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Karasal Bitkilerde DNA Barkodlama:

Bazi DNA Barkod Bolgelerinin incelenmesi

Kaan Hiirkan’

Ozet: DNA barkodlama son 30 yildir bitki tiirlerinin tayininde ve filogenetik ¢alismalarinda kullamilan ve
popiilerligi her gecen giin artan etkili bir tekniktir. Bu teknikte ¢ekirdekten veya plastidlerden elde edilen kisa
DNA dizileri analiz edilerek canlilar tiir seviyesinde ayirt edilmeye calisilmaktadir. Cekirdek kokenli barkod
bolgeleri, plastid kokenli barkod bolgelerine gore ¢ok daha fazla bilgi igermesine ragmen, tek lokus kullanilarak
barkodlama yapildiginda, farkli bitki gruplarini karsilastirabilmek i¢in yeterli bilgiye sahip olamamaktadir. Tim
bitki tiirlerinde kullanilabilecek tek bir barkod bolgesi heniiz mevcut degildir ve bu nedenle farkli barkod
bolgelerinin birlikte kullanilmasi, tiirlerin ayirt edilebilme giiciinii arttirabilmektedir. Kisa DNA dizilerinin
molekiiler barkod boélgeleri olarak kullanilmasi giiniimiizde doyum seviyesine ulagmis ve yeni teknikler aranmaya
baglanmustir. Tiim bu kisa barkod bolgelerinden ¢ok daha fazla bilgi iceren ve evrensel olabilecek en giiglii barkod
bolgesi adayi tiim kloroplast genomudur. Cok hizli bir sekilde gelismeye devam eden ve maliyeti diigen yeni nesil

dizileme ile elde edilecek genom verileri, bitkilerde evrensel olarak kullanilabilecek barkod bdlgelerinden biridir.

Anahtar Kelimeler: DNA Barkodlama, Molekiiler markorler, Molekiiler taksonomi.

DNA Barcoding in Terrestrial Plants: Investigation of Some DNA Barcode Regions

Abstract: DNA barcoding is a technique that has been widely used to identify species and discover phylogenetic
utilities of species for last 30 years. The main goal of this technique is to discriminate organisms at species level
by short DNA fragments originated from nucleus or plastids. Although nucleus originated barcoding regions
provide more data for species identification rather than plastid regions, none of the single-locus regions is adequate
for universality and provides enough data for comparing plant groups. There is no barcoding region available to
be used for all plant groups. Therefore, combining more than one barcoding regions could improve resolution.
Using short DNA fragments as barcoding region is achieved to top saturation and new techniques are being studied
by researchers. The whole chloroplast genome has enormous data and this data could provide enough specificity

for universal barcoding for land plants.

Keywords: DNA Barcoding, Molecular markers, Molecular taxonomy.

! Dr., Canakkale Onsekiz Mart Universitesi, Fen-Edebiyat Fakiiltesi, Molekiiler Biyoloji ve Genetik Boliimii.
kaanhurkan@hotmail.com

57



The International Journal of Innovative Approaches in Science Research
Volume 1 Issue 1, December 2017

GIRIS

Yeryiiziinde yaklasik olarak 300000 bitki tiirii oldugu tahmin edilmektedir (IUCN, 2017) ve
klasik taksonomik yontemler kullanilarak bu bitkilerin ¢ok az1 dogru bir sekilde tanimlanabilmektedir
(P. M. Hollingsworth ve digerleri, 2009; X. Li ve digerleri, 2015). Giinlimiizde kullanilan klasik
taksonomik sistem ve bu sistemin 250 y1l boyunca gelisimi; “bireyler morfolojik agidan birbirlerine ne
kadar ¢ok benziyorsa o kadar yakin akrabadir” temeline dayanmaktadir. Bu nedenle “morfolojik tiir”
tanim1 oldukca gorelidir. Taksonomik sistemler tasarlanirken doganin higbir zaman tiir tiretmedigi,
bunun yerine bireyler ve popiilasyonlar iirettii ¢cogu zaman gz ardi edilmektedir. Bitkilerde
popiilasyonlar arasi gen akisinin oldukca yogun olmasi, bireyler iizerine melezlenmenin, genetik
stiriiklenmenin, ekolojik farkliliklarin ve epigenetigin uyguladigi degisimler, tiirlerin morfolojik acidan
sabit olamamasina neden olmakta ve Dobzhansky, (1940) tarafindan tanimlanan “biyolojik tiir”
kavramimin o6zellikle karmasik ve kalabalik bitki gruplarina (Orchidaceae gibi) uygulanmasin

zorlagtirmaktadir.

