57 °C’de 2 dakika, 72
°C’de 3 dakika (ilave uzama basamagi olarak 72 °C’de 15 dakika) devam edilmistir. ITS

sonrasi islemler matK sonrasi iglemleri ile aynidir.
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3.3.3.5. rpl32-trnL(UAG)

rpl32-trnL(“A® Kloroplast genomunun genler aras1 bolge cogaltimi Shaw ve ark.
(2007)’1n metodu kullanilarak gergeklestirilmistir (Tablo 3.1.4). PZR reaksiyonu 25
ul’lik hacimlerde gergeklestirilmistir. 1 ul DNA (10-100 ng), 1X rTaq buffer
(PanVera/TaKaRa), 200 pmol/L each dNTP, 3.0 mmol/L MgCI2, 0.2 pg/pL bovin
serum albumin, 0.1 pmol/L each primer, and 1.25 units rTaq (PanVera/TaKaRa). PZR

cogaltimindan sonrasi islemler matK sonrasi islemleri ile aynidir.
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Tablo 3.1.4. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin molekiiler analizinde
kullanilan primerler
SSR lokus Primerler Tekrar Primer Dizisi (5’-3")
12B1 (TA)27 (GA)22 F*:CACACTCACGCTCAGCATTC
R:CATCGTTTCCAAACTTCCTC
13D10 SSR Primerleri  [7AGy ATAC(AT)10 F*GGAGGCATGCGAACTAAAAG
R:CCGGTCTCATGAAAACAACT
21D9 (CA)20 F*:CATATACACCCACGCACAGC
R:GGTGCAGCAAGGAGAGGAC
28A7 (CA)16 F*TTTCTATGCTGTTTGTTTTTGG
R:CCCATACGTCGTCTTCCC
matK primeri 1F:GCTTACTTATTGTGAAACGTTTAAT
1R:AAAGCGGTCAATAATATCAGAATC
ITS primeri ITSIF.- TCCGTAGGTGAACCTGCGG
ITS4R:TCCTCCGCTTATTGATATGC
rpl32-trnL(UAG) trnL(UAG): CTG CTT CCT AAG AGC AGC GT
primeri rpL32: CAG TTC CAAAAAAACGTACTTC
Komb1 M-CAA | E-AAC(700) + E-AGG(800)
Komb2 M-CAA | E-AAG(700) + E-ACG(800)
Komb3 M-CAA E-ACA(700) + E-ACT(800)
Komb4 AFLP primer M-CTG / E-AAC(700) + E-AGG(800)
kombinasyonlari
Komb5 M-CTG / E-AAG(700) + E-ACG(800)
Komb6 M-CTG / E-ACA(700) + E-ACT(800)
Komb7 M-CAC / E-AAC(700) + E-AGG(800)
Komb8 M-CAC / E-AAG(700) + E-ACG(800)
Komb9 M-CAC / E-ACA(700) + E-ACT(800)
Komb10 M-CTC / E-AAC(700) + E-AGG(800)
Komb11 M-CAA / E-ACA(700) +E-ACG(800)
Komb12 M-CTG / E-ACA(700) + E-ACG(800)
Primer ad Baz dizilisi (5'-3")
700 *E-AAG GACTGCGTACCAATTCAAG
700 *E-ACA GACTGCGTACCAATTCACA
700 *E-AAC GACTGCGTACCAATTCAAC
800 *E-ACT GACTGCGTACCAATTCACT
AFLP 800 *E-AGG GACTGCGTACCAATTCAGG
Primerleri 800 *E-ACG GACTGCGTACCAATTCACG
M-CTC GATGAGTCCTGAGTAACTC
M-CAA GATGAGTCCTGAGTAACAA
M-CAC GATGAGTCCTGAGTAACAC
M-CTG GATGAGTCCTGAGTAACTG

*FAM isaretli primerler; @ IRDye 700 ve 800 Infrared boya
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3.3.3.5. PZR iiriiniiniin saflastirilmasi

matK, ITS ve rpl32-trnLYA®) iiriinlerinin saflastirma islemi tamamen ayni
prosediire gore QIAGEN saflastirma kiti kullanilarak gergeklestirilmistir. PZR sonrasi
22 nl DNA 6rnegi yeni bir tiipe alinmis ve tizerine 125 ul PB tamponu eklenmistir. Elde
edilen total hacim yeni bir tiipe aktarilmig ve 13000 rpm’de 1 dakika santrifiij edilmistir.
Alttaki sivi kisim dokiilmis, {izerine 150 pl saf etanol ve 37,5 pl PE tamponu
eklenmistir. Sonra 1 dakika 13000 rpm’de santrifiij edilmistir. Sivi kisim dokiilerek
tekrar ayni siire ve rpm’de santrifiij gergeklestirmistir. Santrifiij sonrast 40 pl EB
eklenmistir.

1 dakika beklenmis ve sonra 1 dakika 13000 rpm’de santrifiij edilmistir. Sonugta
tiipiimiizde 40 ul DNA kalmistir. % 1.2° lik jele; 1 ul DNA, 4 ul H20, 2 pl bromofenol
mavisi karistirmak suretiyle yiiklenmistir. 30 dakikalik yiiriitmeden sonra bantlari

gormek igin gergeklestirilen asama UVP’de izlenen asamanin tamamen aynisidir.

3.3.4. Veri Analizi

3.3.4.1. SSR veri analizi

Markov zincir algoritmasi kullanilarak Fisher’in tam testi (Guo ve Thompson,
1992) her bir populasyon icin Hardy—-Weinberg dengesinden sapmalar degerlendirmek
icin kullanilmigtir. Weir ve Cockerham’in (1984) tahminlerine gore, F-istatistigi
populasyon igi ve arasi genetik ¢esitliligin dagilimini analiz etmek i¢in kullanilmigtir
(Hedrick, 2005).

Ozellikle, Fis populasyon seviyesinde Hardy—Weinberg dengesinden
sapmalardan dolay1 toplam genetik ¢esitliligi oranini tahmin etmek i¢in hesaplanmustir.
Fst populasyonlar arasindaki farklilasmadan toplam genetik gesitlilik oranini tahmin
etmek icin hesaplanmistir. P degerlerini dikkate almayarak, Fst degerleri igin 0-0.05
aralig1 i¢in diisiik genetik farklilagsma, 0.05-0.15 deger aralig1 i¢in ilimli bir farklilagma
ve 0.25’ten daha yukarisi i¢in olduk¢a biiyiik bir genetik farklilasma olarak
degerlendirilmistir (Wright, 1978; Hartl ve Clark, 1997).
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Fst = Fit-Fis/ 1-Fis
Fis = (Hs—Ho) / Hs
Fit=(Hr-Ho)/Ht

Fit: Toplam populasyonlarda Hardy-Weinberg oranlarindan sapmayi gosterir.
Fis: Alt populasyonlarda Hardy-Weinberg oranlarindan sapmayi gosterir.

Fst: Wright’in standardize edilmis varyansi

Ho: Alt populasyonlarda gozlenen heterozigotluk degerinin ortalamasi

Hs: Alt popilasyonlarda beklenen heterozigotluk degerinin ortalamasi

H: Tim populasyonda beklenen heterozigotluk degeri (Hedrick, 2005).

Null allel frekanst x<0.05 degerine gore diisiik, 0.05<x<0.2 ise ortalama ve
x>0.20 yiiksek null allel frekansi sahip oldugu ifade edilmistir (Chapuis ve Estoup,
2007).

Allelik zenginlik ya da allellik gesitlilik (her lokustaki allelin ortalama sayisi
olarak hesaplanan-Hughes ve ark 2008), genetik ¢esitliligi 6lgmek igin alternatif bir
kriter olarak allelik zenginlik hesaplanmistir (Rodrigafiez ve ark., 2008).

Incelenen allel ve bireylerin benzerligine arastirma imkani1 veren, bu kapsamda
test edilen populasyonlar arasinda genetik iliskilerin dagilimini1 gosteren Faktoriyel
Birlesim Analizi (FCA-Factorial Correspondance Analysis-Lebart ve ark. (1984) test

edilmistir.

Gozlenen heterozigotluk (Hobs) ve beklenen heterozigotluk (Hexp) degerleri ile
GENETIX programi yardimiyla (Belkhir ve ark., 2004), null allel frekanst GENEPOP
4.2 (Rousset, 2008), Fst ve Fis GENETIX, GENEPOP ve Fst ve allelik zenginlik
degerleri FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2002) pogramlarinda hesaplanmistir (Ek 3).

3.3.4.2. AFLP veri analizi

Jel gorintilerinden bantlar var (1) ve yok (0) seklinde skorlanarak veri matriksi
olusturulmustur. Genetik ¢esitlilik seviyelerinin belirlenmesi i¢in, her bir populasyon ve
her bir grup icin gdzlenen allel sayisi (na), Etkili allel sayisi [(ne)Kimura and Crow

(1964)], Nei'nin (1973) gen cesitliligi (h), her bir populasyondaki cesitlilik diizeyini
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gosteren Shannon indeks degeri [(I)Lewontin (1972)], Genetik Farklilasma Katsayisi
(Gst) POPGENE-Version 1.32 programi kullanilarak hesaplanmuistir.

Polimorfik Bant Yiizdesi, gozlenen allel sayisi, etkili allel sayisina ait formiiller
Ozaydin 2007 doktora tezinden alimustr.

Polimorfik Bant Yizdesi = PBY = np/r (Nei, 1987)

Formuldeki np, polimorfik bant sayisi; r ise, toplam bant sayisidir.

Z Pt

Gozlenen allel sayis1 = n,= (Nei, 1987)
”

Esitlikteki na, bant basina diisen ortalama lokus veya allel sayisini; nai; I.
banttaki allel sayisini; r, bant sayisim1 gostermektedir. Genetik gesitliligin bir diger

parametresi de lokus basina diisen allel sayisidir.

2
Etkili Allel Say1s1 =n.=1/2'x_

Esitlikteki xi, 1 bantindaki ortalama allel yogunlugudur. Etkili allel sayisi,
homozigotlugun tersidir.

Taksonlar arasindaki akrabaliklari belirlemek icin NTSYS pc 2.1 (Rohlf, 2004)
bilgisayar programinda dendogram olusturuldu.

PAST 2.14 programinda 0klidiyan benzerlik indeksine gére Temel unsur analizi (PCA)

ve temel koordinat analizi (PCoA) gergeklestirilmistir.

3.3.4.3. matK veri analizi

DNA dizileri Bioedit ve MEGA 6 programlar1 kullanilarak hizalanmistir. DnaSP
5 programu ile molekiiler cesitlilik analizleri igin, ayrilan bolge (S) ve haplotip sayisi,
haploid (Hd) ve niikleotid ¢esitliligi (Pi), Gen akisi (Nm), Genetik farklilasma (Fst) Ve
diger farklilasma parametreleri haplotip frekansin1 temel alan (Gst) ve haplotipler
arasindaki molekiiler mesafeyi temel alan Nst degerleri hesaplanmis ve Tajima testi
gerceklestirilmistir (Pons ve Petit, 1996; Rozas ve ark., 2003).

Niikleotid ¢esitliligi (pi: ): i ve j karsilastirilan dizilerdir. 7ij: i ve j haplotipleri

arasindaki genetik mesafe, 1 ve j haplotiplerinin frekanslarinin pi ve pj
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Ry = EP:P;HU
7

Haplotip c¢esitliligi (Hd=H): bir populasyon icerisindeki haplotiplerdeki g¢esitlilik

derecesinin bir 6l¢timiidiir (Hd ve Pi degerleri igin Shane’s Simple Guide to F-statistics)

Populasyon farklilagma parametreleri (Gst ve Nst) DnaSp programinda
hesaplanmistir. Gst hesaplamada Hs ve Ht, Nst hesaplamada Vs ve Vt populasyon

cesitlilik parametreleri kullanilmaktadir.

" 1 1 Hp
s = — ‘3fz=—2 _IZW.-,xmqu,
M y<n noy M i
. 1
Ur 1 Z E T XgiXy = Z ?T,'J'J{,'x_j
n(n = 1) .2, i i

n populasyonlar, k. populasyon, i ve j haplotip, Vt: toplam gen ¢esitliligi, Vs
populasyonun gen gesitliligi (Pons ve Petit, 1996)

Gst=Hrt- Hs/ Ht
Nm = 0.5 (1— Gsr) / Gst (Nei 1987)

Gen akis1 (Nm) populasyonlar arasindaki gogleri/gen akisini hesaplamak igin
kullanilmistir (Hedrick, 2005).Slatkin (1981, 1985), Caccone (1986) ve Waples (1987)
gore gen akist Nm>1 Yiiksek, 0.250-0.99 arasinda orta ve 0-0.249 arasinda ise diisikk
oldugu ifade edilmistir. Mills ve Allendorf (1996) tarafindan, endemik tirlere ait dogal
populasyonlar i¢cin Nm=1 ise yeterli bir gen akisinin olmadig1 disiiniilmiis ve tehlike
altindaki tiirler i¢in ¢ok daha yiiksek oranda gen akisinin olmasi gerektigi ifade

edilmistir.
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Verilerin frekansina gore olusan haplotipler aras1 ag yap1 Network programinda
yapt median-joining algoritmasiyla olusturulmustur. Populasyon yapisi haplotip
sikliklarini temel alan Molekiiler varyans (AMOVA) analizleri Arlequin programi ile
degerlendirilmis (Excoffier ve ark., 1992) olup ve Fst istatiksel Onemi 1023
permutasyonla test edilmistir (Excoffier ve ark., 2005).

ITS, matk ve rpl32-trnLVA®"ye dayali Parsimoni ve neighbor-joining (NJ)
filogenetik analizleri PAUP 4.0 beta siirtimii ile gerceklestirilmistir (Swofford, 1999).

3.4. Sayisal Yontem

Araziden toplanan Psephellus érneklerinin morfolojik incelenmesiyle, bitkinin
genel yapisi, govde, yaprak, kapitulum, involukrum, fillariler, apendajlar ve aken
Ozellikleri basliklart karakterler kullanilmistir. Bu karakterlere ait bir veri matrisi
diizenlenmistir. Bu veriler sayisal olarak degerlendirilerek NTSYS pc 2.1 (Rohlf, 2004)
bilgisayar programinda dendogram olusturularak taksonlar ve populasyonlar arasindaki
genetik akrabaliklar ortaya c¢ikarilmistir. Ayni programda Temel Unsur Analizi (PCA)
yapilarak genetik cesitlilik seviyesi ve populasyonlarin uzaysal dagilimi hakkinda bilgi

verilmigtir.

3.5. Mikromorfolojik Yontem

Arazi caligmalar1 sirasinda toplanan tohumlar, iletken duruma gecebilmesi ve
elektron mikroskop ckraninda detayli goriintii verebilmesi igin altinla kaplanmistir.
Akenlerin mikroyapisal &zelliklerini gdsteren resimler Selcuk Universitesi Ileri
Teknoloji Arastirma ve Uygulama Merkezinde bulunan ZEISS LS-10 taramali elektron
mikroskobunda ¢ekilmistir.
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4. ARASTIRMA SONUCLARI VE TARTISMA

4.1. Arastirma Sonuclari

4.1.1. Morfolojik bulgular

4.1.1.1. Seksiyon Odontolophoidei (Tzvelev) Wagenitz & Hellwig

Type: Centaurea aucheriana DC. = Psephellus aucherianus (DC.) Boiss. (=

Phaeopappus microcephalus Jaub. & Spach, Yasadisi ad.)

= Centaurea sect. Odontolophoideae Tzvelev in Bot. Mater. Gerb. Bot. Inst. Komarova
Akad.Nauk SSSR 19: 422. 1959 = Centaurea subg. Odontolophopsis Tzvelev in
Bobrov & Cerepanov, Fl. SSSR 28: 485. 1963 = Phaeopappus sect. Psephelloides
Jaub. & Spach, Ill. Pl.Orient. 3: 16. 1847, non Centaurea sect. Psephelloideae Boiss.
1875, nec Psephellus sect.Psephelloidei (Boiss.) Wagenitz & Hellwig 2000.

Tabanda odunsu, tabandan veya tabana yakin dallanmis ¢ok sayida govdeli ¢cok yillik
bitkiler. Yapraklar flokkoz veya basik tomentoz, alt gévde yapraklar1 sapli, lirat,
pinnatifid, pinnatipartid veya pargalanmamis, orta ve {ist govde yapraklar1 sapsiz,
lanseolat veya lineara yakim. Involukrum 10-20 mm x 6-22 mm, ovoidden globoza
kadar. Fillariler ¢cok sirali, apendajlar zarimsi, saman rengi, fillarilerin taban kisimlarini
tamamen veya kismen oOrter, ovattan dairesele kadar degisir, sili, dekurrent degil.
Kapitula heterogam, Cigekler pembe, marjinal ¢i¢ekler zayif radyant veya radyant degil,
5-6 loblu, staminodlu. Aken 4-6 mm uzunlugunda, yandan basik, diiz, nisbeten genis.
Pappus 1-4.5 mm uzunlugunda, skabroz tiiylii, i¢ sira daha kisa.

Bu seksiyona ait endemik ¢ tir Dogu Anadolu Bolgesinde yayilis gosterir.
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Anahtar

1.Yaprak ovat-orbikular, apekse dogru dereceli olarak indirgenmemis, yogun ylinsii-tomentoz
Ps. sintenisii
1.Yaprak darca ovat-oblong veya spatuleyt, apekse dogru dereceli olarak veya aniden indirgenir,
flokkoz-tomentoz veya seyrek tomentoz
2. Apendaj brakteleri tabanda 6rtmez, pappus i¢ sira dis siradan agikca kisa Ps. yusufeliensis
2. Apendaj brakteleri tabanda kismen veya tamamen orter, pappus i¢ sira, dis sira ile hemen

hemen ayni boyda Ps. aucherianus

4.1.1.1.1. Psephellus aucherianus (DC.) Boiss.

[FI. Orient. 3: 611 (1875)] (Sekil 4.1-3).

Tip:[Turkiye B7] in Cappadocia ad euphratem (1834), Aucher 3144 (holo. G-DC!, iso.
BM, G!, K, P!).

= Centaurea aucheriana DC., Prodr. 6: 576 (1838). =Phaeopappus microcephalus Jaub.
& Spach, Pl. Orient. 3:16 (1847). =Ph. aristatus Jaub. & Spach, 111. PL Or. 3:18
(1847).).

25-42 cm uzunlugunda, odunsu rizomlu, tabandan itibaren dallanarak demet seklinde
gelisen cok sayida govdeli, ¢cok yillik otsu bitkiler. GOvde erekt-askending seyrek
tomentoz tiiylu, tabanda 1-2 mm ¢apinda. Yapraklar tiim gévde {izerinde sik1 bir sekilde
dizilmis, st yiizeyleri yogun, alt yiizeyleri daha seyrek adpressed-tomentoz tiyl,
belirgin damarli, ticlar1 mukronat, taban yapraklar1 sapli, ¢ok degisken, genis
lanseolattan-rhomboide kadar degisen genellikle diizensiz disli terminal segmentle, 1-2
kiglk linear-lanseolat lateral segmentli lirat, veya lanseolattan oblonga kadar degisen
basit yaprakli, 2.5-14.5 x 0.6-3.5 cm (petiyol dahil), genellikle gec¢ ciceklenme
doneminde kurumus; govde yapraklar1 genellikle diiz kenarli, veya 1-2 diizensiz disli,
1.5-4.5 x 0.2-0.8 cm, iist govde yapraklar seyrek, lanseolat, kenarlar1 katlanmis
(involut), involukruma dogru indirgenmis, ve brakte benzeri. Kapitula tek, radiant,
21.5-23.5 mm. Involukrum, ovoid-globoz, olgunlukta fincan seklinde agilir, 11.7-14.1 X
8.3-11.9 mm, tabanda kuneat. Brakteler genellikle 5-6 seri; Apendajlar zarimsi, fillari
tabanlarii1 tamamen veya kismen Orter, laserasyon yok, dekurrrent degil, kenarlari
kahverengimsi, herbir tarafta asagi yukari 1.5-2 mm uzunlugunda 9-10 silli, ugta
mukrolu; dis fillariler oblong, tiiysiiz, 2.5-3.5 x 2-2.5 mm, orta fillariler oblong-

lanseolat, 6-6.5 x 2-2.5 mm, i¢ fillariler linear, 10 X 1-2 mm, dis apendajlar ovat, 3.5-4 x
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3.5-4 mm, orta apendajlar ovat-orbikular, 2.5-3.5 x 3.5-4 mm, i¢ apendajlar ovat 2-2.5 x
1.5 mm. Cigekler pembe, marjinal gicekler radyant, ictekilerden daha uzun, 18-20 mm
boyunda, infundibular, 5-7 linear-lanseolat loplu, loblar 5-6 mm, staminodlu, marjinal
ciceklerin tiipinden disarida, merkezi cigekler hermafrodit, marjinal c¢iceklerle ayni
renkte, 14-16 mm boyunda, 5 loblu, lob uzunlugu 4 mm, korolla tiip uzunlugu 7.5-8
mm, anter tiipiine esit ya da biraz kisa, anter tiipii krem. Aken oblong, 6-7 x 2 mm,
kremsi kahverengi, parlak, hemen hemen tuysiiz; Pappus heteromorfik, belirgin cift
sira, dis sira skabroz, i¢ sirayla ayni boyda, 2.5-3.5 mm, kahverengi renkli, i¢ sira pulsu,
2.5-3 mm 2n=30. Cigeklenme Haziran-Temmuz. Kalker kayaliklar, Quercus agikliklart,
yamaclar, 1000-1800 m.

Genel yayihsi: Endemik, Iran-Turan BCB
Tiirkiye’deki yayilisi: Yukari Firat Boliimii.
incelenen érnekler:

Endemik. Iran-Turan elementi.

[B7] Erzincan: Kemaliye, Ili¢-Kemaliye yolu Bagistas Koyii yukarisi, Kayalik
yamaglar, 1180m, 39° 25' 613" K, 038° 27' 402" D, 08.07.2010, K. Ertugrul 4124,
(KNYA!); Kemaliye yolu Salihli K&yii yukarisi, Serpantin, 1506m, 390 21' 348" K,
0380 28' 062" D, 05.06.2011, K. Ertugrul 4378, (KNYA!); ilic, Bagistas'tan
Kemaliye'ye dogru 4. km, kalker kayaliklar, 28.05.2008, A. Kandemir 9077!, Ilig-
Kemaliye aras1 Bagistas yukarisi, Kalker kayaliklar, meselik, 1130m, 39° 25' 738" K,
038° 26' 626" D, 05.06.2011, K. Ertugrul 4369 & Uysal, (KNYAL); Kemaliye-Dutluca
gecidi, bat1 (1 km) yamaglar, Dik kalker kayalik, 1650m, 05.07.2012, K. Ertugrul 4690
& Uysal, (KNYA!); Kemaliye, ilasu-Davul Képrii arasi, kayalik alanlar, 1800 m, 39°
18' 402" K, 038° 35' 355" D, 03.06.2007, H. A 5605 (HUB!); Erzincan-Kemaliye aras1
128. km, kalker kayaliklar, 1170 m, 15.06.2004, A. Duran 6529! & E. Hamzaoglu
(Bozok Hb.); Kemaliye-Dutluca, Dutbeli mevkii, mese agikligi, 1225 m, 39° 08' 58" K,
038° 37' 07" D, 05.07.2007, U. Ozbek 2583 & S. Yiizbasioglu (GAZI!); Elazig: Keban,
Bademli Kdyii batis1, Step, 1250-1300m, 38° 43' 400" K, 038° 47' 700" D, 06.06.2011,
K. Ertugrul 4384 & Uysal, (KNYA!); Baskil, Asag1 Alhan Koyii Sol Mah., arasi,
meselikler, 1000-1300 m, 04.06.1998, L. Behcet 5925, VANF!; Keban Barajina 5 km
kala, kalker yamagclar, 1000-1200 m, 11.06.1983, T. Ekim 7131 (GAZI!, ANKY);
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Kemah, Eri¢ kdyii giineyi, Mese agikliklar, taglik bayirlar, 1265-2000m, 04.07.2012, K.
Ertugrul 4664 & Uysal, (KNYA!).

Ps. aucherianus tiriine ait Elazig-Kebandan toplanan o6rneklerin involukrum,
brakte ve apendajlar1 bakimindan Iran’dan bilinen Ps. phaeopappoides (Bordz.)
Wagenitz tlrlylede benzerlik gosterdigi ve varyasyon sinirlart i¢inde akraba oldugu
diistiniilmiistiir. Ancak karakteristik olarak pappusun i¢ ve dis sirasinin hemen hemen
ayni uzunlukta olmasi, Keban populasyonunun Ps. aucherianus oldugu kanaatine
gdtiirmiistiir. Bu nedenle Iranda yayilis gosteren Ps. phaeopappoides’in Ps. aucherianus
ile olan taksonomik ve filogenetik akrabaliklarinin yeniden gézden gegirilmesi ve ele
alinmas1 gerekmektedir. Ayrica Ps. aucherianus populasyonlart igerisinde yer alan
Dutluca populasyonun Ps. sintenisii tarQ ile yaprak 6zellikleri ve indumentum (yunsu-
tomentoz) yapisi agisindan bir benzerlik icerdigi tespit edilmistir. Bununla birlikte,
orneklerin aken ve 6zellikle pappus morfolojisinin agik¢a Ps. aucherianus’a benzemesi
nedeniyle Ps. sintenisii turiyle taksonomik olarak akraba olamayacagi sonucuna

varilmstir.
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Sekil 4.2. Ps. aucherianus (DC.) Boiss. a-Herbaryum Ornegi, b-Kapitula, c-Dis Fillari, d-Orta Fillari, e-i¢
Fillari
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4.1.1.1.2. Psephellus sintenisii (Freyn) Ertugrul & Uysal (Yeni Kombinasyon)
(Sekil 4.4-6).
Tip: [Turkiye B7 Erzincan] Egin (Kemaliye), Salachli (Salihli), Sint. 1890: 2729 (P!).

= Centaurea sintenisii Freyn in Oesterr. Bot. Z. 42:238 (1892.