DNA barkodlama, genomda daha dnceden belirlenmis bolgelerde bulunan kisa (600-1500bg)
DNA dizilerinin ortaya ¢ikarilarak tiirlerin tanimlanmasini amaglayan bir tanilama teknigidir (Lahaye
ve digerleri, 2008). Bu teknikle aynm1 zamanda canli gruplan arasindaki filogenetik iligkiler de ortaya
cikarilabilmektedir. Tiim canli alemlerinin tek bir DNA barkod bdlgesi ile tanimlanabilmesi, farkli canli
gruplarimin genomlarinda her barkodlama bdlgesinin farkli niikleotid degisim oranina sahip olmasi
nedeniyle giiniimiizde miimkiin degildir. Bu durum, 6zellesmis barkodlama bdélgelerinin siirekli olarak
arastirilmasi ve kesfedilmesini ihtiyacim1 dogurmaktadir. Ornek olarak mitokondri kokenli sitokrom
oksidaz-1 (CO1I) geni, birgok hayvan grubunu dogru bir sekilde tanimlayabilmek i¢in yeterli niikkleotid
farklilagma hizina sahipken ve yeni tiirlerin tanimlanmasinda rutin olarak kullanilirken, bu hiz bitkilerde
oldukca diisiiktiir ve bu nedenle alternatif barkod bolgelerinin taranmasi gerekmektedir (P. M.
Hollingsworth ve digerleri, 2009). Son yillarda tiim tiirlerde evrensel ¢apta basarili olabilecek bir barkod
bolgesi aramak i¢in bircok ¢alisma yapilsa da, heniiz bdyle bir barkod bolgesi bulunamamistir (Chase

ve Fay, 2009).

DNA barkodlama, canlilarin smiflandirilmasi ve filogenetik yaklasimlar haricinde kriptik tiirlerin
ortaya cikarilmasi (Hebert, Penton, Burns, Janzen ve Hallwachs, 2004), adli tipta biyolojik 6rneklerin
suglular ile eslestirilmesi (Mildenhall, 2006), gida giivenligi ve gida {irlinlerinin safliginin belirlenmesi
(Huxley-Jones, Shaw, Fletcher, Parnell ve Watts, 2012) gibi bir¢ok farkli alanda da arastiricilara hizmet

vermektedir.

Bu derlemede, giinimiizde en yaygin olarak kullanilan bazi DNA barkodlama bdlgeleri

incelenmis ve karasal bitkilerde DNA barkodlama hakkinda yapilan arastirmalar degerlendirilmistir.
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ITS

Internal Transcribed Spacer bolgesi (ITS) bolgesi, ¢ekirdek ribozomal sistronlarin 18S-5.8S-26S
bolgesinde bulunur. Kendi igerisinde gen kodlamayan ITS1 ve ITS2 bolgeleri ile gen kodlayan 5.8S
bolgelerinden olugmaktadir (Sekil 1). ITS, son 20 yildan daha fazla bir siiredir farkli bitki gruplarinin
evrimsel ve sistematik ¢alismalarinda kullanilan en popiiler DNA barkod bélgesidir (Alvarez, 2003;
Baldwin ve digerleri, 1995; Sramko, Attila, Hawkins ve Bateman, 2014; Gabor Sramkd, 2008). ITS
bolgesinin popiilerliginin ve son 20 yilda yapilan DNA barkodlama ¢aligmalarinin %70’inden fazlasinda
kullanilmasinin sebepleri arasinda; (i) ¢ekirdek genomunda bir¢ok kopyasinin bulunmasi ve bu nedenle
oldukca eski herbaryum 6rneklerinden bile bu bolgenin PZR ile kolay bir sekilde ¢cogaltilabilmesi, (ii)
hazir olan evrensel primerler ve bunlarin farkli kombinasyonlari ile cogaltilabilmeleri (White, Bruns,
Lee ve Taylor, 1990), (iii) PZR ile ¢ogaltilan bdlgeye ait iiriin boyutunun DNA dizileme islemi i¢in
olduk¢a uygun uzunlukta olmasi (700bg¢’den daha kisa) ve ¢cogu zaman tek yonlii DNA dizilemesinin
yeterli olmasi, (iv) niikleotid dizi degisikliklerini igeren (ITS1 ve ITS2) ve icermeyen (5.8S) bolgelerin
birlikte bulundurmasi, (v) plastid DNA barkod bolgelerine gore tiirler aras1 ayirt edebilme giiciiniin daha
fazla olmasi (Kress, Wurdack, Zimmer, Weigt ve Janzen, 2005) gosterilebilir. Bu bdlge ayrica gift

ebeveynli kalitim gosterdiginden dolayr melez tiirlerin belirlenmesinde de kullanilabilmektedir.

IGS ITS1 ITS2 IGS
— 18S rDNA 5.8S 26S rDNA

~700bg

Sekil 1. Internal Transcribed Spacer (ITS) barkod bdlgesinin sematik gosterimi. IGS: Intergenic Spaces
(Genler aras1 bolge).

ITS bolgesini olusturan pargalardan olan ITS2 bolgesi, tiim okaryotlar arasinda, tiir ve familya
bazinda gergeklestirilen filogenetik calismalarda kullanilan en verimli bolgelerden biridir (Alvarez,
2003; Bailey, 2003). ITS2’nin bulundugu lokus, 5.8S RNA geni ve RNA’nin biiyiik alt iinitesi arasinda
bulunur. ITS1 ise RNA’nin kiiciik alt linitesi ile 5.8S RNA geni arasinda bulunur fakat bu bolgedeki
niikleotid degisimleri, ITS2 bolgesindekilere oranla daha azdir ve bu nedenle bu bdlge ITS2 bolgesine
gore filogenetik ag¢idan daha az bilgilendiricidir. 5.8S bdlgesi gen kodlayan bolge oldugundan tiir ve
familya kategorisinde neredeyse hi¢ niikleotid degisikligi gostermez. ITS bolgesi birgok arastirici
tarafindan Salepgiller (Orchidaceae) familyasina ait tiirlerin filogenetik iliskilerinin belirlenmesinde ve
tir tayinlerinin yapilmasinda kullanilan oldukga popiiler bir markordiir (Richard M. Bateman ve
digerleri, 2009; RICHARD M. Bateman ve digerleri, 2011; Chase ve Fay, 2009; Gulyas ve digerleri,
2005; Shipunov, Fay, Pillon, Bateman ve Chase, 2004; Gabor Sramkd, 2008; Gabor Sramkd, Gulyas ve
Attila Molnar, 2011; G Sramko, Molnar V., Hawkins ve Bateman, 2011).
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Tiim bu avantajlarina ragmen, ITS bolgesinin evrensel bir barkod bolgesi olmasii engelleyen
bazi nedenler s6z konusudur. ITS bdlgesinin organizmanin genomunda farkli niikleotid dizilerine sahip
paralog genler bulundurmasi ve bu nedenle PZR ¢ogaltiminda bu paralog genlerin de ¢ogalmasi, elde
edilen DNA dizilerinde baz1 bolgelerde kararsizliklara neden olabilmektedir (Tamamlanmamis birlikte
evrim) (Yamaguchi, Kawamura ve Horiguchi, 2006). Bu nedenle ITS2 bolgesinin de PZR ile
cogaltilacak bolgeye dahil edilmesi daha dogru sonuclar alinmasi yararina olacagini belirtilmistir (D.-
Z. Li ve digerleri, 2011). Bununla birlikte ITS bolgesi tek basina barkodlama bdlgesi olarak
kullanilacaksa, ¢alisilacak organizma genomunda bulunan ITS kopyalar1 klonlama ile tespit edilebilir
ve bu kopyalarda ayr1 ayr1 DNA dizilemesi yapilabilir. Ayrica ITS bolgesi mantarlarda da bulunmaktadir
ve eger Angiosperm grubuna 6zgii primer kullanilmadan PZR yapilirsa, PZR iirlinleri arasinda mantar
tiirlerine ait DNA dizilerinin de kontaminasyonu olabilmektedir (Peter M Hollingsworth, Graham ve
Little, 2011). Bu nedenle ITS bolgesi PZR ile ¢ogaltilirken evrensel bir primerin yaninda c¢aligilacak

bitki grubuna 6zgii bir primer de kullanilmalidir.
matK

MaturaseK (matK), bitkilerde yaklasik ~1500b¢ uzunlugunda olan, #nK intronlar1 arasinda
bulunan ve hem yeterli miktarda korunmus bolge hem de sistematik agidan gerekli miktarda niikleotid

degisimi iceren bir kloroplast genidir (Hilu ve Liang, 1997) (Sekil 2).

trnK matK trnK

~1500bg

[

Sekil 2. MaturaseK (matK) barkod bélgesinin sematik gdsterimi.