20-33 cm uzunlugunda, demet olusturan, rizomlu, ¢ok sayida gdovdeli, ¢cok yillik otsu
bitkiler. Govde erekt-askending, tomentoz tlylu, tabanda 2-3.3 mm capinda. Yapraklar
tiim govdeyi sarar, tabanda daha yogun, iist yilizeyleri yogun adpressed-tomentoz tuyl,
alt yiizeyleri daha seyrek tomentoz tiiylii, belirgin damarli, uglar1 obtuz, 1.5 mm
mukronat, taban yapraklari ¢igceklenmede kurumus, alt ve orta gévde yapraklart sapl,
pargalanmamis, degisken sekilli, orbikular-ovat, 1.8-3.3 x 1.1-2.4 cm (petiyol dahil), Gst
govde yapraklart dar eliptik-lanseolat, kapitulaya dogru dereceli olarak indirgenmis ve
brakte benzeri. Kapitula tek, radiant, 19.4-26.4 mm. Involukrum ovoid-silindirik,
olgunlukta fincan seklinde ag¢ilir, 13.7-16.8 x 11.4-15.5 mm, tabanda kuneat. Brakteler
genellikle 5-6 seri, Apendajlar zarimsi, fillari tabanlarin1 tamamen Orter, laserasyon
yok, dekurrrent degil, kenarlar1 kahverengimsi, herbir tarafta asagr yukar1 1-1.5 mm
uzunlugunda 9-10 silli, ugta mukrolu; dis fillariler orbikular, tlysiz, 2-3 x 2-2.5 mm,
orta fillariler ovat-lanseolat, 6-8 x 2-2.5 mm, i¢ fillariler linear, 10 x 1 mm, dis
apendajlar ovat-lanseolat 3 x 1.5 mm, orta apendajlar ovat-orbikular, 4-5 x 3.5-4.5 mm,
ic apendajlar rhombik-orbikular, 2.5-3 x 3-4 mm. Cicekler pembe, marjinal cicekler
radyant, ictekilerden daha uzun, yaklasik 20 mm boyunda, infundibular, 5-6 linear-
lanseolat loplu, loblar 6 mm staminodlu, staminodlar 5-6 adet, marjinal ¢igeklerin
tiipiinden disarida, merkezi ¢igekler hermafrodit, marjinal ¢igeklerle ayn1 renkte, 15-17
mm boyunda, 5 loblu, lob uzunlugu 5-6 mm, korolla tiip uzunlugu 7-9 mm, anter tiplne
esit ya da biraz uzun, anter tiipii ucu pembe, tabani krem. Aken oblong, 5-6.5 x 2.5-3.5
mm, kahverengi, parlak, ince tlyli; Pappus heteromorfik, belirgin ¢ift sira, dis sira
skabroz, i¢ siradan daha uzun, 3-4.5 mm boyunda, kahverengi renkli, i¢ sira pulsu, 1.5-2

mm. Ciceklenme Haziran. Serpantin yamaglar, 1400-1500 m.
Genel yayihsi: Endemik, Iran-Turan BCB

Tiirkiye’deki yayihisi: Yukari Firat Bolimii.

incelenen érnekler:

[B7] Erzincan: Kemaliye, Salihli Cimento Gegidi, serpantin, 1502 m, 39° 21' 29" K,
038° 28' 230" D, 12.06.2004, A. Kandemir 6084 (KNYAL!); Salihli-Erzincan aras1 7. km,



42

sepantin tasli yamagclar, 1520 m, 06.06.2004, A. Kandemir 6082! (Bozok Hb.); Ili¢-
Kemaliye karayolu, Bagistas Koyiinden 4-5 km Kamaliye'ye dogru, serpantin
tepecikler, 1488 m, 39° 21' 248" K, 038° 27' 875" D, 22.06.2011, T. Uysal 2590 (
KNYAD!); ilic-Kemaliye, Salihli-Cimento tepe, Serpantin yamagclar, 1500m, 39° 21' 371"
K, 038°28' 071" D, 08.07.2010, K. Ertugrul 4125, (KNYA!); Kemaliye yolu Salihli
cimento geciti, Serpantin yamaclar, 1506m, 39° 21' 348" K, 038° 28' 062" D,
05.06.2011, K. Ertugrul 4371, (KNYA!); Kemaliye-ili¢ aras1, 15. km, serpantin taslh
yamagclar, 1400 m, 15.06.2004, A. Duran 6541! & E. Hamzaoglu (Bozok Hb.);
Kemaliye, Salihli Koyii {istii, serpantin tash yamagclar, 1500 m, 39° 21' 35" K, 038° 27’
17" D, 09.07.2006, S. Y. O. 2808 (HUB!); Ayn1 yer, 1460 m, 13.07.2005, M. V. 9229
(KNYAL).

Bu tir ilkkez 1892 yilinda Centaurea sintenisii olarak bilim diinyasina yeni tiir olarak
tamimlanmistir  (Sekil 4.6). Ancak Ps. aucherianus turd iginde yaprak ozelligi
bakimindan bir varyasyon olarak diisiiniilerek Centaurea aucherianus turinun sinonimi
olarak degerlendirilmistir. Bununla birlikte Ertugrul ve Uysal (2013) tarafindan yapilan
incelemeler neticesinde; C. sintenisii, Psephellus cinsi icerisinde yeni bir

kombinasyonla diizenlenmistir.

Arazi ¢aligsmalart sirasinda Kemaliye ve c¢evresinden serpantin ana kaya
tizerinden toplanan 6rneklerin yaprak, involukrum ve aken morfolojisi bakimindan Ps.
aucherianus tiiri ve populasyonlarindan agikga farkli oldugu goriilmistiir. PS. sintenisii
ovat-orbikular parcalanmamis taban ve govde yapraklari, ylnsi tomentoz
indumentumu,  involukrum braktelerini tamamen Orten apendaj yapisi, daha iri
kapitulasinin yan1 sira, agikca farklilasmis pappus yapisinda i¢ siranin oldukca
indirgenerek kisalmis olmasi ile karakterize edilebilir. Ayrica anter tUpunin apekse
dogru mor, stilusun yogun tiiylii ve mor renkte olmasi ve ¢igegin her yerinde stilusta

glandlarin bulunmasi ilede ayrilabilir.
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lcm

Sekil 4.5. Ps. sintenisii (Freyn) Ertugrul & Uysal a-Herbaryﬁrn Ornegi, b-Drs Fillari, c-Orta Fillari, d-I¢
Fillari
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4.1.1.1.3. Psephellus yusufeliensis O. Tugay & Uysal
[Nordic J. Bot. 27(2): 134-137 (2009)] (Sekil 4.7-8)

Tip: [Turkiye A8 Artvin] Yusufeli, Kayalik yamag, 790 m, a.s.l., 40° 57" N, 41° 29’ E,
8 Aug 2007, O.Tugay 5175 & T. Uysal (holo. KNYA!, iso. GAZI, K).

= Psephellus coruhensis A.Duran & M.Oztiirk, Ozean J. Appl. Sci. 2(1): 103-111
(2009).

20-45 cm uzunlugunda, odunsu rizomlu, tabandan itibaren dallanarak demet seklinde
gelisen ¢ok sayida govdeli, ¢cok yillik otsu bitkiler. Govde erekt-askending yogun
flokkoz-tomentoz tlyli, tabanda 1-2 mm capinda. Yapraklar dimorfik; taban ve alt
govde yapraklari parcalanmamis, genellikle spatulat-oblanseolat; veya nadiren 1-2
dizensiz pinnatisekt, 5-6 x 0.7-1.3 c¢cm (petiyol dahil), tabana dogru attenuat; orta ve tist
govde yapraklar1 involukruma dogru olduk¢a indirgenmis, 0.2-2 cm boyunda 0.5-2 mm
eninde. Kapitula tek, radiant, 16-23 (-27) mm boyunda. Involukrum, cicekte ovoid-
silindirik, olgunlukta fincan seklinde acilir, 13-15 x 6.5-10 mm, tabanda kuneat.
Brakteler genellikle 5 seri; Apendajlar kikirdaks: fillari tabanlarin1 tamamen Ortmez,
laserasyon yok, dekurrrent degil, merkezi kahverengi, kenarlar saman rengi, herbir
tarafta asag1 yukari 0.5-1 mm uzunlugunda 6-8 silli, ucta 0.5 mm mukrolu; dis fillariler
oblong, tlysiz, 2-3 x 1.5-2 mm, orta fillariler oblong, 4-5 x 2-2.25 mm, i¢ fillariler dar
oblong-lanseolat, 6-10 x 1-1.5 mm, dis apendajlar ovat-orbikular, 1.6-2.1 x 1-1.5 mm,
orta apendajlar ovat-orbikular, 3.5-4.5 x 1.8-3 mm, i¢ apendajlar ovat 2-35 x 1-1.5 mm.
Cicekler pembe, marjinal gicekler radyant, ictekilerden biraz uzun, 12-17 mm boyunda,
infundibular, 5-6 linear loblu, loblar 5-6 mm, staminodlu, merkezi cigekler hermafrodit,
marjinal cigeklerle ayni renkte, 11-15 mm boyunda, 5 loblu, lob uzunlugu 5-6 mm,
korolla anter tiipline esit, anter tiipii krem ucu pembe. Aken oblong, 4-5 x 1.5-2 mm,
kremsi kahverengi, parlak, seyrek tlyli; hafif cizgili, Pappus heteromorfik, belirgin ¢ift
sira, dig sira skabroz, kahverengi renkli 1.5-2 mm, i¢ sira pulsu, 0.5-0.6 mm..

Cigeklenme Mayis-Haziran. Kalker kaya araliklari, 675-1000 m.
Genel yayihisi: Endemik, Dogu Karadeniz BCB
Tiirkiye’deki yayihsi: D. Karadeniz Bolimd.

Incelenen drnekler:
[A8] Artvin: Yusufeli-Sarigdl aras1, Dereici mevki, kaya iizeri, 675m, 40° 52' 254" K
041° 31' 814" D, 04.07.2010, K. Ertugrul 4015 (KNYA!); Yusufeli-Uzundere aras1 ,
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kaya Uzeri, 692 m, 40° 40" 156" K, 041° 40' 147" D, 07.07.2010, K. Ertugrul 4104
(KNYAU); Yusufeli-Sarigél ¢ikisi, Kaya iizeri, 625m, 40° 49' 479" K, 041° 32' 844" D,
31.05.2011, K. Ertugrul 4237 & Uysal (KNYA!); Yusufeli-Ispir yolu girisi, Kaya iizeri,
31.05.2011, K. Ertugrul 4238 & Uysal (KNYALI); Yusufeli, Balaban Koyt ¢ikisi, kaya
catlaklari, 1600 m, 06.06.2008, E. Hamzaoglu 5087! (Bozok Hb.); Yusufeli, kayalik
yamag, 790 m, 40° 57' 202" K, 041° 29' 921" D 08.08.2007, O.Tugay 5175 & T. Uysal
(GAZI); Yusufeli-Sarigol aras1 2. km, tasli yamaglar, 630 m, 40° 50' 820" K, 041° 32'
339" D, 31.05.2003, A. Duran 6174 (GAZI!);Yusufeli-Barhal yolu, kaya tzeri, 730 m,
17.05.2004, H. Duman 9394 & Z. Ayta¢ (GAZI!); Yusufeli, Derei¢ci Koyl, 720 m,
kayalik dik yamag, 20.05.1983, A. Giiner 4807 & M. Vural, Erzurum: Tortum, Tortum
Selalesi civari, step, 800 m, 16.06.2007, E. Hamzaoglu 4671! (Bozok Hb.); Uzundere,
caglayan Koyii, Karatepe batisi, step, 900-1000 m, 4506376 K, 726720 D, 15.06.2004,
H. Duman 9569 (GAZI!); Uzundere, Tortum Selalesi yukarisi, Erozyona ugramis,
tepelikler, 980 m, 40° 39' 495" K, 041° 41' 121" D, 07.07.2010, K. Ertugrul 4105
(KNYAU!): Erzurum-Tortum-Selale girisi, ¢alilik, kumlu tepeler, 1008 m, 40° 39' 650"
K, 041° 39' 800" D, 03.06.2011, K. Ertugrul 4334 & Uysal (KNYAL!).

Coruh Vadisi taslik kayalik alanlarda yayilis gosteren bu tiir 2009 yilinda bilim
diinyasina kazandirtlmistir. Oldukga indirgenmis linear- filiform govde yapraklariyla
karakteristiktir. Ps. yusufeliensis’in yaymlanma tarihine yakin bir tarihte ayni bolgeden
Ps. coruhensis yayinlanmistir. Duran ve ark (2014) tarafindan Ps. coruhensis’in gecerli
tir olmas1 gerektigi rapor edilmistir. Ancak, Uluslararas1 Alg, Bitki ve Mantar
Adlandirma Kodunun “Gegerli yayin” ile ilgili maddesinde belirtilen sartlar olusmadigi

icin Ps. coruhensis tiirii sinonim olmustur.
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Sekil 4.8. Ps. yusufeliensis Tugay & Uysal a- Herbaryum Ornegi, b- Kapitula, c- Dis Fillari, d- Orta
Fillari, e- i¢ Fillari
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4.1.2. Sayisal bulgular

Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin bireyleri
tizerinde gerceklestirilen morfolojik ¢alismalar sonucunda bitkinin genel yapisi, gévde,
yaprak, kapitulum, involukrum, fillariler, apendajlar ve aken ozellikleri basliklari
altinda toplam 89 karakter belirlenmistir (Tablo 4.1.1). Bu karakterlere ait bir veri
matrisi diizenlenmistir (Ek 1). Morfolojik ve mikromorfolojik verilere dayali olarak bir
fenetik dendogram ve Temel Unsur Analizi (PCA) yapilmistir (Sekil 4.13-14). Ps.
aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait tablolar, betimler, 6rnege ait herbaryum ve
tip resimleri, haritalar Ertugrul ve Uysal (2013) tarafindan hazirlanan TUBITAK

projesinden bazi degisikliler yapilarak hazirlanmistir.



o1

Tablo 4.1.1 Psephellus aucherianus ve yakin akraba tiirlere ait populasyonlarin sayisal taksonomisinde
kullanilan karakterler

A_BITKi GENEL YAPISI

44-Dxs ve Orta Fillariler Apendajlarindan; uzun (0), esit (1)

1-Demet Olusturma; yok (1), var (0)

45-Fillarilerde Boyuna Cizgi; yok (0), var (1)

2-Verimsiz Surgin; yok (0), var (1)

46-Apendajlar; basit (1), basit degil (0)

3-Bitki Boyu (cm)

47-Apendaj Dokusu; zarimst (1), zarimsi degil (0)

B-GOVDE

48- Medyan Apendaj Sekli; ovat-orbikular (0), ovat (1)

4-Dallanma Durumu; dallanmus (1), dallanmamus (0)

49. Apendaj; tiiystz (0), tuyli (1)

5- Govde Tipij; erekt (0), askending (1)

50-Apendaj Kenar; silli (1), silsiz (0)

6-Tuy Durumu; flokkoz-tomentoz (0), tomentoz (1), woolly (2)

51-Apendajlarda Laserasyon; yok (1), var (0)

7-Dallanma Yeri; tabandan (0), ortadan (1)

52-Apendajin Sil Sayisi; 6-10 (0), 10°dan fazla (1)

8-Govde Cap1 (mm)

53-Apendaj Silleri; tiimii esit (0), ortadaki uzun (1)

C-YAPRAK

54- Orta Apendaj Rengi; tek renk (0), merkez agik kenar
koyu (1), merkez koyu kenar agik (2)

9-Yaprak Tipi; homomorfik (0), heteromorfik (1)

55-Apendajlar Fillarileri tabanda; 6rtmez (0), orter (1)

10-Yaprak Rengi (Alt-Ust); tek renk (0), iki renk (1)

56-Apendaj Ucta; mukronat degil (1), mukronat (0)

11-Yaprak Dokusu; derimsi degil (1), derimsi (0)

57-D1s Apendaj Eni (mm)

12-Yaprak Tiy Durumu; flokkoz tomentoz (0), tomentoz (1), kegemsi
tomentoz (2)

58-Ds1 Apendaj Boyu (mm)

13-Yapraklarda Salg: Tiiyii; yok (0), var (1)

59-Orta Apendaj Eni (mm)

C-2 Taban Yapraklar:

60-Orta Apendaj Boyu (mm)

14-Rozet (0),rozet degil (1)

61-Ic Apendaj Eni (mm)

15-Basit(0), pinnatilob-Pinnatisekt (1)

62-Ic Apendaj Boyu (mm)

16-Lateral Segment Sayist; yok (0), 1-3 (1), 4-5 (2)

63-Das Fillari Boyu (mm)

17-Ciceklenme Ddneminde; taze (0), kuru (1)

64-Dis Fillari Eni (mm)

18-Sap Durumu; yok (1), var (0)

65-Orta Fillari Boyu (mm)

19-Orta Damar; belirgin degil (0), belirgin (1)

66-Orta Fillari Eni (mm)

20-Yaprak Sekli; oblanseolat (0), ovat-orbikular (1), Obovat (2)

67-I¢ Fillari Boyu (mm)

21-Yaprak Kenarlari; diiz (0), dalgali (1), skabrit (2)

68-I¢ Fillari Eni (mm)

22-Yaprak Eni (mm)

F-CIiCEK

23-Yaprak Boyu (mm)

69-Marjinal Cigekler; Belirgin radyant (1), degil (0)

C-3 Govde Yaprak Durumu

70-Cicek Rengi; mor (0), pembe (1)

24-Govde Yapraklari; basit

71-Stigma Anter Tupunun; disinda (1), disinda degil (0)

25-Yaprak Sekli; linear-lanseolat (0), oblanseolat (1), ovat (2), linear

P2

72-MarjinalCigek Uzunlugu (mm)

26-Yaprak Sapi; var

73-Marjinal Cigek Lob Uzunlugu (mm)

27-Yaprak Kenarlari; duz (0), skabrit (1)

74-Merkezi Cigek Boyu (mm)

28-Yaprak Tabani; attenuat (1), attenuat degil (0)

75-Merkezi Cigek Lob Uzunlugu (mm)

29-Yaprak Ucu; akut (0), akuminat (1)

76-Korolla Tiip Uzunlugu (mm)

30-Ugta Mukro veya Spin; yok (1), var (0)

G-AKEN

31-Yapraklar involukruma; yakin (1), yakin degil (0)

77-Aken Sekli; oblong (0), ovat (1)

32-Yaprak Eni (mm)

78-Olgunlukta aken rengi; kremsi-k.rengi(0), k.rengi (1),

33-Yaprak Boyu (mm)

79-Aken Kenarlari; diiz (0), koseli (1)

D-KAPIiTULA

80-Aken Tuy; yok (0), var (1)

34-Kapitula Sayist; tek (1), daha fazla (0)

81-Aken Boyu (mm)

35-Kapitula Dizilisi; korimboz degil (1), korimboz (0)

82-Aken Eni (mm)

36-Kapitula Uzunlugu (mm)

H-PAPPUS

E-INVOLUKRUM

83-Pappus; kalici (1), dokuliicii(0)

37- Sekli; ovoid (0), silindirik (1)

84-Pappus Dis Halka; scabroz (1), barbellat (0),

38-Tabani; attenuat (0), kuneat (1)

85-Pappus I¢ Halka; pulsu (1), pulsu degil (0)

39-Brakte Serisi; 5’ten az (0), 5 veya 5’ten fazla (1)

86-Pappus Rengi: krem (0), kahverengi (1)

40- Medyan Fillariler; oblong (1), ovoid (0)

87-Pappus; belirgin ¢ift sira (1), tek sira (0)

41-Involukrum Brakte veya Fillarileri; tlysiiz (1), tiyli (0)

88-Pappus I¢ Halka Boyu (mm)

42-Involukrum Boyu (mm)

89-Pappus Dis Halka Boyu (mm)

43-Involukrum Eni (mm)
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4.1.3. Mikromorfolojik bulgular

Bu galismada taramali elektron mikroskop (SEM) ile Psephellus aucherianus,
Ps. sintenisi ve Ps. yusufeliensis populasyonlarina ait bireyler incelenmis (Sekil 4. 9-12)
aken yapisi detayinda goézlenen mikromorfolojik o6zellikler ve ornemantasyonlar
betimlenmis, benzerlik ve farkliliklar ortaya konulmustur. Taksonlara ait detayli aken

mikromorfolojisini gdsteren SEM analizlerine ait veriler Tablo 4.1.2°de verilmistir.

EWTazomnw  SogaslAsSED

a0 1 5 EMT=2000M  BalATSEL
IPrckes 4004 WD= 340 me i |Probe e 404 WD = 340mm

|
DTazmw  SewAsSE Lo i EHT=2000M/  GnalA=5ED i A &ﬂ' T
\Protas 40pA WO E3T0me — VY iPuess aph WO 140mm gy

Sekil 4.9. Taramali elektron mikroskobu ile elde edilen Psephellus aucherianus ve yakin akraba
taksonlara ait aken genel gorinimi A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus (Dutluca), C-
Ps. sintenisii, D- Ps. aucherianus (Erig), E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps. yusufeliensis (Tortum)

EWF s 000wy Spralds SEY
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104
Mag= 800X
v —

Sekil 4.10. Taramal elektron mikroskobu ile elde edilen Psephellus aucherianus ve yakin akraba
taksonlara ait aken yakin yiizey goriiniimii A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus
(Dutluca), C-Ps. sintenisii, D- Ps. aucherianus (Eri¢), E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps.
yusufeliensis (Tortum)
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Sekil 4.11. Taramali elektron mikroskobu ile elde edilen Psephellus aucherianus ve yakin akraba
taksonlara ait aken pappus gérinimi A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus (Dutluca), C-
Ps. sintenisii, D- Ps. aucherianus (Erig), E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps. yusufeliensis (Tortum)
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Sekil 4.12. Taramali elektron mikroskobu ile elde edilen Psephellus aucherianus ve yakin akraba
taksonlara ait aken pappuslarinin yakin gériinimi A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus
(Dutluca), C-Ps. sintenisii, D- Ps. aucherianus (Eri¢), E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps.
yusufeliensis (Tortum)

Mikromorfolojik verilere goére incelenen taksonlar pappus i¢ ve dis sira
karakteristikleri disinda, kiiglik farkliliklar icermektedir. Incelenen tiirlerin tamaminda
aken olgunlukta sigkin olup, Ps. sintenisii tlriinin akeni tabanda rotundat iken
digerlerinde belirgin trunkeyt’dir. Ps. sintenisii tlriinde aken, digerlerine kiyasla daha
koyu kahverengi olup (krem veya kremsi kahverengi degil), Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis turlerinde gorilen apeksten hiluma dogru uzanan boyuna belirgin bir orta

damar (ve ¢ok sayida daha zayif boyuna damarlar) ¢ogunlukla bulunmaz. Ovoid veya
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ovoid oblong akene sahip Ps. sintenisii tlrinin aksine, Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis tiirlerinin akeni oblong veya oblong lanseolat’dir. Ps. sintenisii turinin
aken yiizeyi sik puberulent tiiylerle ortiiliidiir, Bununla birlikte, Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis tdrlerinin aken yiizeylerinde daginik strigoz tiiyler mevcuttur. Temel
olarak Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis tiirlerinde i¢ ve dig sira farklilagsmasi daha
karakteristik ve belirgin olup, P. aucherianus’da farklilasma uzunluk farki olmaksizin,
dis siranin skabroz, i¢ siranin bristles (balik pulu) olmasi ile karakterize edilebilir. Ps.
sintenisii tarinin pappusu karakteristik koyu kahverengidir. Ele alinan taksonlarin
tamaminda i¢ sira pulsu olup, sekonder cikintt uzunluklari agisindan benzerlik
gostermektedir. Ayrica ele alinan tiirler aken yiizey siisleri agisindan oldukca benzer
olup ayrim yapmak miimkiin gozikmemektedir (Tablo 4.1.2). Sonug¢ olarak aken
mikromorfolojisi agisindan en farkli olan tiir Ps. sintenisii olup, Ps. aucherianus ve Ps.

yusufeliensis tirleri daha yakin akraba gorilmektedir.

Tablo 4.1.2. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarinin bireylerine ait tohum
yiizey yapilarina ait veriler A- Uzunluk/Genislik B- Sekil C- Basik ya da siskin D- Perikarp rengi E-
Perikarpta tily durumu F- Cukurlagmamis (+) G- Taban sekli H- Meyve ortiisii Piirtizlii (+) ya da degil (-)
I- Sis J- Hicreler belirgin (+) K- Hiicre sekli L-Hiicre duvari belirgin (+) ya da degil (-) M- Pappus N-
Dis pappus P- i¢ pappus R- Pappus Meyveden kisa S- Bristles

KE4124 KE4690 KE4664 KE4125 KE4238 KE4334
Ps. aucherianus | Ps. aucherianus | Ps.aucherianus Ps. sintenisii Ps. yusufeliensis | Ps.yusufeliens
(Bagistas) (Dutluca) (Erig) (Salihli) (Yusufeli) is (Tortum)
A (mm) 7 6 7.1 5.7 4.2 6
24 2.6 2.6 3 1.6 1.8
o Sigkin Sisgkin Sigkin Siskin Sigkin Siskin
E Strigoz Puberulent Strigoz Puberulent Strigoz Strigoz
F + + + + + +
G Trunkeyt Trunkeyt Trunkeyt Rotundat Trunkeyt Trunkeyt
H + + + + + +
| Dizenli sulkeyt | Duzenli sulkeyt | Duzenli sulkeyt Diizensiz Siki sulkeyt Sik1 sulkeyt
sulkeyt
+ + + + + +
K Parmak sekilli Parmak sekilli Parmak sekilli Dikdortgensi Boyuna parmak Boyuna
sekilli parmak sekilli
L + + + + + +
M var var var var var var
N (mm) 4 35 2 44 2 3
P (mm) 38 3 1.9 2.8 1 1.2
R + + + + + +
S - - + -
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Sayisal analizlerimiz sonucunda elde edilen dendograma goére iki ana kladin
olustugu goriilmektedir (Sekil 4.13). Bu iki ana kladda yer alan taksonlar ve onlarin
populasyonlari birbirinden % 58 oraninda farkli goriilmektedir. Birinci ana kladda Ps.
aucherianus ait populasyonlar yer almakta olup, populasyonlar birbirlerinden 6nemli
derecede farklilasmigtir. PS. aucherianus’un populasyonlar: birbirleriyle % 51 oraninda
benzemekte ve ii¢ dala ayrilmaktadir. Birinci dalda Bagistas ve Salihli kOylndeki
populasyonlar yer almakta olup birbirleriyle % 69 oraninda benzemektedir. ikinci dalda
Eric ve Keban populasyonlar1 yer almaktadir. Ugiincii dalda yer alan ve bu
populasyonlardan en farkli goriilen Dutluca populasyonu diger Ps. aucherianus
populasyonlarindan % 49 oraninda bir farklilikla ayrilmaktadir. Birinci ana kladin diger
alt kladinda Ps. yusufeliensis taksonuna ait iki populasyon % 56 benzerlikle yer
almaktadir ve Ps. aucherianus tiriine ait populasyonlarla % 49 oraninda akraba
goriilmektedir. Diger ana kladda yalniz basina yer alan ve akraba oldugu tiirlerin
populasyonlariyla yaklasik % 43 benzerlik gosteren Ps. sintenisii morfolojik olarak en
farklilasmis tiir olarak goriilmektedir (Sekil 4.13-14). Eigen degerleri % 90 degerinden
fazla oldugu i¢in temel unsur analizlerinin (PCA) sonuglarin giivenilir oldugu ve bu
veriye gore ele alinan taksonlara ait populasyonlarda agikca bir farklilagsmanin oldugu

belirlenmistir (Li ve ark., 2013).

27aP.aucherianus
27eP.aucherianus
»27bP.aucherianus
# 27eP.aucherianus
27fP.aucherianus
28aP.yusufeliensis

28bP . yusufeliensis

E 27dP.sintensii

L} . . L} L} L} L) L) L | } | . L} L | L | .
0.30 0.35 0.40 0.45 0.50 0.55 0.60 0.65 0.70 0.75 0.80 0.85 0.90 0.95 1.00
Similarity

Sekil 4.13. Numerik analizlere dayali veri matrisinden olusturulmus Psephellus aucherianus ve yakin
akraba taksonlarin populasyonlarina ait fenetik dendogram; <4Ps. aucherianus grubu, e Ps. sintenisii,
© Ps. yusufeliensis grubu
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2 7aP.aucherianus

28bP.yusufeliensis TP dinichiarlaiig

2 7fP.aucherianus

2 "bP.aucherian

i Eigendegeri yuzde Kumulatif

1 7.44509031 93.0636 93.0636

2 042036011 5.2545 98.3181

Sekil 4.14. Numerik analizlere ait veri matrisinden olusturulmus Psephellus aucherianus ve yakin akraba
taksonlarin populasyonlarina ait fenetik temel unsur analizi (PCA)

4.1.4. Sitolojik bulgular

Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait
bireylerin kromozom sayist 2n= 30 olarak belirlenmis olup, incelenen taksonlar ve
populasyonlar1 diploid kromozom sayisina sahiptir. Boylece ele alinan taksonlar i¢in
temel kromozom sayis1 X=15dir. Arastirma konusu tiirlerin, kromozomlar1 metasentrik
ve submetasentrik kromozomlardan olusmakta olup en kisa kromozom uzunlugu 0.82
um, en uzun kromozom uzunlugu ise 2.16 pum, asimetri indeksleri 1.193-2.583 arasinda
degismektedir. Tirlerin bireylerine ait diger kromozomal dlgtimler ve simetri indeksleri
Tablo 4.1.3 ve 4.1.4’de ve kromozom metafaz, idiogram ve karyogramlar1 Sekil 4.15,

16 ve 17°de verilmistir.