ITS bolgesinden yaklasik olarak iki kat daha uzun olan bu bdlge, barkodlama i¢in uygun
uzunlukta bir bolge olmakla birlikte, diisiik transisyon / transversiyon oranina sahiptir (Min ve Hickey,
2007). matK diger kloroplast kokenli barkodlama bolgeleri ile karsilastirildiginda ¢ok daha hizli evrim
geciren bir bolgedir (Chase ve digerleri, 2007). CBOL Plant Working Group (2009), bu bolgenin PZR
ile ¢ogalta basarisinin kapali tohumlularda %90 oraninda, agik tohumlularda %83 oraninda ve ¢igeksiz
bitkilerde ise sadece %10 oraninda oldugunu belirtmistir. Lahaye ve ark. (2008) tarafindan bu
barkodlama bdlgesinin tek bir ¢ift primer ile %100 oraninda basarili bir sekilde PZR ile ¢ogaltildig:
belirtilirken diger ¢aligma gruplari tarafindan bu basar teyit edilmemistir (P M Hollingsworth, 2008).
Bu arastiricilar Cuenoud ve ark., (2002) tarafindan tasarlanan ve bolgeyi ortadan ikiye bdlen primerlerin
kullanilmasint 6nermislerdir. Bu bélgenin Salepgiller (Orchidaceae) familyasina ait tiirlerin %9011
birbirinden ayirabilecegi bazi arastirilar tarafindan belirtilmistir (Kress ve Erickson, 2007). Buna kars1

farkli arastiricilar 32 cinse ait 92 tiir ile gergeklestirdikleri ¢alismada bu barkod bolgesinin tiirleri tayin
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edebilme oranint %56 olarak belirlemislerdir ve bu bolgenin evrensel barkod bolgesi olamayacagin

vurgulamislardir (Fazekas ve digerleri, 2009; Newmaster, Fazekas, Steeves ve Janovec, 2008).
rbcLL

rbcL kloroplast kokenlidir ve ribulose-1,5-bis-phosphate carboxylase / oxygenase (RuBisCO)
genini kodlamaktadir (Chase ve digerleri, 1993). Niikleotid degisimleri acisindan c¢ekirdek kokenli
barkod bolgelerine gére daha yavas oldugundan 6zellikle tiir seviyesindeki filogenetik ve taksonomik
calismalar i¢in uygun degilken, cinsten daha yiiksek taksonomik seviyelerdeki filogenetik ve
taksonomik ¢aligmalar agisindan uygun bir gendir (Hasebe ve digerleri, 1994; X. Li ve digerleri, 2015)
(Sekil 3).

atpB rbcL accD

~1400bg

Sekil 3. rbcL barkod bolgesinin sematik gosterimi.

rbcL filogenetik arastirmalarda olduk¢a yaygin olarak kullanilir ve Genbank veri tabaninda
yaklagik 173000 dizi bulunmaktadir. Gen kodlayan bir bolge olmasindan dolay1 PZR ile ¢ogaltilmasi ve
niikleotid dizilerinin hizalanmasi olduk¢a kolay bir bolgedir. Kloroplast genomunda atpB ve accD
genleri arasinda bulunan rbcL geninin uzunlugu yaklasik 1400b¢’dir ve uzun bir bolge oldugundan
DNA dizilemesi igin iki primer ¢ifti kullanilmas1 gerekmektedir (Chase ve digerleri, 1993; X. Li ve
digerleri, 2015). Baz1 dezavantajlarinin yani sira bu bdlgenin bitkilerde kullanilabilecek en uygun
barkod boélgelerinden biri oldugu ve Genbank veri tabaninda oldukca fazla miktarda dizi argivinin
olmasindan dolayi ileriki ¢alismalarda kullanilabilecegi belirtilmektedir (CBOL Plant Working Group,
2009; Li et al., 2015).

accD-psal

Kloroplast kdkenli olan bu bolge, iki gen bolgesi ve bir genler aras1 bolgeden olusmaktadir.
Bolgenin 3’ ucunda accD genini kodlayan, 5° ucunda ise psal genini kodlayan boélgeler bulunmaktadir
ve bolgenin toplam ortalama uzunlugu 940b¢’dir (Sekil 4). Bu bolge protein kodlayan ve kodlamayan
bolgelerden olustugundan dolayr DNA dizileme sonrasinda yapilan hizalama asamasinda oldukga
sorunsuzdur. Bu bdlgenin PZR ile ¢ogaltilmasinda kullanilacak primerler, temel bitki gruplarinda
onceden denenmelidir (Dong, Liu, Yu, Wang ve Zhou, 2012). Bu bdlgenin cogaltiimasinda
kullanilabilecek 6rnek primer ¢ifti Dong ve ark., (2012) tarafindan verilmistir. Bu bolgenin tek bagina
evrensel DNA barkod bdlgesi olarak kullanilabilmesi, bolgenin baz1 bitki gruplarinda var olmamasi
veya oldukga farklilagmis olmas1 nedeniyle miimkiin degildir (Dong ve digerleri, 2012). Ote yandan bu
bolgenin, bir g¢ekirdek kokenli bagka bir bdlge ile birlikte kullanilarak (ITS ve accD-psal gibi)
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filogenetik agac topografilerinin karsilastirilmas1 veya bu iki bdlgeye ait niikleotid dizilerinin
birlestirilmesi 6zellikle melez tiirlerin belirlenmesinde ve tiir seviyesinde tayin yapilmasinda oldukga

onemli veriler saglamaktadir (G Sramko ve digerleri, 2011).

ycfa psal accD rbecl

~940bg

Sekil 4. accD-psal barkod bélgesinin sematik gosterimi.

LEAFY

Cekirdek genomunda bulunan LEAFY, anatomik yapilarin gelisiminden sorumlu olan genler
(homeotik genler) arasindadir. Bu gen Arabidopsis tiirlerinde floral meristem gelisiminde etkilidir ve
ciceklenme zamanini kontrol etmektedir (Blazquez, Soowal, Lee ve Weigel, 1997). Bu genin Pinus
radiata D. Don tlirlindeki paraloglari, PRFLL ve NEEDLY genleridir ve bu genler bu agacin
kozalaklarinda cinsiyet tayininde kullanilmaktadir (Mellerowicz, Horgan, Walden, Coker ve Walter,
1998). Cesitli bitkilerde gerceklestirilen LEAFY filogenetik analizlerinde bu genin tohumlu bitkilerde
duplike oldugu fakat diploit kapali tohumlularda bu kopyanin kayboldugu ve tek kopya gen olarak
calistig1 ortaya ¢ikarilmistir. LEAFY, tohumlu bitkilerde olduk¢a korunmus olan bu gen, ii¢ ekzon ve iki
intron bolgesinden olugmaktadir (Frohlich ve Parker, 2000) (Sekil 5).

ekzon1 ekzon2 ekzon3

~2200bg

Sekil 5. LEAFY barkod bdlgesinin sematik gosterimi.

Bu bolgenin diisiik taksonomik kategorilerdeki filogenetik Ozellikleri ve &zellikle Avrupa
orkidelerinde kullanilabilecek evrensel primer ¢iftleri Schliiter ve ark., (2007) tarafindan tanimlanmustir.
LEAFY genin orta kisminda bulunan intron bdlgesi polimorfik alanlar igerebilmektedir ve bu nedenle
orneklerin tipk1 ITS bolgesinde oldugu gibi klonlanmasi gerekebilmektedir (Sramko ve digerleri, 2014).
Bu barkodlama bolgesinin 6zellikle yakin iliskili bitki gruplarina uygulanacak filogenetik ¢aligsmalarda
kullanigh olabilecegi belirtilmistir (Frohlich ve Meyerowitz, 1997). ITS, kloroplast DNA barkod
bolgeleri ve LEAFY ile birlikte yapilan bir calismada LEAFY bdlgesinin en fazla niikleotid degisimi
iceren bolge oldugu ve bu nedenle filogenetik agidan en fazla bilgilendirici bdlge oldugu ortaya

¢ikarilmistir (Oh ve Potter, 2003).
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trnH-psbA

trnH-psbA giincel ¢aligmalarda en ¢ok kullanilan kloroplast kdkenli barkod bolgesidir. Genin her
iki ucunda bulunan ve yiiksek oranda korunmus olan ekzonlar, bitkiler i¢in evrensel primer ¢iftlerinin

tasarlanmasini oldukca kolaylastirmaktadir (Shaw ve digerleri, 2005) (Sekil 6).

pShA trnH

~800bg

[~

Sekil 6. trnH-psbA barkod bdlgesinin sematik gosterimi.