Psephellus sintenisii (KE4125-Salihli)

Tiirin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore
kromzomlarin timd metasentrik kromozomlardan olusmaktadir. Diploid (2n=30)
kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formiilii 30m ve asimetri indeksi (Al)

1,295 olarak bulunmustur. Asimetri indekslerine gore bu tlrin karyotipi simetriktir.
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Psephellus aucherianus (KE4124-Bagistas)

Tiirtin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore
kromozomlar1 submetasentrik ve metasentrik kromozomlardan olusmaktadir. Diploid
(2n=30) kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formuli 26m-+4sm ve asimetri
indeksi  (Al) 2,583 olarak bulunmustur. Asimetri indeksine gore Bagistas

populasyonuna ait bireylerin en asimetrik kromozomlara sahip oldugu belirlenmistir.

Psephellus aucherianus (KE4690-Dutluca)

Tiirtin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore
kromozomlar1 submetasentrik ve metasentrik kromozomlardan olusmaktadir. Diploid
(2n=30) kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formiilii 26m-+4sm ve asimetri
indeksi (Al) 2,245 olarak bulunmustur.

Psephellus aucherianus (KE4664-Eric)

Tiirlin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore
kromozomlar1 submetasentrik ve metasentrik kromozomlardan olusmaktadir. Diploid
(2n=30) kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formiilii 26m+4sm ve asimetri

indeksi (Al) 2,283 olarak bulunmustur.

Psephellus yusufeliensis (KE4237-Yusufeli)

Tiirtin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore
kromozomlar1 submetasentrik ve metasentrik kromozomlardan olugsmaktadir. Diploid
(2n=30) kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formiilii 28m+2sm ve asimetri
indeksi (Al) 1,193 olarak bulunmustur.

Psephellus yusufeliensis (KE4334-Tortum)

Tiirtin kromozom sayis1 2n=30 olarak belirlenmistir. Karyotip analizlerine gore

kromozomlar1 submetasentrik ve metasentrik kromozomlardan olugmaktadir. Diploid
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(2n=30) kromozom sayisina sahip olan tiiriin kromozom formiilii 28m+2sm ve asimetri
indeksi (Al) 1,386 olarak bulunmustur.
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Sekil 4.15. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarinin bireylerine ait Metafaz
kromozomlarimin goriinimi A- Ps. aucherianus (Bagistags) ve B- Ps. aucherianus (Eri¢), C- Ps.
aucherianus (Dutluca), D- Ps. sintenisii, E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps. yusufeliensis (Tortum)
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Sekil 4.16. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarimin bireylerine ait
Idiogramlarm gérinimi A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus (Erig), C- Ps. aucherianus
(Dutluca), D- Ps. sintenisii, E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps. yusufeliensis (Tortum)
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Sekil 4.17. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarinin bireylerine ait
Karyogramlarinin gériiniimii A- Ps. aucherianus (Bagistas) ve B- Ps. aucherianus (Eri¢), C- Ps.
aucherianus (Dutluca), D- Ps. sintenisii, E- Ps. yusufeliensis (Yusufeli) ve F- Ps. yusufeliensis (Tortum)
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Tablo 4.1.3. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarin bireylerine ait
kromozom 6lgtleri D-Degisim katsayis1t DO-En uzun kromozomun en kisa kromozoma oran1 KKU- Kisa
kol uzunlugu UKU-Uzun kol uzunlugu KU-Kromozom uzunlugu TKU- Toplam haploid kromozom
uzunlugu Si- Sentromerik indeks KF- Karyotip formiili Ss-Standart sapma m-metasentrik sm-
submetasentrik

2n D DO KKU (um) | UKU (um) KU(pm) TKU SI KF
Min -Maks | Maks/ Ort+Ss Ort£Ss Ort£Ss (um) Ort+Ss
Min

Ps.aucherianus | 30 | 0,85-2,16 2,555 | 0,55 (+0,11) | 0,69 (+0,24) | 1,24 (+0,34) | 18,571 | 45(%0,04) | 26m +
Bagistas (A) 4sm
Ps.aucherianus | 30 | 0,96-1,75 1,835 | 0,53 (+0,08) | 0,71 (+0,19) | 1,24 (+0,24) | 18,672 | 43(+0,05) | 26m +
Eri¢ (B) 4sm
Ps.aucherianus/ | 30 | 0,90-1,91 2,119 | 0,60 (x0,09) | 0,81 (+0,22) | 1,41(+0,28) | 21,121 | 43(%0,05) | 26m +
Dutluca (C) 4sm
Ps.sintenisii 30 | 093-214 2,308 | 0,62 (x0,14) | 0,75 (+0,18) | 1,37 (x0,31) | 20,549 | 45 (0,03) 30m
Salihli (D)
Ps.yusufeliensis | 30 | 0,91-1,56 1,716 | 0,51 (+0,07) | 0,68 (+0,15) | 1,18 (¥0,21) | 17,742 | 43(+0,03) | 28m +
Yusufeli (E) 2sm
Ps.yusufeliensis | 30 | 0,82-1,94 2,374 | 0,57 (x0,11) | 0,76 (+0,18) | 1,33(+0,28) | 19,919 | 43(+0,03 28m +
Tortum (F) 2sm

Tablo 4.1.4. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarin bireylerine ait karyotip
simetrileri A:- Intrakromozomal Asimetri Ao- Interkromozomal Asimetri CVcr-Kromozom Uzunlugu
Varyasyon Katsayist CVci- Kromozomal Indeks Varyasyon Katsayist Al- Asimetri Indeksi

A A, CVeL CVe Al Stebbinn’s
Ps.aucherianus (A) 0,177 0276 27,643 0304 2583 B
Ps.aucherianus (B) 0,222 0,19 19,508 11651 2283 A
Ps.aucherianus (C) 0,232 02 20,038 11203 2285 3B
Ps.sintenisii (D) 0,168 0,225 22.489 576 1205 B
Ps.yusufeliensis (E) 0,233 018 18,022 6,621 1193 A
Ps.yusufeliensis (F) 0,238 0211 21122 6562 1386 B

Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin incelenen tim
populasyonlari diploiddir (2n=30) ve Ps. sintenisii (30m), Ps. aucherianus (4sm+26m)
ve Ps. yusufeliensis (2sm+28m) tirleri, kromozom sayr ve morfolojisi agisindan
farklilik gostermektedir. Boylece yakin akraba oldugu diisiiniilen taksonlarin karyolojik
verilere gore karakterizasyonunun yapilabilecegi belirlenmistir. Bir tlr icindeki farkli
populasyonlar ya da incelenen ii¢ tiire ait kromozomlarin genel kromozom tiplerinin
morfolojik olarak oldukga benzerlik gosterdigi tespit edilmistir. Kromozom tipleri
sentromer pozisyonuna gore siniflandirilmistir.

Ps. aucherianus’a ait populasyonlarin toplam haploid kromozom uzunlugunun
18-21 ve Ps. vyusufeliensis’e ait populasyonlarin toplam haploid kromozom
uzunlugunun ise 17-19 arasinda degistigi tespit edilmistir. Karyotip analizlerinde Al ve
A2 degerleri varyasyon katsayisint gostermektedir. Kromozomlarin metasentrik

yoneliminden dolay1, A1 degerine gore tiirler arasinda en simetrik karyotip Ps. sintenisii
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populasyonunda tespit edilmistir. Ps. yusufeliensis igerisinde en simetrik karyotip (en
diisik Al degeri igin) Yusufeli populasyonunda gozlenirken, Ps. aucherianus
icerisindeki en simetrik karyotip Bagistas populasyonunda belirlenmistir. PSs.
aucherianus populasyonlarinda asimetri indeksi (AI) 2.2 ve 2.5 arasinda degisirken, Ps.
yusufeliensis populasyonunda ise Al degeri 1.1-1.3 arasinda degismektedir. Bu
degerlere gore Ps. aucherianus’a ait Bagistas populasyonun en yiksek Al indeksine
sahip olmas1 A2 indeksinin yani kromozomlar arasi asimetri indeksinin yiiksek olusu ile
ilgilidir. Sonugta, A2 degeri farkli kromozom biiyiikliikleri arasindaki iligkilerden
dolay1, Bagistas populasyonundaki kromozom uzunluklarindaki varyasyonun tiire ait
diger populasyonlara kiyasla daha fazla oldugunu sdyleyebiliriz. Bagistas
populasyonuna ait kromozomlarin maksimum ve minimum uzunluklar1 (D Min-Maks)
bu kromozomlar arasindaki degiskenligi agik¢a gostermektedir.

Sonug olarak, kromozom morfolojisi ve karyotip agisindan en farkli tiiriin

tamamen metasentrik kromozomlardan olusan Ps. sintenisii oldugu belirlenmistir.

4.1.5. Molekdtler bulgular

4.1.5.1. Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlarin popiilasyonlarma ait DNA

izolasyonu

Saglikli bir PZR gergeklesmesi igin Psephellus sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis tiirleri ve populasyonlarina ait DNA konsantrasyonlart ND 2000 ile

spektral Ol¢timleri yapilmis olup veriler EK-2’de gorilmektedir. Ps. aucherianus

populasyonlarina ait DNA jel goriintiisii sekil 4.18 ve 4.19°de verilmistir.

Sekil 4.18. Psephellus sintenisii (Paum) ve Ps. aucherianus (Psau) populasyonlarina ait izole edilen DNA
jel goriintusi
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Sekil 4.19. Psephellus aucherianus (Padu ve Pser) populasyonlarina ait izole edilen DNA jel goriintiisii

4.1.5.2. Filogenetik bulgular

Aragtirma konusu tiirlerin filogenetik akrabaliklarin agiga cikarilmasi igin bir
cekirdek (ITS), iki kloroplast (rpl32-trnL(®*®) ve matK) gen bdlgesine ait veriler
kombine edilmis, toplam hizalanan veri matriksi 2457 bp uzunlugunda olmustur(EK-3).
Hizalanan veri matriksine ait 2397 karakter surekli, 52 karakter ise degiskendir.
Parsimoni igin bilgi verici karakter sayisi ise 8’dir. Parsimoni analizlerinden gelen
tutumluluk indeksi (Cl) 0,897 ve Homoplasi indeksi 0,103 olarak belirlenmistir.

ITS ve matKk kombine dizileri 1583 bp uzunlugundadir. Hizalanan veri
matriksine ait 1536 karakter sirekli, 40 karakter ise degiskendir. Parsimoni i¢in bilgi
verici karakter sayist ise 7°dir. Parsimoni analizlerinden gelen tutumluluk indeksi (CI)
0.923 ve Homoplasi indeksi 0.077 olarak belirlenmistir.

Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait ve ITS, matK ve rpl32-trnL(VA®)
kombine verileri tizerinde gergeklestirilen NJ (Neigbor joining) analizlerine gore
olusturulan filogenetik agacta iki ana klad olusmaktadir (Sekil 4.20). Birinci ana kladin
ilk alt kladinda Ps. aucherianus (Bagistas) ve Ps. yusufeliensis (Tortum) tirlerinin
birlikte yer aldig1 goriilmektedir. Ikinci alt kladinda ise Ps. aucherianus’a ait Dutluca ve

Eri¢c populasyonu yer almaktadir. Agacta ikinci ana kladda tek basina Ps. sintenisii yer

almaktadir.
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NJ tree

Ps. aucherianus (Dutluca)

Ps. aucherianus (Erig)

Ps. aucherianus (Bagistas)

Ps. yusufeliensis (Tortum)

Ps. sintenisii (Salihli)

JF914072 KJ592890 KJ679829 Centaurea stoebe
== ().001 substitutions/site

Sekil 4.20. 1TS+ rpl32-trnL(“A®) +matK kombine dizilerine ait kombine analizleri (Neigbor joining) ile
olugturulmus Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarina ait filogenetik akrabaligi gosteren

soyagag
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Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait ITS-matK kombine
verileri lizerinde gergeklestirilen Parsimoni analizlerine gore olusturulan filogenetik
agacta li¢ ana klad goriilmektedir (Sekil 4.21). Birinci ana kladda Ps. aucherianus’a ait
Dutluca ve Eri¢ populasyonu yer almaktadir (BS: % 66). ikinci ana kladda Ps.
aucherianus (Bagistas) ve Ps. yusufeliensis (Tortum) tiirlerinin ayni kladda (BS: % 77)
yer aldig1 goriilmektedir. matK verilerine dayali haplotip agla uyumlu olarak kombine
analizlerde de Ps. aucherianus (Bagistas) ve Ps. yusufeliensis (Yusufeli) tlrlerinin
birbirleriyle yakin akraba oldugu gériilmektedir (Sekil 4.38). Uclincii kladda ise Ps.

sintenisii tiirtiniin yer aldig1 goriilmektedir.
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Bootstrap consensus tree

Ps. aucherianus (Dutluca)

66

Ps. aucherianus (Erig)

Ps. aucherianus (Bagistas)

77

Ps. yusufeliensis (Tortum)

Ps. yusufeliensis (Yusufeli)

Ps. sintenisii (Salihli)

Cyanus

Sekil 4.21. ITS+matK kombine dizilerine ait kombine analizleri (Parsimoni) ile olusturulmus Psephellus
aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait filogenetik akrabaligi gésteren soyagag
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4.1.5.3. Genetik ¢esitlilige ve populasyon genetigine dair bulgular

4.1.5.3.1. SSR bulgulari

Ps. sintenisii (Paum: Salihli), Ps. aucherianus (Psau: Bagistas, Padu: Dutluca ve
Pser: Eri¢) ve Ps. yusufeliensis’e (Pyus: Yusufeli ve Pyfs: Tortum) ait genotipler
arasindaki genetik iligkiler SSR primerleri ile belirlenmeye ¢alisilmistir. 12B1, 21D9,
28A7 primer ¢ifti denenmis, ancak bu calismalardan tim populasyonlar icin istenilen
sonu¢ aliamamustir (Sekil 4.22-24). 13D10 primer ¢ifti ile 6 populasyona ait toplam 96
bireyden olumlu sonug alinmistir (Sekil 4.25). Bu lokusun okunmasi sonucu elde edilen

pikler Peak Scanner programinda izlenmistir (EK-4).

Paum populasyon(12B1)

Psau populasyon(12B1) Pser populasyon(12B1)

Sekil 4.22. 12B1 primerine ait jel goruntust

Paum populasyon (28A7 Psau populasyon (28AT)
10 mow w1z weoas e 7 ot 20 n ;o o2 on v R

L -

— o — — — — —

Pyfs populasyon {28A7) Pyus populasyon (28A7)

Sekil 4.23. 28A7 primerine ait jel goriintisi
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Sekil 4.24. 21D9 primerine ait jel gorintusu

Psau populasyon(13D10) Paum populasyon (13D10) Padu populasyon (13D10)

Pyus9-31 Pyus populayson (13D10)

Sekil 4.25. 13D10 primerine ait jel goriintisi

Populasyon galismalarina lokusa dayali kesin (Exact) test temeli ile ¢alisan
Hardy-Weinberg denge (Hardy—Weinberg equilibrium-HWE) analizleri GENEPOP 4.2
programi kullanilarak gergeklestirilmistir. Kesin (Exact) P degerleri 10000 [ezber
bozma sayis1 (Dememorization number), y1gin saysist (Number of batches) ve her bir
yigindaki tekrar sayist (Number of iterations per batch)] tekrarli Markov Chain Monte
Carlo (MCMC) similasyonu ile elde edilmisti. GENEPOP 4.2 programinda, tiim
populasyonlarda karsilastirilan gruplar arasinda yanlis ¢ikarimlarda bulunmamak igin
gozlem saymi dikkate alan Bonferroni diizeltmesinden sonra, Hardy-Weinberg
dengesinden 6nemli bir sapmanin olup olmadigini tespit etmek icin Fisher’in metodu

uygulanmustir.

Tirlere ait populasyonlar Hardy-Weinberg dengesine uygunluk bakimindan
incelendiginde 0.05 kritik degerine gore Ps. aucherianus populasyonlarinin HWE
dengesinde oldugu ve populasyonlarda gozlenen ve beklenen degerler arasinda tespit
edilen sapmanin sansa bagl gelismis olabilecegini belirlenmistir (y%2-Olasilik (Prob.)
0.2693). Ps. sintenisii tlrGnin Ps. aucherianus’tan ayrilan bir tiir oldugu
diistintildiigiinden bu iki tiire ait dort populasyon birlikte degerlendirilmis ve 10000-20-
5000 tekrarli olarak HWE olasilik testi gergeklestirildiginde populasyonlardan birinde P



69

degerinin, tahminen sifir oldugunu gosteren olasilik degeri “Oldukca Onemli” uyarisi
vermistir (Ps. sintenisii P: 0.0000-Tablo 4.1.5). Uyarmin tekrar sayisi ile ilgili oldugu
distintilerek, tekrar sayisi artirildiginda (10000-40-10000) Olasilik 0.0013 olarak tespit
edilmistir. Sonugta, Ps. aucherianus’a ait populasyonlardaki sapmanin sansa bagli
oldugu tespit edildiginden (P: 0.2693), sansa bagli olmayan sapmanin PS. sintenisii
populasyonunda oldugu belirlenmis ve bu populasyonun HWE dengesinde olmadigi
sonucuna vartlmistir. PsS. yusufeliensis populasyonlari ig¢in olasilik 0.0084 olarak
hesaplanmis ve bu tiire ait populasyonlarda sadece sansa dayanan bir sapmanin
olamayacagi yani tiirin HWE dengesinde olmadig tespit edilmistir. Bu sonuglar, Ps.
sintenisii ve Ps. yusufeliensis ait populasyonlarin degismez olmadigini ve populasyonlar
lizerine evrimsel siireclerin etkili oldugunu gostermektedir (Genetik stiriiklenme,

mutasyon, rastgele olmayan g¢iftlesme vb).

HWE dengesinden sapma ol¢iimlerinden biri olan Fis degerleri -0.0909’dan
0.3135’e kadar genis bir degisim gostermektedir. Fis degerleri i¢in 6nem degerine (P <
0.05) gore Ps. yusufeliensis’e ait Tortum populasyonunda (-0.1034) heterozigot fazlaligi
ve Ps. sintenisii (Salihli) populasyonunda ise heterozigot eksikligi tespit edilmistir
(Tablo 4.1.5). Bu degerlerin sifirdan negatife sapmasi birbirine benzemeyen genotipler
arasindaki eslesmenin fazla olmasina (negative assortative mating) veya
heterozigotlugun lehine bir se¢ilme olabilecegine isaret etmektedir (Brown, 1979; El-
Kassaby ve ark., 1987; Fady ve Conkle, 1993).

Mikrosatellit verileri igcin dnemli bir parametre olan null allel frekansinin Ps.
aucherianus (Bagistag-Psau) populasyonunda 0.0348 ve Ps. sintenisii (Salihli-Paum)
populasyonunda 0.1293 olarak tespit edilmistir (Tablo 4.1.5). Bu parametreler
populasyonlarda gorilen heterozigotluk kaybi sonucu olarak ortaya ¢ikan genetik
varyasyon seviyesindeki bir azalma ile iliskili olabilecegi diisiintilebilir. Boylece null
allel frekansinin artmasina bagl olarak heterozigotluk kaybi ve sonugta varyasyon

seviyesinin diigmesi Ps. sintenisii tiriinde daha fazla etkisini gostermektedir.

13D10 lokusu i¢in 6 populasyona ait 96 bireyde toplam allel sayisi 36 olarak
belirlenmistir (EK 5). Goézlenen ve beklenen heterozigotluk (Hobs ve H exp) tiim
populasyonlar i¢in tahmin edilmistir. En az allel sayisiin ve en diisiik beklenen
heterozigotluga (Hexp) sahip populasyonun Ps. sintenisii (Salihli) oldugu tespit
edilmistir (Tablo 4.1.5).
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Ele alinan 13D10 SSR lokusu igin ikili gruplar halinde genetik farklilasma (Fst)
degerleri ve P degeri 300 permutasyondan sonra elde edilmistir. Bu lokus agisindan Ps.
yusufeliensis’in Yusufeli-Tortum populasyonlar1 arasindaki genetik farklilasma 0.08
olarak tespit edilmistir ve populasyonlar arasinda ilimli bir farklismanin oldugunu
gostermektedir. Ps. yusufeliensis’e kiyasla, Ps. sintenisii ile Ps. aucherianus arasinda

daha az seviyede bir genetik farklilasma oldugu tespit edilmistir (Tablo 4.1.5).

Tablo 4.1.5. 13D10 lokusuna ait istatiksel parametreler
13D10 lokusu

Fis
Weir ve Cockerham (1984) P-val S.E. (standart sapma)
Populasyonlar igin PAUM 0.3135* 0.0000 0.0000
Fis degerleri ve PSER 0.0066 0.4685 0.0541
gen cesitliligi PSAU 0.1236 0.0605 0.0133
P<Q.05_(*6nem PADU -0.0909 0.7916 0.0347
seviyesi) PYFS -0.1034* 0.0190 0.0006
(GENEPOP) PYUS -0.1009 0.0564 0.0007

Beklenen heterozigotluk (Hexp) ve Gdzlenen heterozigotluk (Hobs) (GENETIX)
Her bir populasyondaki allel sayisi(n) 11 16 12 15 17 14
Hexp. 0.8730 0.9141 0.8945 0.8906 0.8809 0.8828
Hn.b. 09012 0.9435 0.9234 0.9194 0.9093 0.9113
Hobs. 0.6250 0.9375 0.8125 1.0000 1.0000 1.0000

Null allel frekansi ve PAUM PSER PSAU PADU PYFS PYUS *yiiksek allel
populasyonlarda 0.1293* | 00000 | 0.0348* | 0.0000 | 00000 | 00000 | frekansi Nullallel
belirlenen allel frekansi
(Maksimum Likelihood) (Giiven aralig
(GENEPOP 0.0250<x<0.9750)
programinda)

FST
PAUM PSER PSAU PADU PYFS

P<0.05 | PAUM*
onem | PSER* 0.0283
dizeyi | PSAU* 0.0013 0.0354

PADU~* 0.0122 0.0240 0.0387

PYFS* 0.0671 0.0603 0.0641 0.0667

PYUS* 0.0707 0.0630 0.0640 0.0830 0.0865

Sekil 4.26-27°de gosterildigi gibi ait altt populasyon ig¢in yapilan Faktoriyel
Birlesim Analizine (Factorial Correspondance Analysis-FCA) gore bireylerin (¢
boyutlu dagilimi incelenmistir. Sekle gore genel olarak tiire bagli olmaksizin bireylerin
cogu ortada yer alan grup (B) i¢inde dagilim gostermektedir. Ps. yusufeliensis’e ait
Tortum populasyonuna ait bireylerin daha genis bir dagilim gosterdigi ve bu
populasyonun diger populasyonlara (% 12.19) kiyasla, varyasyon diizeyinin daha fazla
oldugu tespit edilmistir (% 30.29). Sonugcta, ele alinan ssr lokusuna dayali olarak FCA
analiz sonuglarina gore Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlarin tiir seviyesinde ya

da tlrlere ait populasyon diizeyinde ayrimini yapmak miimkiin olmamustir.
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Sekil 4.26. GENETIX programinda P. aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait 3-
boyutlu Faktoriyel Bilesenler Analizi (FCA) ile olusan dagilim goriiniimii

SSI_tez son.gtx pEne E—
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Sekil 4.27. GENETIX programinda Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlarin bireylerine ait 3-boyutlu
Faktoriyel Bilesenler Analizi (FCA) ile olusan dagilim gériiniimii
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4.1.5.3.2. AFLP bulgulan

Psephellus sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps. yusufeliensis’e ait dort
populasyondan rasgele secilen 5 birey lzerine 12 primer kombinasyonu denenmis ve 7
primer kombinasyonundan istenilen sonu¢ alinmustir (Sekil 4.28). Primer
kombinasyonlarindan alinan basarisiz sonuglarin nedeni olarak primerleri isaretlemek
icin Kullanilan floresan boyanin zayiflamasi olabilecegi diisiiniilmistiir. Fragment

analizinde 50-700 bp araliginda ladder kullanilmustir.

M-CAA M-CAC M-CTC M-CTG
. E-AAC @0 @0 @ @00

Olumlu

E-AAG @00 @00 [ )
E-ACA 3(700) 11(700)  9(700) 6(700)12(700)
E-ACC

E-ACG @00) 11(300) @s00) 800 12(800)
E-ACT 3(800) 9(800) 6(800)
E-AGC

E-AGG B:00) @eo0) B:00) @:00)

Sekil 4.28. Calismada kullamilan AFLP primer kombinasyonlar1 arasindaki iliskiler

Cesitlilik analizi i¢in, dort populasyonda toplam 48 bireyde yedi primer
kombinasyonun skorlanmasi sonucunda toplam 946 lokus tespit edilmis (Sekil 4.29-33)
olup, en yuksek polimorfik bant ylzdesine sahip primer kombinasyonun M-CTG / E-
AAC(700), en diisiik polimorfik bant ylzdesine sahip primer kombinasyonun ise M-
CAA |/ E-AAG(700) oldugu belirlenmistir (Tablo 4.1.6). Her ne kadar en yiksek
polimorfik bant yizdesi 700 IRD kiziltesi boya isaretli primer kombinasyonunda
goriilsede genel olarak tiim kombinasyonlar incelendiginde 800 IRD kizilétesi boyayla
isaretli primer kombinasyonlarin Ps. aucherianus ve yakin akraba populasyonlar igin

daha segici oldugu goriilmiistiir (Tablo 4.1.6).
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Sekil 4.29. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin Komb1(700-800)
primer kombinasyonlarinda iiretilen AFLP jel goriintiisii
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Sekil 4.30. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarim Komb4 (700-800)
primer kombinasyonlarinda tiretilen AFLP jel goriintiisii
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Sekil 4.31. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin Komb5(800) ve
Komb7(700) primer kombinasyonlarinda tiretilen AFLP jel goriintiisii
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Sekil 4.32. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin Komb7(800) ve
Kombg8(800) primer kombinasyonlarinda tiretilen AFLP jel goriintiist
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Sekil 4.33. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin Komb10(700-800)

primer kombinasyonlarinda iiretilen AFLP jel goriintiisii

Tablo 4.1.6. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait AFLP primer
kombinasyon sonuglari

700 800
Monomorfik Polimorfik bant Polimorfik bant Monomorfik Polimorfik bant | Polimorfik
bant ylizdesi (%) bant bant
yizdesi
Komb1l 2 60 96.78 20 81 80.2
Komb?2 4 2 33.34 3 20 86.96
Komb4 0 37 100 17 86 83.5
Komb5 7 6 46.16 19 86 81.91
Komb7 13 62 82.67 20 140 87.5
Komb8 3 5 62.5 8 31 79.49
Komb10 10 148 93.67 10 46 82.15

genetik analizler POPGENE 3.2 programi kullanilarak gergeklestirilmistir.

Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyon i¢i ve arasi

Tar

seviyesinde gergeklestirilen genetik ¢esitlilik analizlerine gore, Nei’nin gen ¢esitliligi
(h) 0.06-0.09, polimorfik lokus ylzdesi %22.20-29.49 ve Shannon indeksi 0.10-0.14

arasinda degismektedir. TUr bazinda en yiksek genetik ¢esitlilik degerlerinin Ps.

aucherianus’a ait oldugu bulunsa da, bu degerler tiirler arasinda bir ugurum

olusturmadig hatta birbirlerinden genetik cesitlilik seviyesi agisindan blylUk Olcude

farklilagsmadiklari tespit edilmistir (Tablo 4.1.7).
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Tablo 4.1.7. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait POPGENE
programi ile hesaplanan populasyon i¢i genetik ¢esitlilik ve populasyonlar aras: farklilagma parametreleri
Nei (1987) gore, PB= Polimorfik lokus; PBY= Polimorfik lokus yiizdesi; na = Gézlenen allel sayisi; ne =
Etkili allel sayis1 [Kimura and Crow (1964)]; h = Nei's (1973) gen cesitliligi; I = Shannon indeks degeri

[Lewontin (1972)]

PB PBY (%) na(SD) ne(SD) h(SD) I(SD)

Ps. sintenisii (15 birey-Paum) 262 27.70 1.2770 1.1491 0.0889 0.1355
(0.4477) (0.2933) (0.1619) (0.2365)

Ps. aucherianus (15 birey-Psau) 279 29.49 1.2949 1.1575 0.0952 0.1454
(0.4563) (0.2926) (0.1637) (0.2405)

Ps.yusufeliensis (15 birey-Pyus) 210 22.20 1.2220 1.1108 0.0677 0.1043
(0.4158) (0.2527) (0.1427) (0.2108)

Genetik yap1

Populasyon biiyiikliigii, genetik siiriiklenme ve tohum dagilimi gibi cesitli
faktorlerden etkilen genetik yap1 analizlerimize gore genetik farklilagma katsayist (Gsr)
Ps. sintenisii (Salihli) ve Ps. aucherianus (Bagistas) populasyonlar: arasinda 0.3395, Ps.
sintenisii (Salihli) ve Ps. yusufeliensis (Yusufeli) 0.6452 ve Ps. aucherianus (Bagistas)
ve Ps. yusufeliensis (Yusufeli) 0.6232 arasinda degismektedir.

Populasyonlar aras1 genetik benzerlik ve mesafe olgtimlerine (Nei 1972; 1978)
gore en yiiksek deger Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis (Yusufeli) tlrleri arasinda
0.3694 olarak tespit edilmis olup, en diisiik deger ise Ps. sintenisii ve Ps. aucherianus
(0.1101) Bagistas populasyonu arasinda belirlenmistir (Tablo 4.1.8). Bu sonug, turler
arasinda cografik mesafe arttik¢a genetik mesafenin de arttigini gostermektedir.

Tablo 4.1.8. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait AFLP verilerine

gdére POPGENE progranu ile genetik iliskiler. Ustteki diyagonal: benzerlik, alttaki diyagonal: mesafeyi
goOstermektedir.

Nei (1972) genetik benzerlik ve mesafe

PAUM PSAU PYUS PYFS
PAUM 0.8957 0.6911 0.7059
PSAU 0.1101 0.7067 0.7163
PYUS 0.3694 0.3471 0.9204
PYFS 0.3483 0.3336 0.0830

Nei (1978) genetik benzerlik ve mesafe

PAUM PSAU PYUS PYFS
PAUM 0.8989 0.6932 0.7100
PSAU 0.1066 0.7089 0.7206
PYUS 0.3665 0.3440 0.9253
PYFS 0.3425 0.3277 0.0776
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AFLP verilerinden elde edilen karakterlere herhangi bir agirlik vermeyen
Jaccard benzerlik indeksine (r: 0.99588) dayali olusturulan dendograma gore ele alinan
tiir ve populasyonlarmin iki ana klad igerisinde kiimelendigi gortlmektedir (Sekil 4.34).
Birinci ana kladda Ps. sintenisii (Paum-Salihli) tlrlyle, Ps. aucherianus (Psau-Bagistas)
tirti % 57 oraninda benzerlikle iki ayr alt kladda yer almaktadir. Birinci alt kladda en
fazla % 29 farklilagsma seviyesi ile Ps. sintenisii tlriine ait bireyler (Paum: Salihli),
ikinci alt kladda ise % 27 farklilagsma seviyesi ile ayrilan Ps. aucherianus (Bagistas) yer
almaktadir. ikinci alt kladda yer alan Ps. aucherianus populasyonun diger tiirlerin
populasyonlarina ait bireylerle kiyaslandiginda, populasyonun kendi icinde iki dala
ayrildigi ve bireylerin benzerlik agisindan birbirlerinden daha fazla farklilastig:
gortlmektedir. Ps. aucherianus’un bireylerinin birbirine az benzemesinin ana nedeni
populasyon igi genetik ¢esitliligin (PBY: % 29.49, h: 0.09 ve I: 0.1454) diger tiirlere
kiyasla daha yiiksek olmasiyla iliskili olabilir. Ikinci ana kladda yer alan Ps.
yusufeliensis (Pyus-Yusufeli) tiirii diger tiirlere % 31 oraninda benzerlik gostermekte

olup AFLP verilerine gore en farklilagmuis tiir olarak goriilmektedir.
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Sekil 4.34. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarinin AFLP kombine
verilerinden elde edilen Jaccard benzerlik indeksine dayali UPGMA kiimelemeyi gdsteren dendogram
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Oklidiyan indeksini temel aliman PCA ve PCoA analizleri tiirlerin uzaysal
korrelasyonu hakkinda bilgi vermektedir. Bu analizler, hem tirlerin populasyonlarina
ait bireyler uzaysal dagilimin1 géstermekte hem de tiirlerin sinirlarini ¢izmektedir. PCA
ve PCoA analizlerine gére Ps. sintenisii (Paum-Salihli), Ps. aucherianus (Psau-
Bagistas) ve Ps. yusufeliensis (Pyus-Yusufeli) tiirlerinin birbirlerinden ayrildigi net
olarak gorilmektedir (Sekil 4.35-36). Ayrica PCA’ya gore, Ps. sintenisii tlrlne ait
populayonun bireylerinin diger tiirlere kiyasla daha az genetik farklilasma seviyesine
sahip oldugu ve bireylerin genetik acidan daha homojen bir yap1 gosterdigi 3 boyutlu

grafikte iki ana eksene yakin ve topluca yer almalariyla desteklenmektedir.
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Sekil 4.35. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin kombine verilerinden
elde edilen temel unsur analizi (PCA)
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Sekil 4.36. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin kombine verilerinden
elde edilen temel koordinat analizi (PCoA)
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4.1.5.3.3. matK bulgulari

swe

Dizi cesitliligi ve haplotip teshisi

Calismada alt1 populasyonun matK bolgesine ait 171 dizi elde edilmistir. Elde
edilen diziler Bioedit ve MEGA kullanilarak hizalanmistir. Hizalanan veri matriksi 922
niikleotid uzunlugundadir. Hizalanan bu bdlge DnaSp programinda 903’si monomorfik,
18’si polimorfik (toplam mutasyon sayisi), singleton variable bdlgesinin 9 ve parsimoni
informatik bolgesinin 9 oldugu ve caligilan alti populasyon igin 9 ayirt edici bolge ve 14
haplotip belirlenmistir (Sekil 4.37).

Padu5_E10 GATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGCACAACAAGAATTTTTA
Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Pauml_A01
145FQAA002_Paum4_D01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyus1_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Padu5_E1L0 AATATTTTCTTTTTTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATATACTAAT
Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Paum1_A01
145FQAA002_Paum4_DO01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7
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Padu5_EL0 TTCTTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGAGTGTCATAATTGGGATAGTCTTAT
Padu2_B10
Padul_A10
145FQAA002_Pauml_AO1 |
145FQAA002_Paum4_DO1 | =
145FQAA002_Paum2_BO1 |
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_A1 |
1700RAA002_Pserl0_HL |
1700RAA002_Pser33_F4 L
145FQAA002_Psaul_D04 G| =~ - .
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Padu5_E10

Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Pauml_A01
145FQAA002_Paum4_D01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Padu5_E10 TTTCCTATATACTT
Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Paum1_A01
145FQAA002_Paum4_DO01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Padu5_E10 AAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATGGTTGTT
Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Pauml_A01
145FQAA002_Paum4_DO01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7
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Padu5_E10 CTTTCTGGGTTATTGCTCAAGTGTGCGGCTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCAAATGCT
Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Pauml_A01
145FQAA002_Paum4_D01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_A1l
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyus1_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

850 860 870 880 890 900
Padu5_E10 AGAAAATCCATTTCTAATCGATAATGCTATTAATAAATTTGATACTATTGTTCCAATTAT
Padu2 B1O | - - -
Padul_A10

145FQAA002_Paum1_A01
145FQAA002_Paum4_DO01
145FQAA002_Paum2_B01
Pserl_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Padu5_E10

Padu2_B10

Padul_A10
145FQAA002_Paum1_A01
145FQAA002_Paum4_DO01
145FQAA002_Paum2_B01
Pser1_A8
1700RAA002_Pser2_Al
1700RAA002_Pser10_H1
1700RAA002_Pser33_F4
145FQAA002_Psaul_D04
1700RAA002_Pyusl_G7
1700RAA002_Pyfs1_G10
Pyfs13_B7

Sekil 4.37. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait cpDNA’haplotipleri
ve niikleotid dizi degismeleri

Haplotiplerin cografik dagilimi

Turkiye Psephellus cinsi tiir sayisi bakimindan en zengin floraya sahip
tilkelerden birisidir. Sahip oldugu 34 taksondan 28’inin, dolayistyla yaklasik % 82’sinin
endemik olmas1 ve bunlarin ¢ogunun lokal yayilis gdstermesi; iilkemizin bu cins i¢in
ana farklilasma ve gen merkezlerinden biri oldugunu gostermektedir. Psephellus
taksonlarmin bu lokal dagilimi Anadolu’nun ¢esitlilik gdsteren jeomorfolojik yapisi,
habitat cesitliligi ve mikroklimatik kosullar ile iliskili olabilir.

Calisilan 6 populasyona ait tespit edilen 14 haplotipin dagilimlart Ps.
sintenisii’de Ug, Ps. yusufeliensis’de (¢ ve Ps. aucherianus sekiz olarak tespit edilmistir
(Tablo 4.1.9).
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Tablo 4.1.9. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin her bir lokalitedeki populasyonlariin
haplotip dagilimi

Salihli 25 + + +
Dutluca 36

. : :

Bagistas 31

Yusufeli 26 A
Tortum 24 + +
Hap: Haplotip

Her bir populasyona 6zgii paylasilmayan haplotip sayis1 Ps. aucherianus (Erig)
4, Ps. sintenisii 3, Ps. aucherianus (Dutluca) 2, Ps. yusufeliensis (Tortum) 2 ve Ps.
yusufeliensis  (Yusufeli) 1 olarak bulunmustur. Ps. aucherianus (Bagistas)
populasyonuna 6zgl bir haplotip tespit edilememistir. Bu populasyona ait haplotipin
Eric populasyonuna ait 5 haplotipten birisi olmasi bu populasyonun Eri¢’ten yakin
zamanda ayrilmig bir bireyden koken aldigi ve kurucu etkiye (founder effect) 6rnek
teskil ettigi soylenebilir. BOylece 14 haplotip farkli numaralarla isimlendirilerek ortak
haplotiplere sahip populasyonlar ve populasyonlarda haplotiplerin cografik dagilimlari
belirlenmistir (Sekil 4.38-39). Haplotip A Ps. aucherianus- Dutluca ve Ps. aucherianus-
Eric populasyonlarimi igeren ortak bir haplotipe sahiptir. Haplotip G, Ps.
aucherianus’un Eri¢ ve Bagistas populasyonlarini igeren ortak bir haplotipten
olugsmaktadir (Tablo 4.1.9). Sonug olarak cografik olarak bir kavsak noktas1 konumunda
bulunan Ps. aucherianus tirlne ait Eri¢ populasyonunun oldukga ¢esitli ve genis bir
haplotip spektrumuna sahip oldugu da tespit edilmistir. Ayn1 zamanda, bu
populasyonun mevcut diger tiim populasyonlarla daha fazla ortak 6zgiin allel ya da
lokusa sahip oldugu belirlenmistir. Buna gore bu ortak haplotipin Ps. aucherianus’ a ait
tiim populasyonlarca paylasilan atasal bir haplotip oldugu goriilmektedir.

Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait haplotip aglar
ve cografik konumlar1 arasindaki iligkiler incelenmistir (Sekil 4.38-39). Topoloji toplam
18 mutasyonla haplotiplerin ayrimimi gOstermektedir. Ps. aucherianus (Erig)
populasyonun haplotip dagiliminin belli bir bolgede kiimelenmedigi ve olduk¢a genis
bir yayilim gosterdigi tespit edilmistir (Haplotip A, G, H, I, J ve K). Cografik konum
acisindan ¢aligilan populasyonlarin ortasinda yer alan ve oldukga zengin bir haplotip
agina sahip olan bu populasyonun bireyleri, her ne kadar mevcut diger taksonlarla ortak
Ozgiin allere sahip olsa da, bu tiirlerle ortak bir haplotipi paylasmadig belirlenmistir.

Agda Ps. aucherianus (Dutluca), Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis (Tortum ve Yusufeli)
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populasyonlarinin  6zgiin haplotiplere sahip oldugu tespit edilmistir. Hem Ps.
yusufeliensis’e ait Tortum populasyonun Ps. aucherianus’a ait Eri¢ ve Dutluca
populasyonu ile haplotip aginda baglantili olmasi, hem de Ps. yusufeliensis’e ait
Yusufeli populasyonun ve Ps. aucherianus’a ait Bagistas populasyonu ile Oriintiilii
goriilmesi bu tiirlerin ortak bir orjinden yakin zaman ayrildiklarini ve yakin akraba olan
bu taksonlara ait populasyonlarin farklilasmaya ve evrilmeye devam ettigini

gOstermektedir.

Q_%
__..434_ o Yusufeli
\ ¢ D
XA o
o |
\ \ >
N/ 0 .
QO :
Salihli

Sekil 4.38. Turkiye’de Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin haplotip ag
(network) analizi; Haplotip aginda her bir populasyon renkli isaret ve yazilarla gosterilmistir. Her bir
daire populasyonlar boyunca haplotip siklig1 ile orantilidir.
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Sekil 4.39. Turkiye’de Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait populasyonlarin 14
haplotipinin cografik dagilim ve sikligt

Kloroplast haplotip cesitliligi ve population farklhilasmasi

Genetik ¢esitlilik her bir populasyon icin haplotip ¢esitliligi (Hd) ve niikleotid
(Pi) ¢esitliligi olarak degerlendirilmistir. incelenen populasyonlar arasinda haplotip
(Hd) ve niikleotid (P1) ¢esitliligi en yuksek tanminler Eri¢ populasyonunda (Hd: 0.7142
ve Pi: 0.0036) kaydedilmistir (Tablo 4.1.10).

Populasyonlar aras1 genetik farklilasma parametrelerine (Gst, Nst ve Fst) gore
Eric populasyonun tim populasyonlarla farklilasma degerinin en az oldugunu
sOyleyebiliriz. Ps. aucherianus populasyonlarinda Nst degerlerinin Gst degerinden
blylk oldugu gézlenmistir. Ps. aucherianus’a ait Eri¢ populasyonunun diger akraba
turlere ait populasyonlara kiyasla, tur i¢i nispeten yiiksek bir gen akigina sahip oldugu
ve kendi tlrlne ait populasyonlarla gen akisi seviyesinin daha da arttigini sdyleyebiliriz
(Tablo 4.1.10).
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Tablo 4.1.10. matK verilerine ait istatiksel hesaplamalar SS: Dizi sayisi; PBS: polimorfik bélge sayisi; S:
Ayrilma bdlgesi; HN: Haplotip sayisi;; TMS: Toplam mutasyon sayisi; k1: Ortalama niikleotid farklilig:
sayisi; Pi: Nikleotid ¢esitliligi; Hd: Haplotip (gen)gesitliligi; Nm degeri igin; a-Gst (Nei 1973) b-Nst
((Lynch and Crease 1990 (with Jukes and Cantor correction) c- Fst ((Hudson, Slatkin and Maddison
1992) Not: Farkl tiirlerin populasyon kargilastirilmasinin amaci Eri¢ populasyonun diger tiirlerle olan
iligkisini gostermektir.

SS PBS TMS S k1 pi HN Hd
PADU 36 2 2 2 0.163 0,00018 3 0,160
PAUM 25 5 5 5 0,400 0,00043 3 0,15667
PSAU 31 0 0 0 0,00000 0,00000 1 0,00000
PSER 29 11 11 11 3,365 0,00365 6 0,71429
PYFS 24 1 1 1 0,08333 0,00009 2 0,08333
PYUS 26 0 0 0 0,00000 0,00000 1 0,00000
Ki-Kare (Genetik Hs (HBK Gst Nst Fsr Nm
farklilasma) 1992)
PADU-PAUM P<0.001 (0,0000) 0,15884 0,71939 0,78038 | 0,78046 | a-0,20 b-0,14 c-0,14
PADU-PSAU P<0.001 (0,0000) 0,08652 0,84151 0,98661 0,98656 | a-0,09 b-0,01 c-0,01
PADU-PSER P<0.001 (0,0000) 0,40552 0,34611 0,54896 | 0,54895 | a-0.94b-0,41c-0,41
PADU-PYFS P<0.001 (0,0000) 0,13007 0,76499 0,94185 0,94180 | a-0,15b-0,03 ¢-0,03
PADU-PYUS P<0.001 (0,0000) 0,09398 0,82796 0,98003 | 0,97998 | a-0,10b-0,01 c-0,01
PAUM-PSAU P<0.001 (0,0000) 0,06929 0,86691 0,97231 | 097222 | a-0,08 b-0,01 c-0,01
PAUM-PSER P<0.001 (0,0000) 0,45778 0,38101 0,62070 0,62041 | a-0,81b-0,31¢-0,31
PAUM-PYUS P<0.001 (0,0000) 0,07667 0,85711 0,96161 | 0,96154 | a-0,08 b-0,02 c-0,02
PAUM-PYFS P<0.001 (0,0000) 0,12081 0,78460 0,92550 0,92545 | a-0,14 b-0,04 c-0,04
PSAU-PSER P<0.001 (0,0000) 0,34439 0,27604 0,48662 | 0,48647 | a-1,31b-0,53 c-0,53
PSAU-PYUS P<0.001 (0,0000) 0,00000 1,00000 1,00000 | 1,00000 | a-0,00 b-0,00 c-0,00
PSAU-PYFS P<0.001 (0,0000) 0,03595 0,92839 0,98971 0,98969 | a-0,04 b-0,01 c-0,01
PSER-PYUS P<0.001 (0,0000) 0,37815 0,45974 0,41138 | 0,41222 | a-0,59 b-0,72 ¢c-0,71
PSER-PYFS P<0.001 (0,0000) 0,43100 0,41014 0,32542 0,32630 | a-0,72 b-1,04 c-1,03
PYUS-PYFS P<0.001 (0,0000) 0,03986 0,92284 0,97961 | 0,97959 | a-0,04 b-0,01 c-0,01

Molekdiler varyans analizlerine gore turlere ait populasyonlar arasi genetik
varyans dolayisiyla buna bagli genetik farklilasma, Ps. aucherinus’ta % 95.73 ve Ps.
yusufeliensis’te % 98.04 olarak tespit edilmistir. Bu sonu¢ Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis populasyonlarinin  olduk¢a farklilasmis oldugunu gostermekte ve

farklilagsma parametrelerini (Fst=®st) desteklemektedir (Tablo 4.1.11).

Tablo 4.1.11. Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarim ttim haplotipleri igin
molekiiler varyans analiz sonuglar1

AMOVA
Gruplar Varyasyon kaynagi df Karelerinin Varyans Varyasyon yuzdesi
Toplam bilesenleri
PsauPser- Populasyonlar arasi 3 170.564 2.77959 Va 95.73
PaduPserPadu-Pser Populasyonlar ici 92 11.405 0.12396 Vb 4.27
k=1 Toplam 95 181.969 2.90356
Fiksasyon indisleri Fst: 0.95731
Fst Padupser Padu 0.95157 Psaupser Pser 0.94673
0.95940 0.95940
PyusPyfs k=1
Pyus (Fst): 0.98121 Populasyonlar arast 1 | 24982 1.00007 Va 98.04
Pyfs (Fst): 0.97958 Populasyonlar igi 48 | 0.958 0.01997 Vb 1.96
Toplam 49 | 25.940 1.02003
Fiksasyon indisleri Fst: 0.98043

Tajima D testi Ps. sintenisii hari¢ diger populasyonlarda Tajima D testinin
isatiksel olarak onemli olmadigi tespit edilmistir (P > 0.10 oldugu igin deger dnemli
degil Tajima D: 0.04665). Tajima D’nin Ps. sintenisii (Tajima D:-1.99937 P < 0.05)
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populasyonlari igin istatiksel olarak 6nemli ve sifirdan kiigiik olmasi bu populasyonun
yakin bir zamanda dar bogazdan ge¢mis (ya da azaldigini) olabilecegini ya da
populasyonda bu lokusun asir1 bir se¢ilime maruz kaldiginin bir kanit1 olabilir.

Dogal olarak, genetik acidan en farklilasmis populasyon cografik mesafeye
(uzaklik) uygun bir bigimde Ps. yusufeliensis’e ait Yusufeli ilgesinin derin vadilerinde
yer alan populasyon olmustur. Ayni zamanda populasyon i¢i genetik varyasyon
seviyesinin olduk¢a diisiik olmas1 Yusufeli populasyonun oldukca izole ve derin bir
vadi igerisinde yayilis alaninin smirlanmis olmast ile iligkilendirilmistir. Ps.
yusufeliensis tiiriiniin, Tortum populasyonunun Yusufeli populasyonuna kiyasla Ps.
aucherianus populasyonlariyla daha yakin bir genetik akrabalik sergiledigi ve genetik
acidan daha az farklilastigi belirlenmis, ayrica populasyon ic¢i genetik varyasyon
seviyesi de bu populasyonda daha yiiksek bulunmustur. Dahas1 cografik mesafeye ve
habitat pargalanmasina uygun bir sekilde, Tortum populasyonunun Ps. aucherianus
populasyonlar1 ile adim adim seviyesi de§isen ve bir ortak orjine isaret eden 1limli
seviyede Ozgiin allellere sahip oldugu ortaya konmustur. PS. aucherianus tarinin
Erzincan ve ¢evresinde yayilis gésteren populasyonlari igerisinde, populasyon dinamigi
acisindan en zengin olani Eri¢ olarak tespit edilmistir. Bu populasyonun digerleriyle
genetik farklilasma seviyesi oldukca diisiikk, populasyon i¢i genetik varyasyon
seviyesinin daha yiiksek oldugu belirlenmistir. Maternal kalitim agisindan (matK gen
bolgesi) bu populasyon igerisinde ¢ok sayida farkli haplotipin varligi tespit edilmis ve
bu haplotiplerin bazilarinin diger populasyonlarla ortak oldugu ortaya koyulmustur. Eri¢
populasyonuna ait tek bir haplotipi tagiyan Bagistas populasyonunun genetik agidan
daha homojen ve populasyon i¢i genetik varyasyonu daha diisiik bir yap1 icerdigi tespit
edilmistir. Bu durum bu populasyonun gelecegi ve korunmasi agisindan ciddi bir riskin
varlhigina isaret etmektedir. Sadece Eri¢’e ait haplotipleri icermesi nedeniyle bu
populasyonun Eri¢’ten koparak olusmus kapali bir populasyon oldugu diistiniilmiistiir.
Bu populasyonun cografik mesafeyle uygun bir bigimde Erig ile oldukca akraba bir gen
havuzuna sahip oldugu s6ylenebilir. Cografik olarak Ps. sintenisii turuyle oldukca yakin
bir konumda yayilis gosteren Dutluca populasyonlarinin maternal kalitim agisindan Ps.
aucherianus’un populasyonu oldugu kesin olmakla birlikte (matK’ya gore) diisiikte olsa
Ps. sintenisii’ye ait populasyonla ortak 6zgin allellere veya lokusa sahip oldugu ortaya
cikarilmistir. Bu populasyonda yayilis gosteren bireylerin morfolojik olarak her iki
taksona benzerlik gostermesi filogenetik agidan yakin akraba iki takson arasinda olusan

melez bir populasyon oldugu diistiniilmiistir. Ps. aucherianus ve yakin akraba
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taksonlara ait populasyonlarin genel olarak populasyon ig¢i diisiik genetik varyasyon ve
populasyonlar arasi yiiksek genetik farklilasma gostermis olmasi biiyiikk olasilikla
kendilerine dollek olmalar1 ve yayilis alanlari smirli yoresel endemik olmalarindan
kaynaklanmaktadir. Bu durum, populasyon biiyiikliiklerini etkilemis ve populasyonlar
arast gen akisini azaltmistir. Habitat parcalanmasi ile birlikte 6zgiin allellerin bir
kisminin populasyonu ile birlikte ortadan kaybolmasi genetik ¢esitliligin azalmasina yol
acmistir. Bunun sonucunda populasyonlarin cografik olarak giderek izole olmasi ve
birey sayisindaki azalma genetik stiriiklenmenin sonucu olarak ortaya ¢ikmistir ve bu da
onceleri homojen bir yap1 gosteren populasyonlar arasinda genetik farklilagmaya neden
olmustur. Bu faktorlerin yanisira, Ps. sintenisii ise filogenetik agidan her ne kadar Ps.
aucherianus orjinli olsa da, dar bogaz etkisine altinda kalmak suretiyle farklilasmis ve

0zgiin gen havuzuna kavusmus bir tiir olarak géziikkmektedir.
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4.2. Tartisma

Bu c¢alisma, Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarina ait
populasyonlarinin genetik ¢esitliligini ve populasyonlar arasindaki benzerlik ve
farkliligin belirlenmesi i¢in gergeklestirilen ilk caligmadir. Calisma sonucunda elde
edilen morfolojik, karyolojik ve molekdler verilere gore Ps. sintenisii, Ps. yusufeliensis
ve Ps. aucherianus tirlerinin filogenetik agidan yakin akraba olmakla birlikte farkli
tirler oldugu belirlenmistir. Taksonomik agidan aynmi taksonomik grupta yer alan
taksonlarin siirlarinin net bir bigimde ortaya konmasi her ne kadar zor olsa da,
mikromorfolojik karakterler olarak ele alinan aken ve pappus yapilar1 ayirt edici
karakterler olarak fonksiyonel bulunmustur. Ele alinan tiirler sitogenetik agidan ayni
kromozom sayilarin1 paylagmakla birlikte karyomorfolojileri acisindan farklilagtiklar
belirlenmistir.

Ps. aucherianus ve yakin akraba taksonlar kromozom morfolojileri
incelendiginde tamami metasentrik ve submetasentrik kromozomlardan olusmaktadir.
Ps. sintenisii (30 m), Ps. aucherianus (4sm + 26m) ve Ps. yusufeliensis (2sm+28m)
tirlerinin kendine 0zgii karyotip formiilleri bulunmaktadir. Tiimiinde metasentrik
kromozomlar baskin olarak bulunmakta olup bu durum tiirlerin ortak bir soydan kdéken
aldiklarim1  diisiindiirmektedir. Karyomorfolojik agidan tilirlerin ve tiirlere ait
populasyonlarin asimetri indekslerine gore degerlendirdigimizde Ps. yusufeliensis
(Tortum-Yusufeli) populasyonlarinin asimetri indekslerinin birbirine yakin, Ps.
aucherianus (Bagistas-Eri¢-Dutluca) populasyonlarinin ise belirli bir derecede ¢esitlilik
icerdigi tespit edilmistir. Ps. aucherianus populasyonlar1 igerisinde Dutluca
populasyonun toplam haploid kromozom uzunlugu (TKU) agisindan da farklilik
gosterdigi belirlenmistir. Ancak bu farkliliklarin bir tiir igerisinde gézlenebilecegi ve tiir
icinde Onemli bir farklilik olusturmadigi bildirilmistir (Sharma ve Chattopadhyay,
1984). Dutluca populasyonun karyomorfolojik olarak diger Ps. aucherianus
populasyonlarindan farklilik géstermesinin yaninda bu populasyona ait bireyler
morfolojik agidan incelendiginde de genis Olgiide varyasyonlar goriilmektedir. Dutluca
populasyonu morfolojik ve mikromorfolojik o6zellikleri agisindan daha ayrintili
incelendiginde Ps. sintenisii ve Ps. aucherianus arasinda melez bir tir olabilecegi
distintilmistiir. Ancak, detayli karyomorfolojik veriler 1s1ginda bu populasyonun Ps.
aucherianus’a ait bir populasyon oldugu ortaya g¢ikarilmistir. Sitotaksonomik agidan

genel bir sonug olarak, Ps. aucherianus turinun karyotip ve morfolojisi agisindan genis
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6lctide varyasyon icermesi populasyonlari arasi yiiksek genetik farklilagsma igermesi ile
korelasyon gostermektedir.