Kodlama yapmayan genler arasi bolge en fazla niikleotid dizi farklilig1 iceren bdlgedir ve bu
farkliliklar ¢ogunlukla insersiyon / delesyon seklindedir (Kress ve Erickson, 2007). Tiim bu 6zellikleri
ile trnH-psb A bdlgesinin, bitki tiirlerinin barkodlanmasi i¢in uygun bir bolge oldugu belirtilmistir (Kress
ve Erickson, 2007; Shaw, Lickey, Schilling ve Small, 2007). Tiim bu avantajlarina ragmen, bu bolgenin
kullaniminda baz giicliikler vardir. Ozellikle genis bitki gruplarinda, intron bélgesinde bulunan uzunluk
degiskenligi ve karmasik molekiiler evrim, bu bolgeye ait niikleotid dizilerinin hizalanmasin
zorlagtirmaktadir (Chang ve digerleri, 2006; Chase ve digerleri, 2007). Buna ek olarak duplike olmus
lokus nedeniyle trnH-psbA dizisi bazi kozalakli bitkiler ve monokotiledon gruplarinda olduk¢a uzun
olabilmektedir (>1000b¢) (P. M. Hollingsworth ve digerleri, 2009). Kress ve ark. (2005) ile Chase ve
ark. (2007), bu bolgenin iki veya li¢ lokuslu DNA barkodlama c¢aligmalarinda kullanima uygun
oldugunu, tek basina kullanildiginda evrensel bir boyutta barkodlama bdlgesi olma niteliklerine sahip

olmadigini belirtmiglerdir.
SONUCLAR

Bu derlemede, giinlimiizde karasal bitkilerin molekiiler barkodlama ¢aligmalarinda en ¢ok tercih

edilen baz1t DNA barkod bolgeleri incelenmistir ve su sonuglara varilmistir;

(1) Genomda bulunan kisa DNA dizileri kullanilarak yapilan DNA barkodlama, tim canlilar
birbirinden ayirabilecek ¢oziiniirliige sahip olmalidir. Fakat bu zamana kadar yapilan ¢aligmalardan ve
bulunan DNA barkod boélgelerinden higbiri tek baglarma kullanildiklarinda bu basartyi
gosterememislerdir. Bu basarisizligin diger nedenleri ise bazi DNA barkod bdolgelerinin yetersiz bilgi
icermesi ve bazilarinin ise PZR ile g¢ogaltilmalarinin zor olmasidir (6zellikle primer baglanma

bolgelerinde meydana gelen niikleotid degisimleri).

(2) ideal bir DNA barkod bdlgesi, tek bir primer ¢ifti ile PZR teknigi kullanilarak optimizasyona
gerek duyulmadan kolayca g¢ogaltilabilmelidir ve DNA dizileme asamasinda tek veya ¢ift yonlii

okumanin yeterli olmasi1 gerekmektedir.
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(3) Birden fazla DNA barkod bolgesinin kullanilmast tiir tayin giiciinii oldukga artirmaktadir.
Fakat bu kullamimin getirdigi olumsuz sonug ise tiir tayin giicii artarken, evrensel ¢apta kullanimin

kisitlanmasidir.

(4) Giiniimiizde yeni nesil dizileme yontemlerinin rekabet¢i bir sekilde ¢ok hizli olarak gelismest,
maliyetinin diismesi ve standartlagmasi, tim plastid genomunun dizilenmesini daha kolay hale
getirmekte ve daha fazla arastiricinin bu teknolojiden yararlanmasini saglamaktadir. Plastidlerin tiim
bitki gruplarinda bulunmasi, bu genom barkodlama veya siiper barkod tekniginin evrenselligini

kesinlestirmis olacaktir.

(5) DNA barkodlamanin asil amacinin tiirleri birbirinden ayirt etmek oldugu ve ayirt edilen bu
bitki gruplarinin birbirleri ile filogenetik iliskileri hakkinda aydinlatict olmasi gerektigi géz Oniinde

tutulmalidir.
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