Taksonomik olarak bir tiiriin sinirlarinin belirlenmesi oldukga zor ve tartismali
bir siirectir ve farkli operasyonel kriterler siklikla farkli sonuglara yonlendirir. Bu
calismada morfolojik olarak birbirlerine olduk¢a benzeyen, hatta yiliksek varyasyona
sahip olmalarindan dolay1 ayirt edici karakterlerin olduk¢a az oldugu Ps. aucherianus
ve yakin akraba taksonlarin genetik akrabaliklarini ve tir i¢i genetik gesitliligini analiz
etmek icin kullanilan AFLP verilerine dayali gerceklestirilen analizler sonucunda
populasyonlar arasi1 genetik farklilasma parametreleri ve populasyonlarin uzaysal
dagilimlar1 (PCoA ve PCA) gostermistir ki bu populasyonlar (Salihli, Bagistas ve
Yusufeli) farkli tiirlere aittir. AFLP verilerinin yani sira, morfolojik, sitolojik ve

filogenetik analizlerinden elde edilen sonuclar birbirlerini desteklemektedir.

Dogada ¢ok az populasyon Hardy-Weinberg (HW) dengesindedir (Bardakgt,
2013). Tum populasyon ve altpopulasyonlar icindeki HW oranlarindan sapma 6l¢iimleri
ile toplam varyasyon oranini tespit etmek i¢in Fis (F istatistigi kullanilarak hesaplanir)
degerleri kullanilmaktadir. Populasyonlarda pozitif degerler heterozigot eksikligini,
negatif degerler heterozigot fazlaligin1 géstermektedir (Weir ve Cockerham, 1984; Nei,
1986; Neigel, 1997). Bu verilerle uyumlu olarak, mikrosatellit verilerimize gore Ps.
yusufeliensis  (Fis=Tortum:-0.1034)  populasyonlarinda  heterozigot  fazlalig
goriilmektedir. Bu degere gore Ps. yusufeliensis’e ait Tortum populasyonun genetik
cesitliligi yliksek dig dollek (outbreeding) bir populasyon oldugunu sdyleyebiliriz.
Bununla birlikte, Ps. sintenisii tiirlinde ise heterozigot azligi goriilmektedir. Tlre ait
populasyon igerisindeki goriilen heterozigot kaybina yiiksek null allel frekansinin
(Salihli: 0.1293) neden oldugu diistiniilmektedir. 0.05’den yiksek null allel frekans
degerleri populasyonda null allelerin varligina isaret etmekte ve sonugta, null allellerin
varligr populasyonda heterozigotluk kaybina neden oldugu bildirilmistir (Yilmaz ve
Karaca, 2012; Khanshour ve ark., 2013). Ps. sintenisii’de tespit edilen asir1
homozigotluk veya heterozigot eksikligi (Fis: 0.3135) ve yiiksek null allel frekansi
(0.1293) populasyonun HW dengesinden sapmasinda etkili olan faktorler oldugunu
diisinmekteyiz (Corre ve ark., 2014). Hardy-Weinberg dengesinden sapmanin tek
lokusun analiz edilmesinden kaynaklanabilecegi  disiiniilse de, HWE’nin
varsayimlarinin dogal populasyonlar da yerine gelmesinin olduk¢a zor oldugu

bilinmektedir (Koban, 2010).
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Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin ve taksonlara ait
populasyonlarin farkhilasmasinda cografik yapi ve mesafenin etkisi
Populasyonlar aras1 genetik varyasyonun izlerinde, miktarinda ve tipindeki
farklilik ve benzerlikler bir¢ok faktorle sonuglanabilir.
1) iki populasyon genetik olarak benziyorsa;
a) Bu iki populasyon yakin bir zamanda birbirinden ayrilmigtir ve aralarinda hale
gen akis1 devam etmektedir.
b) Bu iki populasyon ¢ok buyik populasyonlardir (az miktarda genetik siiriiklenme
ile)
c) Bu iki populasyonun benzer bigimde lokuslarini etkileyen benzer segilim
baskilarina maruz kalmis olmalaridir.
2) Iki populasyon genetik olarak farkliysa;
a) Bu iki populasyon ¢ok uzun zaman 6nce izole olmuslardir ve aralarinda gen
akis1 bulunmamaktadir.
b) Genetik siiriiklenme biiyiik farkliliklar olusturmustur.
¢) Bu iki populasyonun lokuslarimi etkileyen farkli secilim baskilar1 bulunmaktadir
(Hedrick 2005).

Zhang ve ark. (2014) tarafindan Rheum tanguticum populasyonlarina ait
AMOVA analizleri sonucunda populasyonlar arasi % 67.6 (Fst= 0.82996) ve ici %
13.88 (Fsc= 0.86121) genetik farklilasma degerlerine bagli olarak populasyonlar
arasindaki varyasyonun yiiksek oldugu rapor edilmistir. Populasyonlar icerisinde toplam
varyasyonun diisiik olmasi, populasyonlar arasinda yiiksek bir farklilagsmanin gostergesi
oldugu bildirilmistir (Nielsen, 2004). Bu sonuglarla uyumlu olarak molekiler varyans
analizlerine (AMOVA) goére populasyonlar arasi varyasyonun (% 95.73 ve % 98.04)
populasyon i¢i varyasyondan (% 4.27 ve % 1.96) daha yilksek olmasi nedeniyle
populasyonlarimizin birbirlerinden oldukga farklilagmis oldugunu soyleyebiliriz. matK
verilerine goOre, Ps. aucherianus populasyonlarinin genetik agidan yiiksek oranda
farklilasmasinda genetik siiriiklenmenin biiyiik etkisi oldugunu diistinmekteyiz. PS.
yusufeliensis’e ait Yusufeli populasyonun derin bir vadide sikisip kalmasi, bu
populasyonun lokuslarimin farkli segilim baskilarina maruz kalmasina ve sonugta
genetik olarak bu tiirtin diger populasyonundan (Tortum) farklilasmasina neden
oldugunu séyleyebiliriz. Ps. aucherianus ve Ps. yusufeliensis populasyonlarinin oldukca

yiiksek bir farklilasma gostermesi bu tiirlere ait populasyonlar arasinda toprak yapisi,
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iklim, ya da ¢esitli ¢evre kosullarin etkili oldugunu, hatta belki de bilmedigimiz bir
cografik veya genetik bir bariyer olabilecegini ve populasyonlar arasindaki gen akisini
azalttigini sdyleyebiliriz.

Tdrlere ait populasyonlar tzerinde etkili olan etmenler sadece iklim ya da cevre
kosullart mi, yoksa ge¢misten giinimiize kadar uzanan jeolojik zamanlar boyunca
degisen ve buna bagli olarak olusan tiirler ya da tiirlere ait populasyonlardaki evrimsel
gecmise ait izler midir? Eosen’den baslayip Miyosen’de devam eden iklim
degismelerine en iyi uyum saglayan otsu bitkilerdir. Otsu bitkilerin ilk tiyeleri yalnizca
20-25 milyon yil Once ortaya ¢ikan papatyagiller (Asteraceae) ailesi, bugiin karalar
uzerinde kutuplardan tropikal alanlara kadar binlerce otsu tiri ile temsil edilmektedir.
Bu familyanin Tiirkiye’de yetisen 100°den fazla cinsi ve 1000’den fazla tiiri
bulunmaktadir. Yeni c¢alismalar Anthemis, Achillea, Cota, Tanacetum ve
Tripleurospermum’un atalarinin Erken Miyosen sonlarina dogru (yaklasik 18 milyon yil
once) bazal Afrika soylarindan ayrildigini rapor edilmistir (Briggs, 1995; Oberprieler,
2005). Bu olayin biiyiik olasilikla Afrika ve Avrasya platformlarinin, Arap tektonik
plakasiyla ¢arpigsmasiyla ilgili olabilecegi bildirilmistir (Avci, 2014). Ancak, Asteraceae
familyasinda yer alan ve Psephellus taksonlarina yakin bir cins olan Centaurea cinsi ile
yapilan caligmalarda 6 ya da 5.2 milyon yi1l dnce Messiniyen tuzluluk krizine bagh
olarak Acrocentron grubunun iran’dan batiya dogru gé¢ ettigi bildirilmistir (Font ve
ark., 2009). Bu durumda Astereaceae familyasina ait tiim {iyelerin Afrika kaynakli
olmadigini sdyleyebiliriz.

Ps. sintenisii, Ps. yusufeliensis ve Ps. aucherianus tiirlerinin ITS, rpl32-trnL(VA®)
ve matK kombine dizilerinin analizleri (NJ) ile elde edilen agac¢ bu trlerin ortak bir
atadan tiiredigini gostermistir. Tiirkiye topografyasi agisindan ¢ok ¢esitlilik gosteren bir
sahadir. Bazi bitkiler Pleyistosen’deki iklim degisimleri, 6zellikle de buzul donemleri
esnasinda kendileri i¢in uygun kosullar saglayan alanlara g¢ekilerek izole olmus ve
yasamlarina devam etmistir. Bu degisimler sirasinda bazi bitkilerin yayilis alanlarinda
parcalanmalar meydana gelmis ve bu pargalanan topluluklar zaman icinde genetik
olarak ta farklilasmistir. Son buzul ¢agi sonrasinda, siginma alanlarindan dagilan
populasyonlar, yeni yayilis alanlari olusturmustur (Avci, 2011). DNA haplotip
benzerlikleri kullanilarak, bir bitki ya da hayvan tirinin kuzeyli populasyonlarindan
hangilerinin atalarinin, son buzul ¢agr maksimumun’daki kacis bolgelerinde yasamis
oldugunu tahmin etmek muimkindir (Hewitt, 2004). Maternal kalitima dayali matK

verilerinden elde edilen haplotip agina gore atasal pozisyondaki populasyonun Ps.
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yusufeliensis’e ait Yusufeli populasyonu oldugu diisiiniilmektedir. Ulkemizde yayilis
gosteren Ps. yusufeliensis tirtiniin morfolojik olarak Kafkasya orjinli Ps. arpensis tlr(
ile akraba oldugu ve buzul ¢agi sonrasi dagilmalar sirasinda Ps. arpensis turiinden
ayrilarak evrimlestigi ongoriilmektedir. Evrimsel izler goz oniine alindiginda ilk olusan
trin Ps. yusufeliensis oldugu, daha sonra sirasiyla Ps. aucherianus ve Ps. sintenisii

tiirlerinin olustugunu soylebiliriz (Sekil 4.40).

SALIHEY®,
PS. SINTENISI /=

Sekil 4.40. Kuvarterner’de daglik alanlarin yiiksek kesimlerinde ¢ok daha genis alanlar kaplayan daimi
buzullar (Avci, 2014). Bu dénemde Anadolu’nun bazi havzalarinda plitvyal goller gelismis ve daimi kar
siir1 giinimiizdekinden ¢ok daha asagilara (800-1000m’ye kadar) inmistir (Guner, 2014)

Tiirlesme siirecinde Kuzeydogu Anadolu bolgesinin jeolojik yapisinin buyik
etkisinin oldugu diisiiniilmektedir. Dogal olarak, tektonik agidan Artvin-Yusufeli zonu
ile Tortum-Olur zonunun birbirleriyle yakin akraba olup Oltu-Ekayli zonunu
olusturdugu bilinmektedir. Ps. yusufeliensis turtine ait iki populasyondan biri Yusufeli
derin vadisinde yer alirken, digerinin Tortum’da dar bir alanda yayilis gdstermesi bu
tektonik iliski ile dogru orantili olup tiiriin yayilis hattin1 belirleyen bir unsur olarak
gorulmektedir.

Ps. yusufeliensis ve Ps. aucherianus tirlerine ait populasyonlar arasinda genetik
farklilagsmay1 artiran diger 6nemli etmenin Dogu Anadolu bolgesinin daglik yapisi
oldugu diistintilmektedir. Dag habitatlari, vadi ve ovalar1 ¢evreleyerek onlart muazzam
sekilde farklilastiran 6zel iklim kosullar1 olusturmaktadir. Bu nedenle sarp topografik ve

iklim egilimleri genetik degisim ve go¢ bariyerleri ile karakterize edilen agir
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parcalanmis habitatlara yol agmakta (Wesche ve ark., 2006) ve populasyonlarin
farklilasmasinda cografik yapinin biiyiik etkisi oldugunu gostermektedir (Zhang ve ark.,
2014).

Par¢alanmis habitatlarda bulunan Ps. yusufeliensis ve Ps. aucherianus’e ait
populasyonlar arasindaki genetik farklilasma derecesi populasyonlarin aralarindaki
cografik mesafenin artis1 ile korrelasyon gosterdigi goriilmektedir. Bu durum, Ps.
yusufeliensis tlrline ait Tortum populasyonun Ps. aucherianus populasyonlariyla,
Yusufeli populasyonuna goére daha fazla genetik iliski géstermesini ve genetik agidan
cografik mesafeye uygun olarak daha az farklilagmasini agiklamaktadir (Tablo 4.1.10
matK’ya ait Gst verileri).

Ps. aucherianus ait populasyonlarin haplotipleri incelendiginde, her bir
populasyonun haplotip kompozisyonun ayni boélge ig¢inde bile populasyonlar arasinda
farklilagtigt  tespit edilmistir  (Dutluca-Erig-Bagistas). Aymi  bdlge igerisinde
populasyonlar arasi farklilasma kompozisyonu, haplotipler arasit molekiiler mesafeyi
temel alan Nst ve haplotip frekansin1 temele alan Gst parametrelerine gore Nst’nin
Gst’den biiyiik olmasi (Nst>Gst) aymi populasyonda yakin akraba haplotiplerin
olusmasina ve filogenetik bir alt bolinmenin varligina isaret etmektedir (Pons ve Petit,
1996) Bu kapsamda, Ps. aucherianus populasyonlarinin  Dutluca-Eric:
0,54896>0,34611, Dutluca-Bagstas: 0,98661>0,84151, Eric-Bagistas:
0,48662>0,27604 degerleri ile iliskili haplotip kompozisyonlarina sahip oldugunu
sOyleyebiliriz. Posada ve Crandall (2001)’in birlesme (coalescence) teorisine gore,
iligkili haplotiplerin biiyiik olasilikla en eski nesili gosterdigi rapor edilmistir. PS.
aucherianus’un Dutluca-Eri¢’in ve Eri¢-Bagistas populasyonlariin iliskili haplotip
kompozisyonlarina bagli olarak Eri¢’in en eski nesil oldugunu soyleyebiliriz. Bu bilgiler
Bagistas populasyonun Eri¢’ten koparak olusmus kapali bir populasyon oldugu
diistincemizi desteklemektedir.

Ps. sintenisii tlrinin Ps. aucherianus’un Dutluca populasyondan farklilasarak
olustugu diistilmektedir. Bu diisiincemizi Dutluca populasyonun Ps. sintenisii’ye ait
populasyonla ortak ozgiin allellere veya lokusa sahip olmasi ve bazi morfolojik
ozelliklerin benzer olmasi desteklemektedir (Sekil 4.37 pozisyon/baz: 237/T; 337/G).

Ps. aucherinaus ve Ps. yusufeliensis’e ait populasyonlar ve taksonlar arasinda az
ama siirekli bir gen akisiin olmasi populasyonlarin cografik olarak birbirleriyle
baglantili olmasindan ya da filogenetik agacta goriildiigli gibi atasal gen akisindan

kaynaklandig1 diistiniilmektedir (Hensen ve ark., 2005; Peterson ve ark., 2008; Leaché
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ve ark., 2014). Tdrlere ait populasyonlar arasi diisiik seviyede gen akisi populasyonlar
arast genetik farklilasmay1 artirmaktadir (Tablo 4.1.10 matK’ya dayali Nm degerlerine
bagl olarak).

Ps. sintenisii ise filogenetik agidan her ne kadar Ps. aucherianus orjinli olsa da,
dar bogaz etkisi altinda kalmak suretiyle farklilasmis ve 6zgilin gen havuzuna kavusmus
bir tlr olarak gozukmektedir. Ps. sintenisii’yi bir tlr olarak degerlendirmemizin nedeni
AFLP ve matK’ya dayanan genetik farklilasma (Gst) degerlerinden ziyade,
karyomorfolojik ve morfolojik veriler, kombine gen bdlgelerinden elde edilen
filogenetik agaclar ve AFLP verilerine dayali uzaysal dagilim grafikleridir.

Kurata ve ark. (2008) tarafindan, Yeni Caledonia adasi boyunca ¢ok sayida
endemik tlriin Eosen doneminin sonunda olustugu ve dogal toprak yapisinin
vejetasyonu etkiledigi ileri siiriilmiis (Orstom, 1983; Brooks, 1987; Navarro ve ark.,
1999) ve adadaki bol bitki ¢esitliligine Miyosen’de diizlilk olusumundan sonra ortaya
cikan serpantin toprak ve edafik faktorlerin katki saglamis olabilecegi bildirilmistir
(Jaffré, 1980; Setoguchi ve ark., 1997, 1998). Serpantin topraklar asir1 miktarda
magnezyum, kromiyum ve nikel elementlerine sahip olmasina ragmen, potasyum,
fosfor ve kalsiyum gibi besinler agisindan eksiktir. Serpantin topraklarda organik madde
birikimi zayif oldugu icin su tutma kapasitesi azalmakta ve bitkiler kuraklik stresine
maruz kalmaktadir (Kruckeberg, 1954; Brooks, 1987; Gardner ve MacNair, 2000;
Hughes ve ark., 2001). Bu durumda, serpantin topraklarda yetisen bitkiler diisiik besin
miktarin1 tolere edebilmelidir ve agir metalleri detoksifiye edebilme 6zelligine sahip
olmalar1 gerekmektedir. Serpantin topraklarda goriilen yiiksek tiir ¢esitliligi serpantin
alanlarda bulunmayan atasal tiirlerden farklilasan metabolizmalar1i ve morfolojik
karakterlere sahip olan edafik endemik tiirlerin varligiyla iliskilendirilebilir (Brooks,
1987). Bu adaptasyonlar edafik faktorlerle iligkili tiir i¢i ve tiirler aras1 evrimin bir
Ornegi olarak diigiiniilmektedir (Rajakaruna ve Bohm, 1999; Mengoni ve ark., 2000,
2001, 2003; Taylor ve Levy, 2002; Rajakaruna ve ark., 2003). Serpentin topraklarin
tizerinde yetigen bitkilerin tiirlesmesini ve endemizmini 6nemli oranda hizlandirmakta
(Brooks, 1987; Proctor, 1999) ve daha ¢ok nadir ve endemik bitkilerin olusmasina katk1
saglamaktadir (Skinner ve Pavlik, 1994). Bu bilgiler 1518inda, Ps. sintenisii tirintn Ps.
aucherianus’tan farklilagmasinda bir tiir jeolojik izolasyon (Avci, 2014) olarak
diisiiniilen serpantin habitat yapisinin etkili oldugunu 6ngdrebiliriz. Bu 6ngoriimiizii
matK verilerine dayanan Tajima’nin test sonuglart (Tajima D: -1.99937 P < 0.05)
desteklemektedir. Teste gore, Ps. sintenisii (Salihli) buyuk cevresel bir degisim
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gecirmistir (Kimura, 1984). Bu ¢evresel degisim etkeninin "jeolojik adalar ya da edafik
adalar" olarak ifade edilen serpantin toprak yapisindan kaynaklandig: diisiiniilmektedir

(Avci, 2014).

Endemik tiirlerdeki genetik cesitlilik

Bir populasyonun bireyleri arasinda molekiiler analizler ile ortaya konan diisiik
genetik varyasyon seviyesi, risk altindaki populasyonlarda korumaya yonelik genetik
cesitliligin izlenmesini ve geriye kalan populasyonlara iligkin pargalanmanin genetik
sonuglarinin degerlendirilmesini saglayabilir (Cruzan, 2001; Wallace 2002).

Femeniasia balearica (Vilatersana ve ark., 2007), Eryngium alpinum L.
(Gaudeul ve ark 2000), Pedicularis palustris L. (Schmidt ve Jensen, 2000), Centaurea
nivea (Sdzen ve Ozaydin, 2009), Rhododendron protistum var. giganteum (Wu ve ark.,
2014) gibi baz1 endemik tiirlerde genetik cesitliligin yiiksek oldugu gibi sasirtic
sonuclar rapor edilsede (Luan ve ark., 2006), ¢ogunlukla endemik ve nesli tikenmekte
olan tlrlerde cevresel etmenlerin uygun olmamas: ve belli bir alanda kalmasina bagl
olarak genetik ¢esitliliginin diisiik oldugu bildirilmistir (Amos ve Harwood, 1998; Xiao
ve ark., 2004; Li ve Xia, 2005; Jin, 2007; Lu ve ark., 2008).

Dogal populasyonlarda genetik cesitliligin belirlenmesinde heterozigotlugun
bliylik 6nemi bulunmaktadir. Bir veri setinde ilk hesaplanmasi gereken parametrelerden
biri heterozigotluktur. Bir populasyonda heterozigot bireylerin frekansi olan gézlenen
heterozigotluk (Hobs) ya da gen havuzundan rasgele secilen iki gametin farkl: allellere
sahip olma olasiligin1 veren beklenen heterozigotluk (Hexp) populasyonlarin genetigi
hakkinda bir fikir sunan ve yaygin olarak kullanilan bir 6l¢iim olup (Vonholdt ve ark.,
2008; Toro ve ark., 2009; Andras ve ark., 2011), bu tlr 6lcimler populasyondaki allel
frekans1 i¢in olduk¢a hassastir. Gozlenen heterozigotlukta bir azalma nesildeki
bireylerin uyum iyiliginde bir azalmay1 getirecektir (Reed ve Frankham, 2003; Szulkin
ve ark., 2010). Centaurea horrida populasyonlar1 arasinda beklenen heterozigotlugun
dort lokus icin ortalama 0.603- 0.854 degerleri arasinda degismesine bagli olarak
populasyonlarda hem orta hem de yiiksek genetik cesitliligin oldugu bildirilmistir
(Mameli ve ark., 2008). Bu degerler, ¢alismamizla uyumlu gibi goriinse de (0.8-0.9),
analizlerimiz tek bir lokusa dayandigi igin populasyonlarimizin gesitliligini hakkinda
tam olarak bir yorum yapamamaktayiz. Lokuslar arasindaki varyasyonun genellikle

bireyler arasindaki varyasyondan daha yiiksek olmasi nedeniyle daha cok lokus
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incelemek bu tiir sapmalar hakkinda daha dogru bir yorum yapilmasina imkan
verecektir. Ozellikle nadir tiirlerde ¢ok sayida lokus incelemenin ¢ok daha faydali
oldugu bildirilmistir (Nei, 1987).

Ps. sintenisi (Salihli) ve Ps. aucherianus (Bagistas) populasyonlarinda tespit
edilen allelik zenginlikteki azalis ile (Tablo 4.1.5.) birlikte gelecekte bu populasyonlarin
cevresel degisimlere karsi adaptasyon potansiyelinde azalmaya yol agabilecegi
diistintilmektedir (Fisher, 1930).

Kritik  tehlike altinda  bulunan  Omphalogramma  souliei  tdrinin
populasyonlarinda genetik ¢esitlilik hesaplamalarina gore Nei’nin ¢esitliligi (h) 0.1135,
polimorfik bant yizdesi (PBY) % 42.53 ve shannon indeksinin (1) 0.1762 oldugu ve
diisiik seviyede genetik ¢esitlilige sahip oldugu bildirilmistir (Huang ve ark, 2009). Bu
verilerle ve literatiirdeki bircok calisma ile uyumlu olarak, AFLP verilerine dayali
genetik cesitlilik seviyesi 6l¢lim degerlerine gore Ps. sintenisii h: 0.08, PBY: 27.70 ve I:
0.1355, Ps. aucherianus h: 0.09, PBY: 29.49 ve I: 0.1454 ve Ps. yusufeliensis’te h: 0.06
PBY: %22.20 I: 0.1043 genetik cesitliligin diisiik oldugu soyleyebiliriz (Amos ve
Harwood, 1998; Li ve Xia, 2005; Xiao ve ark., 2004; Jin, 2007; Lu ve ark., 2008;
Palermo ve ark., 2002)

Nesli tikenmekte olan bitkiler Gzerinde gergeklestirilen genetik analizlerde
kloroplast gen bolgelerine ait haplotip ¢esitliligin yiiksek oldugu ve kritik degerle
uyumlu olarak (Hd > 0.5) 06-0.87 degerleri arasinda degistigi rapor edilmistir (Su ve
ark., 2004; Su ve ark., 2005; Huang ve ark., 2005; Kim ve ark., 2007; Zhou ve ark.,
2010; Al-Qurainy ve ark., 2014). Rapor edilen bu degerler matK haplotip analiz
sonuglarimizla uyumlu olarak Ps. aucherianus icin Hd: 0.653, Ps. yusufeliensis i¢in Hd:
0.528 olarak belirlenmistir. Literatiire gore, cesitli bitkilerde tir seviyesinde niikleotid
cesitlilik (Pi> % 0.5) degerinin 0.002 ile 0.005 arasinda degistigi bildirilmistir (Su ve
ark., 2005; Huang ve ark 2005; Zhou ve ark., 2010; Al-Qurainy ve ark., 2014). matK
bulgularimiza gore, Ps. sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps. yusufeliensis nispeten diisiik
bir niikleotit ¢esitlilik igermekte olup (Pi: 0.00115-0.003 arasinda degisen) verilerimiz
daha Onceki raporlarla biiylik Olgiide ortiismektedir. Bununla birlikte, bazi tiirlerin
yiiksek niikleotid ¢esitlilik i¢erdigide rapor edilmistir (Soltis ve ark., 1989 a,b; Wolf ve
ark., 1990). Raporlara gore, soz konusu tirlerin diploid ve tetraploid bireylere sahip
oldugu ve farkli ploidi seviyelerine bagh olarak nikleotit gesitlilik seviyesinin arttigi
bildirilmistir. Bu durum populasyonlarimizin diploid kromozom sayisina sahip olmasi

ile korelasyon goOstermektedir. Ps. yusufeliensis ve Ps. aucherianus tirelerine ait
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populasyonlarda hem karyomorfolojik analizler agisindan bazi indekslerin
populasyonlar iginde birbirleriyle uyum gosterdigi, bazi indeklerin ise birbirleriyle
uyumlu olmadig1 goriilmektedir. Bitkilerde bu tiir kromozomal varyasyon ve DNA dizi
verileri arasinda uyum (Yano ve ark., 2010), ya da uyumsuzlugu gosteren raporlar
bildirilmistir (Ohkawa ve ark., 2000).

Ps. aucherianus ve Ps. yusufeliensis tlrlerinde yiliksek haplotip cesitliligi ve
diisiik niikleotid cesitlilige sahip olmalari, bu kiiciik etkili populasyonlarin
bliyiikligliniin hizli bir genisleme gegirdigini gostermektedir (Zhou ve ark., 2010).
Bununla birlikte, haplotip polimorfizminin mutasyonla birikmesinden (Bowen, 1997,
Avise, 2000) ve diisiik niikleotid cesitliliginin ise habitat parcalanmasindan
kaynaklanabilecegi bildirilmistir (Zhou ve ark., 2010). Ps. aucherianus ve Ps.
yusufeliensis ait populasyonlarda tespit edilen diisiik niikleotid c¢esitliligi tiirler ve
tiirlere ait populasyonlarin bulundugu cografyanin ¢evresel gereksinimlerine gére dogal
habitat pargalanmasina maruz kaldigim (Brullo ve Marcen6, 1974) ve endemik
bitkilerin ¢ogunda goriilen populasyonlar arasi yiiksek farklilasma ve populasyon igi
diisiik genetik cesitlilik ile uyumlu oldugu goriilmiistir (Hamrick ve Godt 1996;
Gitzendanner ve Soltis, 2000; Cole, 2003; Nybom, 2004).

Ayn1 zamanda, endemik Hygrophila pogonocalyx tiiriinde niikleotid ¢esitlilik
(Pi:0.00343) seviyesinin diisiik olmas1 populasyon biyiikliigliniin asir1 derecede kiigiik
olmasindan kaynaklandigi rapor edilmistir (Huang ve ark.,2005). Bu sonucla uyumlu
olarak turlerin kiicuik populasyon biiyiikliigiine sahip oldugunu diisiinmekteyiz.

Tir seviyesinde Ps. sintenisii hem haplotip ¢esitliligi (Hd: 0.15 < 0.5) hem de
niikleotid cesitliliginin (Pi: 0.00018 < %0.5) diisiik olmasina bagl olarak, tiiriin diisiik
genetik cesitlilige sahip oldugunu sdyleyebiliriz.

Rheum tanguticum (Hd: 0.894 ve Pi:0.00308) populasyonlari ile yapilan
caligmada tiir seviyesinde nispeten yiiksek genetik cesitlilige sahip oldugu bildirilmigtir(
Zhang ve ark., 2014). Bu verilerin, Ps. yusufeliensis ve Ps. aucherianus tirlerinde tespit
edilen yiksek haplotip ¢esitliligi ve dusiik niikleotid ¢esitliligi ile korelasyon

goOstermesi, tur seviyesinde nispeten yiksek bir genetik ¢esitlilige sahip olduklarin

sOyleyebiliriz.

Ps. yusufeliensis’e ait Yusufeli populasyonunda, populasyon igi genetik
varyasyon seviyesinin olduk¢a diisiik olmasi Yusufeli populasyonun oldukca izole ve
derin bir vadi icerisinde yayilis alaninin simirlanmis olmasi ile iliskilendirilmistir. Ps.

aucherianus’a ait Bagistas populasyonun, Eri¢’ten koparak olusmus kapali bir
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populasyon olmasi nedeniyle genetik ¢esitliliginin diisiik oldugu diistiniilmektedir. Ps.
yusufeliensis’e ait Tortum populasyonun Ps. aucherianus populasyonlar: ile nispeten
daha yakin bir cografik mesafede yer almasi ve habitat par¢alanmasina uygun sekilde
ortak orjine isaret eden 1limli seviyede 6zgiin allelere sahip olmasi genetik ¢esitliligini
nispeten yiikselttigi disiiniilmektedir. Ps. aucherianus’a ait Eri¢ populasyonun,
populasyondaki bireylerin dagilimi agisindan populasyon dinamiginin yiiksek oldugunu
ve populasyon ici genetik varyasyon seviyesinin diger populasyonlara kiyasla daha
yuksek oldugu belirlenmistir. Tiirlerin dagilimma baktigimizda populasyonlarin
Anadolu diyagonalinin ge¢is hattinda yer aldiklar1 goriilmektedir. Her ne kadar Anadolu
diyagonali dogu ve bat1 arasinda izolasyon vazifesi gorse de, populasyonlarin kesistigi
bolgelerde genetik gesitliligin yiiksek oldugu bilinmektedir ve bu gegis giizergahinin
merkezinde Eri¢ populasyonun yer almasi populasyonda gorilen yiksek genetik
cesitliligi agiklamaktadir. Arazi caligmalari sirasinda oldukga yaygin oldugu gozlenen
bu populasyonun (Eri¢), Ps. sintenisii ve Ps. yusufeliensis populasyonlari ile benzer
allel ya da lokuslara sahip olmasimin yani sira, kendine has allel ya da lokuslara da
sahip olmas1 Eri¢ populasyonun kendine 6zgii bir jeolojik yapisinin oldugunu
diisiindiirmiistiir. Eri¢c koylinde bulunan Eri¢ karisigmin Ge¢ Kretase doneminde
okyanus kabugunun dilimlenmesi ve birbiri iizerine ilerlemesi sonucu gelismis tektonik
dokanaklarla ayrildig: bildirilmistir. Eri¢ karisig1 igerisinde seyi, kiregtast, killi kirectasi,
radyolarit ve spilil ardisimidan olusan pelajik bloklar gdzlendigi bildirilmistir (Ozer,
1994). Bu durumun populasyonun ¢esitliliginde biiyiikk Oneme sahip oldugu
distiniilmektedir.

Ps. sintenisii populasyonu (zerinde etkisi oldugu diisiiniilen dar bogaz etkisi
(Hawkins ve Sweet, 1989; Haase, 1992a, b; Young ve ark., 2001) populasyonlarda
genetik cesitliligin azalmasina yol agan 6nemli bir faktor olarak diisiiniilmektedir. Dar
bogaz etkisine maruz kalan populasyonlarin tiir i¢i ¢esitliliginin az olmasi, bu kiiciik
populasyonlarin ~ biiylik  populasyonlar  kadar genetik  ¢esitliligi muhafaza
edememesinden kaynaklanmakta (Frankham ve ark., 2005) ve bu durum kiglk boyutlu
populasyonlarda somut olarak allelerin rasgele kaybi ile sonuglanan genetik siiriiklenme
ve demografik azalma ile agiklanabilmektedir (Soulé ve ark., 1986).

Nadir endemik bitki tdrlerinin genetik suruklenmesi, kucik populasyon
blytikligl, smirlt sayidaki ¢evrede tek tip genetik yapi olusumuna dogru giiclii bir
secilime ugrama, tiremelerinin baskilanmasi ve diger bazi nedenlerle ¢ok kiigiik genetik

cesitlilige sahip olduklari ileri siiriilmektedir (Lee ve ark., 2003; Ozaydin, 2009, 2010).
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Endemik tiirler ve tiirlere ait populasyonlarda genetik cesitlilik seviyesi,
populasyon biiyiikliigii, habitat yapisi gibi bir¢cok etken diisiiniilerek tiirler i¢in hem in
situ hem de ex situ koruma Onerileri ve yonetim stratejileri dizayn edilmistir (Wesche ve
ark., 2006; Huang ve ark., 2009; Wu ve ark., 2014).
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5. SONUCLAR VE ONERILER

5.1. Sonuclar

Bu c¢aligma kapsaminda populasyon i¢i ve populasyonlar arasi genetik
cesitliligin ve farklilasmanin belirlenmesinin yan1 sira, yakin akraba tiirlerin sinirlar
cizilmeye calisilmistir.

Yapilan analizler degerlendirildiginde nadir endemik Ps. sintenisii, Ps.
yusufeliensis ve Ps. aucherianus taksonlarinin genetik varyasyon seviyelerinin diisiik
olmasi sebebiyle, insan etkisiyle olmasa bile dogal etkiler nedeniyle tikenme riski ile
kars1 karsiya gelebilecekleri belirlenmistir. Populasyonlar ya da tirlerde genetik
cesitliligin diisiik olmasi biiyiik bir risk olusturmaktadir. Bu tip populasyonlarda bireyler
genellikle birbirlerinin benzeridir ve bu populasyonlara yeni bir ¢evresel baski olmasi
ayni genotipik ozellikleri paylagan bu populasyonlarin diisiik genetik cesitlilige sahip
olmalarina, ¢evre sartlarina adaptasyon kabiliyetlerini azaltacagindan tamamen ortadan
kaybolmalarma yol agabilir. Ozellikle, nadir ve tehlike altindaki tiirlerin kugcik
populasyon biiyiikliigline sahip olmasi bu tiirlerde genetik ¢esitliligi azaltabilir ve
genellikle hayatta kalmak igin lokal sartlar1 benimseyen genetik olarak essiz
populasyonlara farklilagabilirler. Kili¢ik izole populasyonlarda genetik siriklenme ve
soyi¢i ciftlesmeye bagli olarak diisiik polen ve tohum dagilim kapasitesi daha hizli
etkileneceginden, populasyonlarin genetik yapisina ve g¢esitliligine de tesir edecegi
bildirilmistir (Corre ve ark., 2014). Genetik ¢esitliligin azalmasinda anahtar rol oynayan
soyici giftlesme, soy i¢i depresyon ya da tiirlerin kiigiik populasyon biiyiikliigiine sahip
olmas1 populasyonun neslinin tikenmesiyle kars1 karsiya kalmasina neden olmaktadir
(Hanski ve Gilpin, 1997; Frankham ve ark., 2002; Spielman ve ark., 2004; Frankham,
2005; Corre ve ark., 2014).

Populasyon genetigi ve koruma ¢aligmalarinda 6ncelikli olarak, populasyonlarin
neslinin tikenmesini onlemek ve tiikenme tehditlerini azaltarak genetik ¢esitliligi
stirdirmek amacglanmaktadir (Frankham, 1995). Bu kapsamda, nadir ve nesli tehdit
altinda bulunan bitkilerdeki populasyon ici ve populasyonlar arasi genetik cesitlilik
hakkindaki bilgi sadece populasyon dinamikleri, adaptasyonu ve evrimsel surecini
anlamamiz1 saglamakla kalmamakta, ayni zamanda biyolojik koruma stratejilerinin
gelismesine de yardimei olmaktadir (Schaal ve ark., 1991). Populasyonlar arasi ve igi

genetik cesitliligin paylasimi ve degerlendirilmesi tehlike altindaki tiirlerde etkili ve
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verimli bir koruma yoOnetim stratejisi tasarlamak i¢in Onemli bir 6n kosul olarak
karsimiza ¢ikmaktadir (Falk ve Holsinger, 1991; Dong ve ark., 2008).

Nadir bitkilerin etkili bir sekilde koruma altina alinmas1 amaciyla populasyon igi
ve populasyonlar arasi genetik ¢esitliligin iyi anlasilmasi gerekmektedir (Hamrick ve
Godt, 1996). Bu yiizden, koruma programlarinda temel hedef, populasyonlarin stirekli
hayatta kalmasini, populasyonlarin evrimsel potansiyelini strdirmesini (Godt ve
Hamrick, 1995) ve nadir ve tehdit altinda bulunan tiirlerde genetik cesitliligin mevcut
diizeyini korumaktir (Frankel ve Soule, 1981; Simberloff, 1988). Koruma biyolojisinin
ana hedefi genetik c¢esitliligin dogal seviyelerde siirdiiriilmesiyle turlerin evrimsel
potansiyelini devam ettirmesidir (Kingston ve ark., 2004).

5.2. Oneriler

Bu c¢alisma Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlara ait
populasyonlarda genetik ¢esitliligi tespit etmek igin yapilan ilk ¢alisma olmasinin yani
sira, daha 6nce Centaurea taksonlarinda kullanilan ve basarili ¢gogaltim Urtnleri veren
polimorfik nlklear mikrosatellit lokusunun (13D10) Psephellus populasyonlarinda
calisabilirligi ve Ozellikle Psephellus cinsi icerisinde Odontolophoidei seksiyonu ve
yakin seksiyon/lar icerisinde yer alan taksonlar veya populasyonlari igin allel ¢esitliligi
acisindan taranabilecegi belirlenmistir (LOpez-Vinyallonga ve ark., 2011).

Oldukga izole ve dar yayilis gosteren Ps. aucherianus, Ps. sintenisii ve Ps.
yusufeliensis taksonlarinin nispeten diisiik tohum ve polen yayma kapasiteleri,
kendilesmeye uygun {ireme davranislari ve genetik siireklenmeler sonucu gen
havuzunda meydana gelen fakirlesmeler (genetik yap1 ve populasyonlarin ileri seviyede
farklilagsmasi) bu lokal endemik taksonlarin nesli tikenme riski ile karsi karsiya
kalmalarina neden olmaktadir. Ertugrul ve Uysal (2013) tarafindan, Ps. aucherianus
(VU Blatb) ve Ps yusufeliensis’e (CR Blatb, B2a+b) ait tehlike kategorileri rapor
edilmistir. Ayrica arazi c¢aligmalar1 sirasinda populasyonlar incelendiginde Ps.
yusufeliensis’e ait Yusufeli populasyondaki birey sayisinin 100 civarinda oldugu
gozlemlenmistir. Populasyon gozlemlerimiz ve molekiiler analizlerimizden ortaya ¢ikan
degerlendirmelere gore IUCN kriterleri dikkate alindiginda Ps. sintenisii ve Ps
yusufeliensis’i CR (B2ab (iii, v) Kritik Tehlikede), Ps. aucherianus’u ise EN (Blab

(iii)+ 2ab (iii) Tehlikede) olarak degerlendirilmesini 6nermekteyiz.
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Ps. sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps yusufeliensis’e ait populasyonlarda genetik
cesitlilik seviyesinin diisiik olmas1 ve tiirlerin kiigiik populasyon biiyiikligiine sahip
olmasi gibi faktorler bu tdrlerin uzun zaman hayatta kalabilmesinin zor oldugunu
gostermektedir. Calisilan tiirlerde genetik gesitlilik seviyesinin diisiik olmasi ve Ps.
aucherianus ve Ps. yusufeliensis’e ait tehlike kategorileri g6z 0Onilinde
bulunduruldugunda bu tirlerin  koruma altina alinmasmin gerekli oldugunu
diistinmekteyiz.

Populasyonlarda mevcut genetik c¢esitliligin stirdiiriilmesi, etkili populasyon
biiyiikliigiiniin korunmasi1 ve bunlara bagli olarak populasyonlarin neslinin tiikkenmesini
onlemek igin genetik ¢esitliligin biiyilk oranda populasyonlar arasinda dagildig
gozlendiginden populasyonlarin bulunduklar1 yerde (in situ) korunmasini 6nermekteyiz
(Carson, 1990; Wesche ve ark., 2006). Ancak, en uygun koruma stratejisini olusturmak
icin bitkinin Gireme sistemi, tozlagma biyolojisi, ekolojik ve fizyolojik gereksinimleri
hakkinda daha fazla bilgi gerekmektedir. Tirler ve tiirlere ait populasyonlarin
farklilasmasinda farkli ¢evresel etmenlerin ve iklim degisikliklerinin etkili oldugu
diisiintildiiginde olas1 tehditler, otlaklar, habitat pargalanmasi, otlarla sarilma ve
yenilenmenin zayif olmasi gibi siirekli tehditleri biinyesinde barindiran korunmasiz kara
yapisi (Ogle, 2003), koruma stratejisi olarak Onerdigimiz in Situ korumay: etkisiz
kilabilir. Bu durumda, dogal alanlari tehdit altinda olan bu taksonlar igin in-situ ve ex
situ korumanin es zamanli yapilmasini Onerebiliriz. Bu c¢alismanin endemik Ps.
sintenisii, Ps. aucherianus ve Ps yusufeliensis ve ayni cins igerisinde yer alan diger
taksonlar icin biyolojik koruma stratejisinin gelistirilmesine faydali olacagim
diisiinmekteyiz. Bu ¢alisma sonunda elde edilen bulgu ve katkilarin iilkemizde yayilis
gosteren diger nadir ve endemik tiirlerin populasyonlarinin analizi ve korunmasi

acisindan bir model olacagi umulmaktadir.
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EK-1 Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait

morfolojik karakterler

Tar isimleri Psephellus aucherianus P_seph_el_lus Psephel_lus .
sintenisi yusufeliensis
Tiirlerin Numarasi KE4124 | KE4384 | KE4378 | KE4664 | KE4690 | KE4125 | KE4238 | KE4334
27a 27b 27¢c 27e 27f 27d 28a 28b
1 Demet Olusturma 1 1 1 1 1 1 1 1
2 Verimsiz Siirgln 0 0 0 0 1 1 1 1
3 Bitki Boyu (cm) 3275 | 2981 | 3017 | 31.33 | 36.17 27.86 27.5 33.25
4 Dallanma Durumu 1 1 1 1 1 1 1 1
5 Govde Tipi 0 1 0 1 1 0 0 1
6 Tly Durumu 0 0 0 0 1 2 0 0
7 Dallanma Yeri 0 0 0 0 0 1 0 0
8 Govde Capi (mm) 1.2 1.533 1.1 1.833 2.1 2.371 8 1.55
9 Yaprak Tipi 1 1 1 1 1 0 1 1
10 Yaprak Alt-Ust Rengi 1 1 1 1 1 0 1 1
11 Yaprak Dokusu 1 1 1 1 1 1 1 1
12 Yaprak Tiy Durumu 0 0 0 0 1 2 0 0
13 Yapraklarda Salgi Tiiyii 0 1 0 1 0 0 1 1
14 Dizilisi 1 1 1 1 1 1 1 0
15 Parcalanma 1 1 1 1 1 0 1 1
16 Lateral Segment Sayist 2 1 2 1 0 0 1 2
17 Ciceklenme Déneminde 1 1 1 1 1 1 0 1
18 Sap Durumu 1 1 1 1 1 1 1 1
19 Orta Damar 0 0 0 0 0 0 1 1
*20 Yaprak Sekli 2 0 2 0 2 1 0 0
21 Yaprak Kenarlar 2 2 2 2 2 0 1 0
22 Yaprak Eni (mm) 16.5 23.25 14 17 20 14.25 9 7.22
**23 | Yaprak Boyu (mm) 80.75 | 59.25 | 36.67 54 40 16.75 4625 | 94.12
24 Govde Yapraklari 1 1 1 1 1 1 1 1
25 Yaprak Sekli 1 0 1 0 1 2 0 3
26 Yaprak Sap1 1 1 1 1 1 1 1 1
27 Yaprak Kenarlari 1 1 1 1 0 0 0 0
28 Yaprak Tabani 1 1 1 1 1 1 1 1
29 Yaprak Ucu 1 1 1 1 0 0 0 1
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30 Yaprak Ucu Mukronat veya 1 1 1 1 1 1 1 1
Spinoz
31 Yapraklarmn Kapituluma 1 1 1 1 1 1 1 1
Yakinligi
***32 | Yaprak Eni (mm) 4.5 3.333 5.5 1633 | 11.23 18 3.3 1.41
***33 | Yaprak Boyu (mm) 2938 | 4125 | 2675 | 37.97 | 3137 27.29 36 36
34 Kapitula Sayis1 1 1 1 1 1 1 1 1
35 Kapitula Dizilisi 1 1 1 1 1 1 1 1
36 Kapitula Uzunlugu (mm) 221 2508 | 2313 | 23.22 16.7 23.07 16.5 20.68
37 Involukrum Sekli 0 0 0 0 1 0 1 1
38 Involukrum Tabani 1 1 1 1 1 1 0 1
39 Involukrum Brakte Serisi 1 0 1 1 1 1 0 1
40 Involukrum Braktelerinin 1 1 1 1 1 1 1 1
Medyan Fillarileri
41 Brakte Fillarileri Tuy 1 1 1 1 1 1 1 1
Durumu
42 Involukrum Boyu (mm) 1285 | 12.78 | 1343 | 12.83 | 11.38 15.28 9.96 13.54
43 Involukrum Eni (mm) 1012 | 11.68 | 1143 | 8.38 7.42 12.7 6 6.51
44 D1s ve Orta Fillariler
Apendajlarindan ! 0 ! 0 0 ! ° ;
45 Fillariler Boyuna Cizgi 1 1 1 1 0 1 0 0
46 Apendajlar 1 1 1 1 1 1 1 1
47 Apendaj Dokusu 1 1 1 1 1 1 1 1
48 Medyan Apendaj Sekli 1 0 1 0 1 1 1 0
49 Apendaj Tiy Durumu 0 1 0 1 1 0 0 0
50 Apendaj Kenari 1 1 1 1 1 1 1 1
51 Apendajlarda Laserasyon 1 1 1 1 1 1 1 1
52 Apendajin Herbir Kenarinda 1 1 1 1 0 0 0 1
Sil Sayis1
53 Apendaj Silleri 1 1 1 1 0 0 0 0
54 Apendaj Rengi 1 1 1 1 0 1 2 2
55 Apendajlar Fillarileri 0 0 0 0 0 1 0 0
56 Apendaj Ucta 1 1 1 1 1 1 1 1
57 Dis Apendaj Eni (mm) 3.7 5.25 4375 | 2.333 4.2 4 1.25 3.714
58 Dig Apendaj Boyu (mm) 3.9 3.875 | 3.625 2.45 4 4.7 1.9 3.285
59 Orta Apendaj Eni (mm) 3625 | 425 | 4125 | 2933 2.5 35 2.45 3.34
60 Orta Apendaj Boyu (mm) 3 2875 | 3375 | 2033 | 2.625 2.875 4.3 3.24
61 I¢ Apendaj Eni (mm) 15 1 3 1.017 15 15 1.825 1.54
62 I¢ Apendaj Boyu (mm) 2.1 2.5 2.667 | 2.417 2.6 3 1.725 3
63 D Fillari Boyu (mm) 2.9 35 25 1.333 4.2 35 15 3.875
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Dis Fillari Eni (mm)
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2.2 2.25 1875 | 1.183 2.3 2.3 15 2
65 Orta Fillari Boyu (mm) 6.3 825 | 6125 | 2633 | 8125 7.1 45 7.4
66 Orta Fillari Eni (mm) 2.125 2.25 1.875 | 1.833 2 2.3 2.125 25
67 I¢ Fillari Boyu (mm) 10 105 8.5 8.833 9 10 8 9.5
68 Ig Fillari Eni (mm) 15 1 1 1.2 11 1 1.25 1.26
69 Marjinal Cicekler 1 1 1 1 1 1 1 1
70 Cicek Rengi 1 1 1 1 1 1 1 1
71 Stigma Anter Tlpunin 1 1 1 1 1 1 1 1
72 ?fnar;i)i“al Cigek Uzunlugu 18 24.33 18 165 | 16.38 195 155 215
73 | Marjinal Gicek Lob 5667 | 7.167 | 475 | 5333 | 7.875 6 5.525 6
Uzunlugu (mm)

74 Merkezi Cicek Boyu (mm) 15 16.33 17 145 | 14.38 15.5 11.625 | 15.67
75 %"%@Zi Gigek Lob Uzunlugu | 4 6167 | 35 | 525 | 475 5.4 3075 | 475
76 Korolla Tiip Uzunlugu (mm) | 7 g75 11 6.833 | 8375 | 825 8 8 8.33
77 Aken Sekli 0 0 0 0 0 1 0 0
78 Aken Rengi 0 0 0 0 0 1 0 0
79 Aken Kenarlari 0 0 0 0 0 0 1 0
80 Aken Ty 1 1 1 1 1 1 1 1
81 Aken Boyu (mm) 6.75 6 4.5 6 5 5.75 4.45 5.17
82 Aken Eni (mm) 2 2.1 2 2.1 2.25 2.9 1.65 1.5
83 Pappus 1 1 1 1 1
84 Pappus Dis Halka 1 1 1 1 1 1 1 1
85 Pappus I¢ Halka 1 1 1 1 1 1 1 1
86 Pappus Rengi 0 0 0 0 0 1 0 0
87 Pappus Sirast 0 0 0 0 0 1 1 1
88 Pappus I¢ Halka Boyu (mm) 2.6 1 1.5 1.1 35 1.75 0.55 1
89 Pappus Dis Halka Boyu (mm) | 3 195 1.6 05 175 | 2625 3.667 1.55 2
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EK-2 Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait spektral

6lcim sonuglari

Ornek Numarasi DNA A260 A280 A260/A280 A260/A230
konsantrasyonu
(ng/ul)

Pauml 4459 8,919 4,972 1,79 0,78
Paum2 751,9 15,038 8,250 1,82 0,81
Paum3 432,6 8,652 4,594 1,88 1,03
Paum4 344,7 6,895 3,643 1,89 0,90
Paum5 321,6 6,431 3,258 1,97 1,43
Paumé 596,5 11,931 6,578 1,81 0,64
Paum?7 1241,9 24,838 12,591 1,97 1,14
Paum8 324,0 6,480 3,845 1,69 0,76
Paum9 624,6 12,492 7,114 1,76 0,74
Paum10 378,8 7,576 4,680 1,62 0,63
Paum1l 812,0 16,241 9,173 1,77 0,68
Paum12 311,0 6,220 3,421 1,82 0,81
Paum13 4437 8,87 5,136 1,73 0,83
Paum14 375,9 7,519 4,476 1,68 0,70
Paum15 692,7 13,855 8,269 1,68 0,66
Paum16 557,8 11,155 7,032 1,59 0,53
Paum17 537,7 10,754 6,589 1,63 0,73
Paum18 519,9 10,399 5,838 1,78 0,63
Paum19 942,2 18,843 10,546 1,79 0,78
Paum20 470,4 9,408 6,596 1,43 0,65
Paum21 4912 9,825 5,705 1,72 0,62
Paum22 353,8 7,076 3,888 1,82 0,79
Paum23 191,9 3,839 2,449 1,57 0,60
Paum24 412,5 8,250 4,865 1,70 0,65
Paum25 4975 9,950 5,272 1,89 0,81
Paum26 2471 4,941 2,809 1,76 0,71
Paum27 361,9 6,734 4,821 1,40 0,54

Psaul 469,1 9,382 4,743 1,98 1,25

Psau2 196,7 3,933 2,043 1,93 0,95

Psau3 429,6 8,592 4,954 1,73 0,84

Psau4 3941 7,881 4,004 1,97 1,23

Psau5 460,3 9,206 4,638 1,99 1,34

Psau6 870,1 17,402 8,818 1,97 1,22

Psau? 720,6 14,411 8,338 1,73 0,65

Psau8 353,5 7,070 3,492 2,02 1,27

Psau9 654,0 13,080 7,131 1,83 0,86
Psaul0 4517 9,033 5,275 1,71 0,77
Psaull 4717 9,435 5,064 1,86 1,08
Psaul12 427,6 8,552 4,584 1,87 1,09
Psaul3 328,1 6,562 3,366 1,95 1,05
Psaul4 528,1 10,562 5,372 1,97 121
Psaul5 480,9 9,617 5,561 1,73 0,61
Psaul6 280,1 5,602 3,077 1,82 0,77
Psaul7 4978 9,955 5,384 1,85 0,84
Psaul8 654,5 13,089 7,654 1,71 0,66
Psaul9 533,1 10,663 6,328 1,68 0,74
Psau20 625,8 12,517 7,166 1,75 0,66
Psau21 4484 8,969 4,639 1,93 1,10
Psau22 479,3 9,585 4,869 1,97 1,71
Psau23 483,7 9,673 5,066 191 1,18
Psau24 706,8 14,136 7,684 1,84 0,85
Psau25 489,3 9,785 5,608 1,75 0,84
Psau26 452,3 9,046 5,210 1,74 0,96
Psau27 420,9 8,417 4,578 1,84 1,27
Psau28 509,3 10,186 5,287 1,93 1,28
Psau29 298,1 5,962 3,246 1,84 0,97
Psau30 4512 9,025 4,863 1,86 1,04
Psau31 1719 3,437 2,038 1,69 0,93
Padul 215,2 4,303 2,602 1,65 0,77
Padu2 366,9 7,337 4,687 1,57 0,66
Padu3 268,9 5,377 3,181 1,69 0,83
Padu4 218,2 4,365 2,856 1,53 0,64
Padu6 1745 3,49 2,178 1,6 0,76
Padu? 187,1 3,742 1,928 1,94 0,68
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Padu8 185 3,701 2,165 1,71 0,66
Padu9 310,3 6,206 3,57 1,74 0,9
Padul0 151 3,019 1,783 1,69 0,75
Padull 320,1 6,402 3,517 1,82 0,96
Padul2 410,3 8,206 4,617 1,78 0,98
Padul3 102,3 2,046 1,578 13 0,43
Padul4 183,3 3,666 2,403 1,53 0,6
Padul5 327,3 6,546 3,814 1,72 0,87
Padul6 159,7 3,194 1911 1,67 0,94
Padul? 316,2 6,323 3,583 1,77 0,72
Padul8 227 4,539 2,838 1,6 0,67
Padul9 340,3 6,807 4,472 1,52 0,61
Padu20 2948 5,897 3,37 1,75 0,77
Padu21 239,6 4,792 2,747 1,74 0,79
Padu22 185,5 3,711 2,479 15 0,51
Padu23 317,2 6,343 3414 1,86 1,26
Padu24 230,8 4,616 2,471 1,87 1,22
Padu25 3294 6,588 3,605 1,83 1,22
Padu26 332,9 6,658 3,661 1,82 0,89
Padu27 246,9 4,938 3,173 1,56 0,62
Padu28 293,5 5,869 3,177 1,85 0,93
Padu29 2135 4,269 2,361 1,81 0,83
Padu30 278,1 5,563 3,013 1,85 1,01
Padu31 2744 5,488 3,377 1,62 0,64
Padu32 64,5 1,289 0,687 1,88 1,98
Padu33 310,4 6,208 3,266 1,9 1,04
Padu34 218,4 4,369 2,352 1,86 0,83
Padu35 265,2 5,304 3,069 1,73 08
Padu36 229,4 4,589 2,295 2 1,62
Pserl 301,7 6,034 3,096 1,95 1,34
Pser2 359,2 7,183 3,746 1,92 1,27
Pser3 324,7 6,493 3,846 1,69 0,69
Pser4 289,9 5,797 2,891 2,01 1,33
Pser5 372,3 7,446 5,079 1,47 0,7
Pser6 486,4 9,728 5,648 1,72 0,94
Pser7 572,5 11,451 6,726 1,7 1,08
Pser8 408 8,161 4,712 1,73 0,84
Pser9 435,9 8,719 5,012 1,74 0,97
Pser10 339,4 6,787 3,895 1,74 0,73
Pserll 367,6 7,352 4,754 1,55 0,74
Pser12 182,5 3,649 2,317 1,58 0,71
Pser13 364,5 7,291 4,302 1,69 0,97
Pser14 323,4 6,468 3,539 1,83 0,85
Pserl5 250,2 5,004 2,77 1,81 0,71
Pser16 315,3 6,306 3,565 1,77 0,79
Pser16 316,2 6,324 3,543 1,78 0,81
Pserl7 253,8 5,075 3,129 1,62 0,77
Pser18 377,17 7,554 5,504 1,37 0,64
Pser19 350,5 7,009 3,943 1,78 091
Pser20 307,6 6,153 3,523 1,75 0,68
Pser21 191,7 3,834 2,28 1,68 0,79
Pser22 279,2 5,584 3,241 1,72 0,95
Pser23 167,1 3,342 1911 1,75 0,65
Pser24 248,1 4,962 3,041 1,63 0,75
Pser25 436,4 8,728 5,025 1,74 091
Pser26 308,6 6,172 3,484 1,77 0,89
Pser27 5234 10,469 5,685 1,84 0,99
Pser28 239,6 4,792 2,369 2,02 15
Pser29 2574 5,147 2,855 1,8 0,92
Pser30 184,6 3,691 2,475 1,49 0,75
Pser31 3714 7,428 3,832 1,94 1,12
Pser32 349,5 6,989 3,672 19 1,11
Pser33 2374 4,749 2,48 1,92 1,02
Pser34 436,6 8,732 4,721 1,85 1,09
Pser35 248,4 4,969 2,7 1,84 1,12
Pyusl 400,1 8,003 4,799 1,67 0,73
Pyus2 262,1 5,242 3,542 1,48 0,68
Pyus3 707,7 14,154 8,303 1,70 1,04
Pyus4 539,2 10,785 6,670 1,62 0,58
Pyus5 473,5 9,471 6,481 1,46 0,63
Pyus6 606,6 12,132 7,556 1,61 0,80
Pyus7 501,1 10,022 5,954 1,68 0,96
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Pyus8 520,4 10,407 5,600 1,86 1,06
Pyus9 861,2 17,224 12,502 1,38 0,52
Pyus10 3754 7,507 5,020 1,50 0,62
Pyus11 520,8 10,416 6,747 1,54 0,65
Pyus12 376,5 7,530 4,767 1,58 0,64
Pyus13 4735 9,470 7,039 1,35 0,51
Pyus14 578,5 11,570 7,373 1,57 0,70
Pyus15 3729 7,457 4,506 1,65 0,84
Pyus16 361,8 7,236 4,793 1,51 0,81
Pyus17 378,4 7,568 4,803 1,58 0,73
Pyus18 246,9 4,937 3,029 1,63 0,88
Pyus19 4527 9,054 4,824 1,88 1,37
Pyus20 238,9 4,778 2,855 1,67 0,82
Pyus21 518,9 10,378 5,659 1,83 1,27
Pyus22 556,7 11,133 6,565 1,70 1,00
Pyus23 204,5 4,090 2,568 1,59 0,72
Pyus24 403,6 8,071 5,653 1,43 0,55
Pyus25 348,5 6,971 4,212 1,65 0,84
Pyus26 159,6 3,191 1,899 1,68 0,92
Pyus27 358,5 7,170 4,831 1,48 0,68
Pyus28 178,8 3,575 1,920 1,86 1,55
Pyus29 340,5 6,811 4,182 1,63 0,80
Pyus30 333,9 6,678 3,719 1,80 1,25
Pyus31 284,6 5,693 3,938 1,45 0,68
Pyfsl 305,7 6,115 3,425 1,79 1,06
Pyfs2 300,7 6,014 3,380 1,78 1,06
Pyfs3 510,6 10,211 5,763 1,77 1,19
Pyfs4 2489 4,977 2,767 1,80 1,20
Pyfs5 557,8 11,156 6,835 1,63 0,67
Pyfs6 307,1 6,142 3,402 1,81 0,98
Pyfs7 231,8 4,637 2,997 1,55 0,86
Pyfs8 4264 8,527 5,429 1,57 0,83
Pyfs9 283,3 5,666 3,337 1,70 0,88
Pyfs10 385,4 7,708 4,740 1,63 0,94
Pyfs1l 2733 5,465 2,913 1,88 1,39
Pyfs12 175,7 3,513 2,220 1,58 0,84
Pyfs13 288,9 5,778 3,752 1,54 0,89
Pyfs14 2158 4,316 2,883 1,50 0,70
Pyfs15 170,9 3,418 2,156 1,59 0,84
Pyfs16 301,3 6,027 3,506 1,72 1,30
Pyfsl7 199,6 3,991 2,482 1,61 0,79
Pyfs18 86,5 1,730 1,023 1,69 1,22
Pyfs19 210,5 4,210 2,538 1,66 1,10
Pyfs20 314,7 6,293 3,597 1,75 1,15
Pyfs21 267,8 5,356 2,903 1,84 1,12
Pyfs22 213,9 4,279 2,337 1,83 1,06
Pyfs23 276,1 5,521 3,302 1,67 0,87
Pyfs24 185,1 3,701 2,140 1,73 0,96
Pyfs25 277,0 5,540 3,068 1,81 1,17
Pyfs26 2715 5,430 3,035 1,79 1,43
Pyfs27 372,1 7,443 4,987 1,49 0,75
Pyfs28 199,0 3,980 2,469 1,61 0,93
Pyfs29 252,8 5,056 3,470 1,6 0,63
Pyfs30 4344 8,688 4,764 1,82 1,21
Pyfs31 530,7 10,614 5,938 1,79 1,44
Pyfs32 316,7 6,335 3,969 1,60 0,99
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EK-3 Psephellus aucherianus ve yakin akraba tiirlerinin Bioedit ile hizalanmig ITS+
rpl32-trnLUA® +matK kombine dizileri
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GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTGAG
GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTGAG
GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTGAG
GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTGAG
GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGATCGGGTGTGAGCCTGAG
GACCCGTGAACATGTAATCACAACCGGGTGTCGTGGGETCGGGTGOMGAGCCTHAG

70 80 %0 100 1o
|
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CGATGCTCGTCKGCATGCGHMGCAAGGTGYCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGT
CGATGCTCGTCKGCATGCGTGCAAGGTGYCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGT
CGATGCTCGTCKGCATGCGEGCAAGGTGYCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGT
CGATGCTCGTCEGCATGCGTGCAAGGTGECTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGT
CGATGCTCGTCKGCATGCGTGCAAGGTGYCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTTGT
CGATGCTCGTCEHGCATGCGTHCAAGUWTGUCTATCTCTAGGCATCGTGGACGTT ST

130 140 150 160 170
CACAAAAACAAAMCCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGG
€ACAAA44CA3AlCCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGG
cAcAAAAACcAAAlCCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGG
cACAAAAACAAAMCCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGE
c
C

ACAAAAACAAABCCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTTAAGAAGG
ACAAAAACAAAACCCCGGCACGGCATGTGCCAAGGAAAACAAAACTEAAGAAGG

190 200 210 20 230

TCTTGTIGTTGCCCCGTTTTCGGTGTGCAYACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT
TCTTGTIGTTGCCCCGTTTTCGGTGTGCAYACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT
TCTTGTIGTTGCCCCGTTTTCGGTGTGCAYACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT
TCTTGTIGTTGCCCCGTTTTICGGTGTGCABACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT
TCTTGTIGTTGCCCCGTTTTICGGTGTGCAYACGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT
TCTEGTGTTGCCCCGTTTTCGGTGTGCANMECGGGTCGTGGCCTCTCATTAACCAT

250 260 270 280 280
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC
ACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCACGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC

30 20 330 340 =0
oo Joo ... ... ] . ... ] .. .. e J ... .. 1. ... s o] .. ..
ITTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTITTTIGAACGCAAGTTGCGC
ITTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTITTTIGAACGCAAGTTGCGC
TTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGC
TTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTITGAACGCAAGTTGCGC
ITTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTITTTIGAACGCAAGTTGCGC
TTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGC

Bl 50 0 400 410
P

GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTIGCCTIGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC
GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC
GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTIGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC
GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC
GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC
GCCATTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCATCGCGTCGCCCCAGAC

430 440 450 460 470
TCCCCHATGGGGACGTGTWTTIGTCTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCGATGG
TCCCCTATGGGGACGTGTWTTGTCTGGGACGGAGATTGGTICTCCCGTGCCGATGG
TCCCCTATGGGGACGTGTWTTGTCTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCGATGG
TCCCCTATGGGGACGTGTOTEGTCTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCGATGG
TCHCCTATGGGGACGTGTWTTGTCTGGGACGGAGATTGGTCTCCCGTGCCGATGG
TCCCCEATEGGGACEN TETEGCECTGGGCACGCGGAGAMTGGECTCCCGTGCCGATGG
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TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTIGGTTGTCAAG
TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTIGTCAAG
TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTITTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAG
TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTIGGTTGTCAAG
TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTGGTTGTCAAG
TTGGCCTAAAAAGGAGTCCCCTTTGGCGGACGCACGGCTAGTGGTIGGTTGTCAAG

550 560 70 580 90
i i

CGTATCGAGCCGTGYTGAWMGCAAGGGAATTGCTCTCTAAAGACCCTAATGTGTICG
CGTATCGAGCCGTGYTGAYGCAAGGGAATTGCTCTCTAAAGACCCTAATGTGTCG
CGTATCGAGCCGTGYTGAYGCAAGGGAATTGCTCTCTAAAGACCCTAATGTGTCG
CGTATCGAGCCGTGETGAYGCAAGGGAATEGCTCTCTAAAGACCCTAATGTGTCG
CGTATCGAGCCGTGYTGAYGCAAGGGAATTGCTCTCTAAAGACCCTAATGTGTCG
CGTATCGAGCCGTGHTGANGCHAGGGAETOMGCTCTCTAAAGACCCTAAWMGTGTCG

610 620 630 640 650
CGACGATGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CGACGATGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CGACGATGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CGACGATGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CGACGATGCTTCGACCGCGACCCCAGGTCAGGCGGGACTACCCGCTGAGTTTAAG
CGACGATGCTTCGA

670 650 650 700 710
CGATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGCACAACAAGAA
CGATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCATTTTTIGGGGCACAACAAGAA
CGATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCENTTTTTIGGGGCACAACAAGAA
CGATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCATTTTTGGGGCACAACAAGAA
CGATTCTTTCCGTTAATGATTCTAAACAGACTCCATTTTTIGGGGCACAAC GAA

AG !

T30 740 750 760 70
ATTCGCAAGTAATGTCAGAGGTATCTTCAATAATTATGGAAATTCCATTGTCICT
ATTCGCAAGTAATGTCAGAGGTATCTTCAATAATTATGGAAATTCCATTGTCTICT
ATTCGCAAGTAATGTCAGAGGTATCTTCAATAATTATGGAAATTCCATTGTCTICT

ATTCGCAAGTAATGTCAGAGGTATCTTCAATAATTATGGAAATTCCATTGTCICT
ATTCGCAAGTAATGTCAGAGGTATCTTCAATAATTATGGAAATTCCATTGTCTICT

780 800 810 520 B8a0

oo J.o ... ... ] ... ] .. .. e Jd ... ... 1. ... s o] .. ..
TAATATCTTCCCTAGAAAAGAAAGGGGTAGTCAAATCCGATAATTTACGATCAAT
AATATCTTCCCTAGAAAAGAAAGGGGTAGTCAAATCCGATAATTTACGATCAAT
AATATCTTCCCTAGAAAAGAAAGGGGTAGTCAAATCCGATAATTTACGATCAAT
AATATCTTCCCTAGAAAAGAAAGGGGTAGTCAAATCCGATAATTTACGATCAAT
A

T
T
T
TAATATCTTCCCTAGAAAAGAAAGGGGTAGTCAAATCCGATAATTITACGATCAAT

350 360 870 880 890
|

CAATATTTITCTTTITTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATAT
CAATATTTITCTTTTITTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATAT
CAATATTTITCTTTTITTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATAT
CAATATTTTCTTTTITTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATAT
CAATATTTITCTTTITTAGAGGACAACTTTTTACATTTAAATTATGTATTAGATAT

o210 920 230 240 950
TACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA
TACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA
TACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA

TACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA
TACCTTACCCAGCCCATCTGGAAATCTTGGTTCAGGCTCTTCGCTATTGGATAAA
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PT90_Eric
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|PT89 Dutluca

PT91_Bagistas

|PT90_Eric

PT16_Tortum

PT92_Salihlicimento

JF914072 KJ592890 KJ679829 Cen

PT89 Dutluca

|PT91_Bagistas

PT90_Eric

[PT16_Tortum

PT92_ Salihlicimento

JF914072 KJ592890 KJ679829 Cen

PT89_Dutluca
PT91_Bagistas
P90 Eric

PT16_Tortum
|PT92_ Salihli

alihlicimento
JF914072_KJ592890_KJ679829 Cen

70 980 50
|

CTTCTTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGAGTGTCATAATTGGGATAG
C TCTTCTTTGC.-\TTT.—\T‘IA,-\GAT‘ICTTTCTCT:\TG.\TGTC.-\TAAT‘I‘GGG.-\T.-\G
R
A

1000 1010

CATCTTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGANTGTCATAATTGGGATAG
CTTCTTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGARTGTCATAATTGGGATAG
CTTCTTICTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGAGTGTCATAATTGGGATAG
CTTCTTCTTTGCATTTATTAAGATTCTTTCTCTATGAGTGTCATAATTGGGATAG

1030 1040 w;:-o
TTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACT
TTACTTCAAATTCAAAGAAAGUHCAGTTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACT
TTACTTICAAATTCAAAGAAAGHNCAGTTCTTICTTTTITCAAAAAGAAATCACAGACT
TTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACT
TTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACT

TTACTTCAAATTCAAAGAAAGCCAGTTCTTCTTTTTCAAAAAGAAATCACAGACT

1060 1070

1080 1100 1110 1120 1130

TTTTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCG
ITTTTCCTATATACETCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTICTCCG
TTTTCCTATATACHTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCG
ITTTTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTICTCCG
TTTTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCG
TTTTCCTATATACTTCTCATGTATGTGAATATGAATCTGGCTTCATCTTTCTCCG

1150 1160 17 1180 1190
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT
AATCTTCTCACTTACGATCAACATCTTCTGGAGCCCTTCTTGAACGAATATATTT

1210 1220 1230 1240 1250

GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCHMAGCTAATTTATG
GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATG
GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATG
GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATG
GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTTTGCCAGGGCTTTTCAAGCTAATTTATG
GAAAAATGGAGCATCTTGCAGAAGTCTITTGCCAGGGCTTITTCAAGCTAATTTATG

nmn 1280 1200 110
PR PR B TS B PRSP I PP I PP
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTICTTIGCTTC
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATICTTIGCTIC
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTICTTIGCTTC
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTICTIGCTTC
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTICTIGCTTC
TCAAAGATCCTTTCATGCATTATGTTAGGTATCAAGGAAAATCAATTICTTIGCTTC

1300

1240 1350

GGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTITCTGGAAATC
GGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTITCTGGAAATC
GGACGTTTICTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTITCTGGAAATC
GGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTTCTGGAAATC
GGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTITCTGGAAATC
GGACGTTTCTTTTGATGAATAAATGGAAATATTACTTTGTCAATTITCTGGAAATC

1330 1360 1m

1380 1400 1410 1420 1430

TTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCATTC
TTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCATTC
TTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCATTC
ITTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCATTC
TTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATATAAACCAATTATCCAATCATTC
TTTACCTGTGGTCTGAACCAGGAAGGATTTATETAAACCAATTATCCAABCATTC
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|PT89 Dutluca

PT91_Bagistas

|PT90_Eric

PT16_Tortum

PT92_Salihlicimento

JF914072 KJ592890 KJ679829 Cen

PT89 Dutluca

|PT91_Bagistas

PT90_Eric

[PT16_Tortum
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1450

A(TTTCTGGGTT{TTG(T(&{GTGTG(GGCTAAAGCGTT(AATGGTC(GC&GTC%
ACTTTCTGGGTTATTGCTCAAGTGTGCGGCTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCA
ACTTTCTGGGTTATTGCTCAAGTGTGCGGCTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCA
ACTTTCTGGGTTATTGCTCAAGTGTGCGGCTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCA
ACTTTCTGGGTTATTGCTCAAGTGTHCGGCTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCA
ACTTTCTGGGTTATTGUTCAAGTGTGCGGUTAAAGCGTTCAATGGTCCGCAGTCA

1460 l-iW 1480 1480

1510

\%-\TCC{TTTCT-\«\TCG-\T-\-\TGCT-\TI-\iT-\\-\TITG-\T-\CT-\.TTGTTCC
AAATCCATTTIRITAATCGATAATGCTATTAATAAATTITGATACTATTGTTCC
AAATCCATTTUMTAATCGATAATGCTATTAATAAATTITGATACTATTGTTICC
AAATCCATTTICTAATCGATAATGCTATTAATAAATTITGATACTATTGTTCC
AAATCCATTTCTAATCGATAATGCTATTAATAAATTITGATACTATTGTTCC
AAATEHCATTTCTAATCGATAATGCTATTAATAAATTTGATACTATTGTTCC

1520 mo 15840 1550

T ddddds

1570 1580 1590 1600 1610

TGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA
TGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA
TGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA
IGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA
TGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA
TGCCTCTGATTGGATCCTTGGCTAAGGATATTGGGCGGCGTTAAAAGCTTTGTCA

1630 1640 1650
|
TC T(TTT("T%CCGGG-\-\TTCA.-\.-\.-\.\GTTTTTTTOT-\(G-\C-\.—\ACA-\-\T-\-\0
TCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACGACAAACAAATAAG
TCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACGACAAACAAATAAG
TCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACGACAAACAAATAAG
TCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACGACAAACAAATAAG

TCTCTTTCTACCGGGAATTCAAAAAGTTTTTTTGTACGACAAACAAATAAG

1660 1670

ﬂ'—l'-l'-"-l'-"
o e
R

1680
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTGGCTCAGTAATTIGT
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTIGGCTCAGTAATTIGT
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTGGCTCAGTAATTIGT
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTIGGCTCAGTAATTIGT
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTTACTCGCAAAATTIGGCTCAGTAATTIGT
AAATATTGGAATAATCGGAATGGATTTITACTCGCAAAATEGCGGNTCEGTAATTIGT

1700 1710 1720 1730

1750 1760 1"70 1780 1780

A &T {TAAA\ATT(‘%CA{TTGGCAGTC((‘TJ\TTCTu\{TCA-\TATGJ\AATAG u\((AG
ATATAAAATTCACAATTGGCAGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAG
ATAAAATTCACAATTGGCAGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAG
ATAAAATTCACAATTGGCAGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAG
ATAAAATTCACAATTGGCAGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAG
ATAAAATTCACAATEGGCNGTCCCTATTCTAATCAATATGAAATAGACCAG

'I

TAA
TAAT
TAAT
TAAT
AAT

1810

-\-\T( TTAA'ICTT( TAAG -\TGT(T%-\.-\-\G\AT%{TT( TT( IGTTTT( TC.-!.-\TT(TA
AATCTTAATCTTCTAAGATGTCTAAAAGAATAATTCTTICTGTTTTICTCAATTCTA
AATCTTAATCTTCTAAGATGTCTAAAAGAATAATTICTTCIGTTTTICTCAATTICTA
AATCTTAATCTTCTAAGATGTCTAAAAGAATAATTCTTCTIGTTTTICTCAATTCTA
AATCTTAATCTTCTAAGATGTCTAAAAGAATAATTICTTICTIGTTTTICTCAATTCTA
AATCTTAATCTTCTAAGATGTUTAAAAGAATAATTICETCTIGTTTTICTCAATTCTA

1820 1830 1840 1850

1870
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTTTTATTTATTTTTCGTATATTTTCACTC
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTITTTATTTATTTTTICGTATATTTTCACTC
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTTTTATTTATTTTTCGTATATTTTCACTC
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTTTTATTTATTTTTICGTATATTTTCACTC
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTTTTATTTATTTTTICGTATATTTTCACTC
AAGAATAAAGAAAAAAATACAAGATTTITTTATTTATTTTTICGTATATTTTCACTC

1880 1890 1800 1910
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1930 1840 1950 1860 1870
.o . J.....!....]....]..../]....J]J....]J]....]....J]J..../]....
|PT89 Duduca GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTTCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTT
PT91_Bagistas GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTITCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATITTT
PT90_Eric GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTTCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTT
PT16_Tortum GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTTCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTT
PT92_Salihlicimento GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTITCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTT

JTDI_-M-’.?_K!.SG‘MM_DG.’?&H_CM GTGGTGGTGGGGAGTCTTATTTITCCCCATCGACCTTTACAATAATGAAAAATTTT

1990 2000 10]10 2020 2030
PT89 Dutduca TTATTTATCGGAATTACTATATGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC
|PT91_Bagistas TTATTTATCGGAATTACTATATGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC
PT90_Enic TTATTTATCGGAATTACTATATGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC
PT16_Tortum TTATTTATCGGAATTACTATATGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC
PT92_Salihlicimento TTATTTATCGGAATTACTATATGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC

ml:‘ﬂ?2_KJS918N_K16.’9329_C¢;! TTATTTATCGGAATTACTATARIGGATTTCCGATATATCTCCAATTITTCAGCCCAC

2050 2060 2070 2080 2090
PT89_Dutluca AAAAGAACTTAATTGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAA
PT91_Bagistas AAAAGAACTTTATTIGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAA
|PT90_Eric AAAAGAACTTTATTGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAA
PT16_Tortum AAAAGAACTTTATTIGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTIGTCAATTTGGAGTAA
PT92 Salihlicimento AAAAGAACTTAATTIGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAA

J'.Fﬂ_m?2_5’159)890_106-"9329_63-: AAAAGAACTTAATTGTTGAGATATTATGTACAAATAAGGTGTCAATTTGGAGTAA

2110 2120 2130 2140 2150
PT89_Dutluca AATAGGCATATTTTIGGATTCATTGATAAAATTTACTTTTTIGTTTCAAATTTATGA
PT91_Bagistas AATATGCCTATTTTIGGATTCATTGATAAAATTTACTTTTTIGTTTCAAATTTATGA
PT90_Eric AATAGGCATATTTTIGGATTCATTGATAAAATTTACTTTITTIGTTTCAAATTTATGA
|PT16_Tortum AATAGGCATATTTTIGGATTCATTGATAAAATTTACTTTTTIGTTTCAAATTTATGA
PT92_Salihlicimento AATATGCCTATTTTIGGATTCATTGATAAAATTTACTTTTTIGTTTCAAATTTATGA
LBl a e e A ATATGCCTATTTTGGATTCATTGATAAAATTTARTTITTTIGTTTCAAATTTATGA

2170 2150 2180 2200 210
PT89_Dutluca GATAAACHRIAGAAATAATTAAEBWMIATCAATATGAAAACATTTITTTTTATICTATGGA
|PT91_Bagistas GATAAACGAGAAATAATTAAGCATCAATATGAAAACATTTTTTTTATTICTATGGA
PT90_Enic GATAAACHAGAAATAATTAAGCATCAATATGAAAACATTTITTITTITATTCHATGGA
PT16_Tortum GATAAACGAGAAATAATTAAGCATCAATATGAAAACATTTITTTITTATICTATGGA
|PT92_Saliklicimento GATAAACGAGAAATAATTAAGCATCAATATGAAAACATTTTTTTTATTICTATGGA

VTR R r IR B G ATAAACGAGAAATAAT

230 240 250 260 27
PR PR P I B PR R PP IS PP

[PT89 Dutluce ITCTCTAGTTGCAAAAGCTGGETTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA
PT91_Bagistas TTCTCTAGTTGCAAAAGCTGGATTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA
|PT90_Eric TTCTCTAGTTGCAAAAGCTGGATTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA
PT16_Tortum ITTCTCTAGTTGCAAAAGCTGGATTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA
PT92 Salihlicimento ITTCTCTAGTTGCAAAAGCTGGATTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA
JF914072 KJ592890 KJ679829 Cen AAAGHNTGGATTTTAGACTAGGATAAACTACGTCAAAGCCCTA

2% 2300 210 220 230
PI89 Dutluca AATAAACCGGACATCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTITTTIGAACTCA
|PT91_Bagistas AATAAACCGGACATCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTTTTGAACTCA
PT90_Eric AATAAACCGGACATCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTITTTIGAACTCA
[PT16_Tortum AATAAACCGGACATCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTTTTGAACTCA
PT92_Salihlicimento AATAAACCGGACATCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTTTTGAACTCA

mﬂo72_1.’!5923»0_3’1579329_&;- AATAAACCGGACAWMCCTAAGAAACTAATGAACCTTGAAATTTACTTTTGAACTCA

2350 2380 2370 2380 2280
PT89_Dutluca TTTHATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTITGATTGAATTIGACTTGTTCA
PT91_Bagistas TTTTATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTITGATTGAATTIGACTTGTTCA
|PT90_Eric TTTRATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTTGATTGAATTIGACTTGTTCA
PT16_Tortum TTTRATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTTGATTGAATTIGACTTGTTCA
|PT92 Salihlicimento TTTRATCAATTTTCATCTTTACTAAAAAACTTATTTGATTGAATTIGACTTGTTCA

JF914072_KJ592890_KJ679829_Cen [N ATCAATTTTCATHTTTACTAAAAAACTTATTTGATTGAATTGACTTGTTCA

2410 2420 2430 2440 2450
.. J....!....]J....]....]....]J....]J]....]....J]J....]....
|PT89 Duduca GACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTCGAGCAAGCCGCTATGGTGAAAT
PT91_Bagistas GACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTCGAGCAAGCCGCTATGGTGAAAT
PT90 Eric GACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTCGAGCAAGCCGCTATGGTGAAAT
PT16_Tortum GACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTICGAGCAAGCCGCTATGGTGAAAT

PT92 Salihlicimento GACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTCGAGCAAGCCGCTATGGTGAAAT
Bl Rl Ly e Bl GCACGATTGAATATAAATAGGCTATTATGAGTTC
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EK-4 Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait

mikrosatellit verilerine ait pikler

_I Display: T3 Sample | Plot [ Sizing Default (5 Detach Plot View

|Status_|SampleName _[Somple Type _|Size Standard
A u10 Sample izing Default . -
A PADUIS Sample Sizing Default .. = B
A Sample =]

o e | e

A PADULE Sample

B A3 PADUL Sample ~ GS500 Sizing Default ...

7| A& PpaDU Sample - GS500 - Sizing Defoult.. =~ o =
A PADU21 Sample = G5500 = Sizing Default.. =~ ﬂ
A& PaDUZ2 Sample - GS500 - Sizing Default.. = B
A PADUZ3 Sample - G5500 ~ Sizing Default.. = B
A PADUZS Sample - 65500 - Sizing Default.. = B
A2 PADU2 Sample - GS500 = Sizing Default .. =~ ﬂ
A PpaDU3 Sample - G5500 - Sizing Default.. =~ o~ B
A PADU4 Sample ~ GS500 ~ Sizing Default.. = o 2]
Az PADUS Sample - GS500 = Sizing Default.. = [ 7]
A1 PADUS Sample - GSS00 - Sizing Default.. = o [ 7]
A PADUT Sample -~ GS500 - Sizing Default.. = o =

.

21 Not Ready for Analysis  § Ready for Analysis  _izénalyzed  [T)File Corrupted

(Add Files) [Remove Files] Size Standard -

Analysis Method ~
{uot

Show/His
Juna_juos J

<

S[slslsls[sls]sls[s[<]s]

ATFile Locked  [F)File Mot Found  [Pass [EJFail [ElCheck

Displey: T Sample |l Plot B Simng [{E Defouk 53 Detach Plot View

Tagd Files] (Remeve Files] Size Standard = Analysis Method - Show/Hide Samples: Show Al -m= e
22 Stetus _|SampleMame  |Sample Type  |SaeStandaed  [AnalysicMethod  [SOI | Offscale |Qualy |UDI (U2 |UD3 |
4 PADULS Sample - G500 - SongDefah.. - o [
i 5 ks PADUNA Saminie - G580 = Surinun Difacslt - (3] m
¢ | 2B MNet Ready for Analysis @ Ready for Analysis  gAnalyaed  [f)File Conupted  fdeLocked  [FFileNetFound [P ERFail  [Check
| Lk Pt view Datec Anahyzed
.
100 20 300 am 500
8000
5000 b
- 6000
4000
3000
4000
2000 i
2000
1000
; [P L 9 | T
!Qsﬂw-u-v.m
1770 1780 1790 1800 1810
W W10 | PADUIS_FOSfu
5000 r W OW 10 | PADULS FOS4ua
b2ooo (M B 10 | PADULS FOSfs
W W10 PADLIB FOSfsa
k6000
L
[ 4000
/ k2000

(labsiSelecied Fraks] F| @ -

# a

a1 [ | 56l PADULS_FO5.fsa 1469531 152 1613 136
& [ ] 862 PADULS_FO5.fsa 165081 o7 18154 ux
6 . B &3 PADULE FO5 fsa 169151 &5 u
o [ ] B& PADULS_FO5.fsa 1702475 £ 336
65 [ ] [ X ] PADULS_FO5fsa 1719714 439 N
66 . B6&6 PADUIE FO5fsa 1740099 4257 4566
a_| [ ] 86 176.285 9% 50
] [ ] B, 68 1783262 1883 1138
E

n a (%] PADULS_FO5.fsa 1823338 596 1580
n a L% PADUIS_FO5.fsa 1843002 09 m3
7 [ ] B72 PADULE_FOS foa 1863466 ™ 395
b ] [ ] [ %] PADUIE_FO5.Fra 1833156 = b
7] [ ] [§]] PADULS_FO5.fsa 183448 o 6

| Begin Pomnt Begin 67 ~k
L

um ms 1461915

449 p2ii) 1627351

250 234 1686028

B 50 68

»n Pt ] 1713048 [

2563 2552 1731473

Pt 383 1755788

218 2608 177.541

289 x5 1515476

24 80 1830988

7 e 185.5593

s m6 157 6066

078 3060 40786

Psephellus aucherianus (Dutluca)



137

Default 5 Detach Plot View

:\D"’"" T sample | Plot [FF Sizing

(Aca Files) (Remave Files] Sie Standard -  Analysis Method = Show/Hid
Status |Sample Type | Size Standard | Analysis Method |sQ1  |Offscale |Quatity |[uDl (uDz |uD3

A3 Sample - GS500 = Sizing Defsult .. = E
A PAUMIO Sample - G5500 ~ Siting Defsult... =
4a PALMIZ Sample - GSS00 = Sizing Default .. ~
An PaumMie Sample - 65500 ~ Sizing Default.. = B3

Aa PAaUNMLE Sample = G5300 = Skzing Defoult ... = (2]
A3 PaUMIG Sample ~ GS500 = Siring Default... = B
A PAUMIT Sample - G5500 = Sizing Default - B
A PAUMIE Sample ~ GS500 - Siring Default.. = B
43 PaUMID Sample - G5300 ~ Siting Defsult... = E
Aa PAUM2L Sample - GSS00 = Sizing Default .. ~ E
A PauMZ Sample - G5500 = Siring Defsult .. = B

A PAUMZ Sample - 65500 = Sizing Default .. =
A PauMs Sample - GS500 = Siting Default .. =
A PauMs Sample - G5500 ~ Sizing Default -
4 PaUMGE Sample -~ GS500 = Siring Default .. =
Aa  PAauMT Sample - 65500 = Siring Default .. =

< v 2 Mot Ready for Analysis 0% Ready for Analysis g Analyzed  [T]File Corupted  ANFile Locked [T File Not Found  [Pass EJFan  [ElCheck

Display: T0 Seemple |4 Piot [ Suing [ Defautt [ Detach Piot View

T Samnples View (Baa Fies (Remove Files| SieStandard = AnsbysisMethod = Show/Hide Samples: Show All -@mEle-
£ |Status  |SempleMame  |SampleType  |SizeStandlsed | AnshiaMethod  [SQ1  |Offscale |[Qualty (W01 |UDZ |03 s *

RER I [T Sample - o500 T 7] ' i
47 Mot Ready for Anatysis B Ready for Anabain g Anstyzed [ Fle Comupted  Dfdelocked  [Mfaenictfound [EJrass EJeail [Elcheck

Data: Ainadyzed = (Leen{Lenl] il ~THL

Lnshyzed Datn
500 500 700 ] > Dyelegend
[m w10 Panue snta
WO LD PAUML A0 f
W W10 PAUMI4 AN fs
B000 |m W10 PAUMDA ADLSw
6000
4000
2000
= v . m *

177 m 181 18 185 b DyeLegend
5000 W W10 PAUMI AOLfa
B OW 1D PAUMIA A S
7000 so00 | W10 PAUMIE 201t
5000 Wm0 PAUMIEADLS
00 4000
4000
3000
2o00{ T =
1000 R \
L A X ¥ i T
s Bl e 1
Dye/Sample Peak | Sample File Name Saze BeginPomt | Begn 87 i
# BSS PAUMM Ailta 1TLA11E il 1715
* PALINLA AL b
a7 [] B97 PAUMLE_A01 fra 1738623 1735803
K ] B PAUMLL_A01 F5a 1T 1739661
N a B PAUMGA_A01fen 184733 mo 1758054
100 ] 8,100 PAUMILY_ADL fea 1754493 T 1776892
1601 ] 51 PAUMLE 401 fa 1B A3TS o5 175057
e L] 8,102 PAUNLA_A01 fra 1804258 n6 1797416
103 ] 8,103 PAUMLE AL fsa 124 s 1817946
14 ] B1M PAUMLY AL ss 1835438 205 183.0875
105 ] 8108 PAUMLY AL s I3 T 1377
106 ] 8,106 PAUMLY_ALfsa 1865114 0] 1858265
w7 ] B.107 PAUMLE_A01.1se 1885429 67 1675054
108 L] B 108 PAUMLL 421 s 1898612 28 185381
w5 8,109 PAUMLY AL 53 1919178 3 1513083
10 ] B,110 PAUMLE A0 s 1928321 p->] 1922025
m ] B 111 PAUMLL_AIL s 1958047 263 1551185
12 [ | B2 PAUMES A1 fs 196,796 nn 1962627
u3 | ] B3 PAUMIA_A0L T 1987029 3000 19794
114 ] Bl PAUMLY_ABLfra 1996548 015 1900843
15 ] 8115 PALIMLA AL fss M08ITE 025 200163
us a 8 118 PAUMLA_AGL Fia 2029043 3058 20280
ur [ ] B117 PAUMLA_ADL fra 515 ) 2042529
18 a B.118 PAUNLL A1 Fra 2073614 1o 267069
1% ] B 119 PAUMLA_A fn o915 nm 289576
= - sl B A e e

Psephellus sintenisii



138

Display: 79 Sample [ig Plot [T Siming [E| Default [ Detach Plot View
T Samples View (Aad Fues] (Remove Files] Size Standard ~  Analysis Method = Show/Hid
> Status  |SampleMame  |SampleType  |SizeStandard  |AnalysisMethod  [SQI | Offscale |Quality |UDL |uD2 |uD3
1| & psaum Sample - GS500 - SmngDefauh.. - o [
2| A& psaun2 Sample ~ 65500 ~ Sizing Default.. =~ B
5 3 A psauld Sample - GS500 ~ Sizing Defaulkt.. = E3
4 s £l
5 A Sizing Default ... i 3
A Psan Sample - 65500 - Saing Default.. = B
A& Psauz Sample ~ G5500 ~ Sizing Default.. =~ 2]
8 A Psauz Sample - GSS00 - Sizing Default.. =~ o ]
] A Psauzs Sample - 65500 - Sizing Default.. = =
10| A& Psaum Sample - 65500 - Sizing Default.. =~ 7]
1 A PsAaud Sample -~ GSS00 ~ Siing Default.. = B
12| A& PsAm Sample - GSs00 ~ Sizing Defauk .. = B
13| A& Psaus Sample - 65500 ~ Sizing Defaukt.. = (7]
A Psaus Sample - 65500 = Sizing Default.. = B
A PsauT Sample - G3500 = Sizing Default.. = B
A& Psam Sample -~ GS500 ~ Siting Default.. = 2]
< +| 2B Not Ready for Analysis @ Ready for Analysis  AzAnalyzed  [J)File Corrupted  SYFile Locked  [FiFileNot Found  [lPass EJFail [ECheck

B Ready for Analysin  AgAnaboed [ Fae Coupted  Tifaetocked [FFfietictfound [feam [Jead [cneck
P p— s T R
Anabgzed Data

200 o 400 o X i ]

Cilisa
PEAULE C0tse
PEALE_CO0dsa
PSAULE CO3 S5
$000
4000
J 2000
YT S S N )
Show Show Al Pesks =
R T - m E
Qe @ JilslWBE
| T Samples View (A Flesl (Bemowe Fies] Site Standied = Analyiin Method = Show/Hide Samgles: Shiew &l -@Ea e
| » Statwr  |SempleName |SampleType | SoeStandaed | AnahusMathod  (SO1 | Offscale |Caley (U1 [U02 |UD3 B
. : B Seing Drimat =
Lor | o bct Randy for dnabysn B8 Raadytor anabyss  badnsbyzod [DiFile Comnpted  Difaatocted BdeMstiound [rsss Eat [Elcheck
Dt Anayzed -
FIARE Cl3dss B,
1830 1840 1250 1880 1570 1820 190 1l DyeLegend
B000 | W OW 13 PIAULE (S
Wm0 PRAUE COlGa
Jj 0 soco | M W10 PSALIS CD3fu
5000 W W10 PSAULE COVf
| soo0 5000
| 4000
4000
| 3000
: 2000
| / \ 2000
1000 / \
Showe Show AllPesks
Dye Color Eye/Sample Peak | Sarmypie File Nome £ (AreainPort | derimBP | Data Poien O
a B2 PRALNE (D3t warrsn E = Fato]
a 5103 AU _COLfia 168 8453 SaETH a2 47
[ ] B4 PRALLS OO s % G s s
] B 105 PRALE CO3fia 18301 16183 143 xn
a B0 PSAUG CO3sa 173156 100 ™ o
a B507 PAALRE C3 s 103154 - o
] (81 ] PSAUNE CO3Fia 12203 1799 on
[ ] PLAULS CO3Isa 184,389 29 m
s
[ ] FSAUNE (O3t 1ERA0EE um £
a (§iH] PSS COL 190418 15 an
[ | B3 PSAUNA, CO2ha a1 £ =N
a B PRAULE (03t 196,049 5 20
[ ] PRALIES OO fua wene n am
a B116 FLALLE L0 X108 ] 21
[ ] BT PSALNE CDRbes 203097 e 058
] BaE PLALIS COLisa pbTTH ™ B
a LS PSAUNS COLia nsams 15 s
] B0 PSAUNE. COXIse Pk u BT -

Psephellus aucherianus (Bagistas)



139

Display: 79 Sample |4} Plot [S Sking S| Default (5 Detach Plot View

7 Samples View | (Add Files| [Remove Files| Size Standard ~  Analysis Method ~ Show/Hid:
> | [sttus [SampleName |SampleType |SzeStandard |AnalysisMethod [SQI |Offscale |Quaity |uDL |ub2 [u3 |
1| A Pser10 Sample - (5500 ~ Sizing Default.. =~ [
2 y PSERIL ] B saing Defaut .. ]
§ 3| A& eseR2 Sample ~ GS500 - Siing Default... = (]
4| A& pser3 Sample - G500 = Sizing Default... = B
2ls| A& pseru Sample = GS500 = Sizing Default... = B
Glel & psers Sample - GSSO0 - SungDefauk.. ~ + [
71| A& PsER2 Sample - GS500 - Sizing Default... = 7]
8 | & PsER3D Sample - 65500 = Sizing Default.. = B
9| & PsER3L Sample - 63500 = Sizing Default... = B
10| A& PseR33 Sample - 65500 = Sizing Default.. = B
1| A& PSERM Sample - G500 = Sizing Default.. = B
12| 4 PSER3S Sample - GS500 = Sizing Default.. = E
13| A PsER3 Sample ~ GSS00 - Sizing Default... = =]
14| Ak PsERs Sample ~ GS500 - Sizing Default.. =~ ]
15| 4 Psers Sample - 65500 - Sizing Default... = @)
16| A PseRd Sample - GS500 - Sizing Default... =
< +| A Not Ready for Analysis & Ready for Analysis  _AgAnalyzed [T)File Corrupted YFileLocked [F)FileNot Found [JPass EJFail [EJCheck

L= Display: 77 Sample [ Plot [ Sising 38 Defoutt [ Detach Plot View

0 Sarrples Vew (RdaFier (Remove Facs) SceStandard ~ AnabyssMethod = ShowfHide Samples: Show Al -@E o=
Statu|SempleMame | Sample Type |SaeStandard  |AnshsiMathod  |SQI | Officale |Qualty |UDl |UDZ w03 | -
1 e Sample - G350 -~ SungDefmt—. - + ¢

3P Mot Ready for Anabysis 0 Ready for Anabysis  _igAnabyzed  [iFile Comupted  DFilelocked  [FfleMotfound [lPass ERrat [Elcheck
Duta: Analyzed - EIECEECNE « B i Mode Beepain - |y [ ¥ @ =

Anadyzed Data
110 210 30 410 510 610 710 810 > [.}"lgqmd
PEERID_GO6.fra
L PSERID_GO6.fra
PSERLD_GO6.fra
BODO | m 10 | PSERIO_GOG.fea
F 6000
4000
2000
TR TS R EpTRRRTY (PR U1 1 I (NPT TR L i
o | = ;

Data: Analyzed
| PSERLD_GO6 f5a
i 1 2300 310 2320 2330
000
7000
6000
5000
4000
3000
2000 //\
1000 / N
& =
Showe Show Al Peaks =
[DyeColor | Dye/Sample Peak Sample File Name IES [ Height laresinPomt  |AmanBP  DataPomt
w07 | ] 5,107 PSERLD_GO6 f5a 154,368 4520 a2 Er 31
] E 108 PSERLD_GOGf5a 1964499 1450 M5 18
a 5,109 PSERLD_GOG fra 198.3788 154 m 243
[ ] B, 110 PSERLD_GO6 58 20328 151 s 2958
[ | B 111 PSERLO GO fsa 2an a 666 Errl]
] 5112 PSERLD_GOS.fsa wmm b ] 3538 347
______ a B 113 PSERLD_G06 52 2256063 a2 m
] B 114 PSERLD_GO6 f5a 280811 116 I
[ ] B 115 PSERLD_GO6.f5a 20.0m . 5699
L B 116 311549

Psephellus aucherianus (Ericg)



140

(aad Files) (Remove Files] Size S = Analysis Method ~ Show/Hir
>> | |[status |SempleMame [Sample Type  |SizeStandard  |AnalysisMethod  |SQI  |Offscale |Quality |UD1 |UD2 |uD3 |
1| & pvs Sample - GS500 ~ Sizing Defoult... ~ 7]
gl2| 4 |Prsie Sample - 65500 - Sizing Default.. ~ (=]
:E_ 3 A PYFSI? Sample - G5500 - Sizing Default.. = ]
4 A PpvEsis Sample - GSS00 - Sizing Default.. = =]
4 | 5| 4 PYFS1 Sample = GS500 = Sizing Default... = 3]
i 6| 4 Py Sample - GS500 = Sizing Default.. = 2]
7| 4 Py Sample - GS500 - Sizing Default.. = 2]
8 A PYFsZ2 Sample - GS500 - Sizing Default.. = 2]
9| 4 Pvrsa Sample - GS500 - Sizing Default.. = B
10| A PYFS3S Sample - GS500 = Sizing Default.. = =]
u| A PpYEs% Sample - GS500 = Sizing Default.. = [
12| A& PYR Sample - GS500 = Sizing Default.. = 7]
13 G Py Sample - GS500 - Sising Defoult.. =
14 A PYFS3 Sample -~ GS500 = Siing Default.. =
15 A PYFH Sample - GS500 = Sizing Default... = (=]
16 A PYFSS Sample = GSS500 = Sizing Default... =
« +| 2P Not Ready for Analysis @ Ready for Analysis  _iaAnalyzed [T)File Corrupted  A%File Locked [F)File NotFound [@Pass [EJFsil  [ECheck
T Sample gl Plot ¥ Szing [£5 Defaut 57 Detach Plot View
(Bga Fibes [Remee Files] Size Standaed = Analysis Methed = Show/Hide Samples: Shew All -mEe=
|Status  |SampleMame  |SampleType | SceStendard | AnabisMethod  |SQI  |Offscale |Quality |UDL |Up2 |UD3 %
By 1 [ Sample - Gsm ~ SringDelault .. = =
2P Mot Peady for Analysis  § Ready for Anabyiis  AaAnabyzed  [T1File Comupted  S4Filetocked  [FFdenotFound [Pass EFat [check
Data: Anshyzed . 5 = [EE) Mode Bssepeins + |}y || (] F @ =
PYFS0_Al2 A Anatyzed Data
100 20 300 40 500 50 700 s Dye Legend -
W W10 PYFS30_Allfu
mmlo PYFS30_ALLMsa
W10 PYFSE0_Al2f
/ E000 |m W10 PYFSH_AlZfsa
S000
/ =
2000
] Ao 4 \ FRRY i Lo 4 - .
Show: Show All Praks - §, [
Datar Ansbyzed - ] = [E17] Mode Basepain - mbgj."?
PYFS30_ALZf1a Aratyzed Data |
177 1 18 183 185 187 18 191 1% = Dye Legend i
| i PYFS30_Al2.fsa
| N Bt PYFS30_Al2fsa
e Lsopg | W10 | PYFSI0_Al2H
N OElD PYFSH_AlZEa
800
6000
600
4000
2000
e =, =
B 0
Lo T2
Show: Show A0 Peaks =
| Oyeriarpls Padk | Saimgle Fls Hacss 15 [Helgh [foesinPoios  |aseain®P  [DataPoint [BegnPone |begng Ll
n B PYFS30_Al2fss 171 8996 ¥4 1% B4 m3 x4 171240 2
x| B2E PYFS30_Al2 fza 1738047 326 2626 197 a0 pd 1731745 2
B -] PYFS30 A2 fsa 1762514 390 sa 264 761 s 1755007 2
0| BEX FYFS30_A120a 1784296 14 70 n mn ms 1776032 2
E Bxn FYFS30_Allta 1805342 0 m a2 poi 1] »n 178072 z
i | B FYFS30_Alli 183390 106 810 & 5% o] 182856 2
| 8 3 PYFSI0_AL2fia 1844467 685 51 =m0 1833197 2
H
5| PYFS30_A126sa 2
* | B3% PYFS30_AI2Fa 1583645 m 2
7 | B3 FYFS30_AL2 6 1503519 % 2
A | B3 PYFS30_AL2 S 192665 nr 78 186 Foori] o 1915104 z
» | B3 PYFS30_AlZfsa 1578051 52 &5 £} 37 3036 196073 3
ll:f B PYF530_Al2fsa 1598486 82 684 52 oM 063 1590358 3
a1 | B4 PYFS30_Al2 f5a 202817 1 1328 106 Ei i 82 20012877 3
4| B4 PYFS30_ALZ fa 359379 0 a1 41 nn a6 mam 3
| PYFS30_Al2fsa 8

Psephellus yusufeliensis (Tortum)




141

I I
-
Display: T Sample |gh Plot [F Sizing 57 Detach Plot View
7 Samples View | [add Fites) (R Files) SizeStandard =~ Analysis Method ~ Shaw/Hi
>> | |status |SempleNome |SompleType |SizeStandard | AnalysisMethod |SQI _|Offscole |Quaity |upi [up2 |uo3 |

A& PYUSLS Sample - GS500 - Sizing Default.. =

A PYUsIE Sample - GS500 - Sizing Default.. =

A Pyusie Sample - GSS00 - Sizing Default.. = E

A PvusL Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A Pyuso Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A pvusa Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A pvuszz Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A Pvuszs Sample - GSS500 - Sizing Default.. = B

A PYuss Sample - GSS00 - Sizing Default... = E

ta PYUS26 | Sample - B [ :’

A PYUS2T Sample - GS500 ~ Sizing Default.. ~ [ ] b

A Pvusz: Sample - GSS00 - Sizing Default.. = E

A Pvusm Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A Pyusa Sample - GSS00 - Sizing Default.. = 2]

A pvus3 Sample - GSS00 - Sizing Default.. = B

A Pvust Sample - GS500 - Sizing Default.. = E
< +| 2 Not Ready for Analysis & Ready for Analysis {3 Analyzed  [T)File Corrupted  &jFile Locked  [#)File NotFound [F@Pass E@Fail  [EllCheck
Display: 7 Sample | Plot ¥ Sizing [H5| Default [ Detach Plat View
T Samples View (202 Fies] (Ramowe Fites] Suze Stancard = Analysis Methad *  Show/Hide Semples: Show 4l -EEe=
»> | |Status |Sample Name |SampleType |SizeStandard | Anslysis Method  |SQ1 | Offscale | Quafity | UDL |upz |upz | -

[ I® Puss | semple - B sing Detaue - [] o [ sl b
2 Not Readly for Analysis % Ready for Analysis  AgAnalyzed  [J)File Comupted  AFile Locked  [FFileNot Found  [Pass [EJFail [ElCheck
S~ Sl bl Miuls

CIEICIEICEIE = (F15) Vo e - U 1 6§ © -

Analyzed Data
100 200 300 400 500 600 700 500 Dye Legend
W N 10 PYUSH Eidfsa
L B W10 PYUSH ENfs
W W10 PYUS26 EMfsa
FE000 | W10 PYUSIS EMfse
6000
[4000
2000
Al | P B P | :
0 ) i, »

Dats: foated - ([EEICIENEIE 2 [FIE] Mose Basepoies - Ly || B F @ =

Tl PYUSHG ERMsa ' Analyzed Data
'E 1980 1590 2000 2010 2020 2030 b Dyelegend l
8000 N0 PYUSH RS
F WO 10 PYUS3H_ENfss
7000 Lonco | M W10 PYUSH E03fse
BOE0 PYUSH 9
6000 o
=00 Fs000
4000 i
4000
3000
2000 i
1000 L
T s i »
T T ]
Show: Show Al Peaks  ~ (Gabel Selected Penks) 5| @
______ |DyeSampte Peak | Sample File Name |See | Heeight |reinPoint [AresinB?  |Databoint [Beginboint  [Begin®P
9 8.9 PYUS26_E09 52 1928595 26 1% = 28 1922462
2 B 92 PYUS26_E09.fsa 1937031 2106 13774 2900 2892 193.0895
8,9 PYUS26_ED3 fsa 194.7004 s 887 213 209 194.3635

5 1948538
1971336

8% PYUIS26_EORfa 1954678 5342 64890
] PYLIS26_EOD.S 18827

Psephellus yusufeliensis (Yusufeli)



142

EK-5 Psephellus aucherianus ve yakin akraba taksonlarin populasyonlarina ait
mikrosatellit verilerinden elde edilen allel ve allel frekanslari

13D10 lokusu

Her bir populasyon i¢in allel frekansi(her popluasyonun 16 bireyi bulunmaktadir)

Lokus

Populasyonlar

13D10 PAUM PSER PSAU PADU PYFS PYUS

(N:allel say1s1)

165 0.0000 0.0625 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
166 0.0000 0.0625 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
167 0.0000 0.0625 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
168 0.1875 0.0313 0.1563 0.0000 0.0625 0.0313
169 0.0313 0.0313 0.0000 0.0000 0.0000 0.0625
170 0.0938 0.0625 0.0625 0.0000 0.0000 0.0625
171 0.0000 0.0000 0.0000 0.0625 0.0000 0.0313
172 0.1250 0.0313 0.1563 0.0313 0.0000 0.0625
173 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.2188 0.0000
174 0.1250 0.0313 0.0313 0.1563 0.0313 0.0000
176 0.1875 0.0938 0.0000 0.1563 0.0313 0.0000
177 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000
178 0.0625 0.0313 0.0938 0.0313 0.0313 0.0000
179 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.1875
180 0.0938 0.0000 0.0938 0.1875 0.0313 0.0000
181 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313
182 0.0313 0.0000 0.0938 0.0313 0.0000 0.0000
183 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313
184 0.0313 0.0000 0.1250 0.0000 0.0000 0.0000
185 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0625 0.0313
186 0.0000 0.0625 0.0313 0.0938 0.0313 0.0000
188 0.0313 0.1875 0.0000 0.0625 0.0000 0.0000
190 0.0000 0.0625 0.0625 0.0313 0.0313 0.0000
192 0.0000 0.0938 0.0313 0.0313 0.0313 0.0313
194 0.0000 0.0625 0.0625 0.0313 0.0000 0.0000
195 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0625
196 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.1563
198 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313
201 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000
202 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000
204 0.0000 0.0313 0.0000 0.0313 0.0625 0.0000
205 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.2188 0.0000
206 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.1875
209 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000 0.0000
227 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000

244

0.0000 0.0000 0.0000 0.0313 0.0000 0.0000
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