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OZET. Canlihgin kesfinde DNA barkodlama yontemi, 6zellikle genis 6lgekli morfolojiye dayali rnek
setlerinin, kriptik, mikroskobik, eksik yada hasarli 6rneklerin tanimlanmasi i¢in alternatif molekiiler bir
ara¢ olarak ortaya ¢ikmustir. Bu yontem, molekiiler teknikleri ve biyoinformatik analizleri kullanarak
onceden bilinen drneklerin dogru teshis edilmesini, heniiz kesfedilmemis 6rneklerin tanimlanmasini, dogru,
hizli ve giivenilir bigimde gerceklestirmeyi amag edinmistir. Uygun DNA barkod bolgesi kullanilarak farkli
canlilarin tiir smurlarinin belirlenmesi, komunite ekolojisi ve biyogesitliligin korunmasi alanlarinda
kullamishi olduguna dair bilimsel ¢aligmalar hizla artmaktadir. Ozellikle Yeni Nesil DNA Dizilime
teknolojilerinin hizli gelisimi DNA barkod kullanilarak Canliligi Barkodlama ydntemine 6nemli veri
saglayabilme potansiyeline sahiptir.

Anahtar kelimeler: DNA Barkodlama, Biyogesitlilik, Ekoloji, Koruma, Taksonomi

ABSTRACT. Specimen identification by DNA barcoding provides an attractive alternative to
morphological examination in large-scale studies and works on cryptic, microscopic or digested materials.
By combining the strengths of molecular biology and bioinformatics, DNA barcoding was aimed at a quick
and accurate means to recognize previously known, described, and named species. The appropriate DNA
barcode markers applied to specific taxonomic groups of organisms are proving valuable knowledge for
understanding species boundaries, community ecology, and the conservation of biodiversity. Specifically,
the rapid development of next-generation sequencing technology have great potential to support the
versatility of the Life Barcoding.
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GIRIS

Yeryiiziindeki canli gesitliligini arastiran bilim insanlar1 bitki ve hayvan tiirlerini
tanimlamak i¢in morfolojik karakterleri cok uzun zamandir kullanmaktadir. Bu yontemle
yiizyildan fazla siiredir ger¢eklesen ¢calismalar olsa da, var olan canli gesitliliginin sadece
%20’si bilimsel olarak tanimlanabilmistir [1]. Bu sebeple canli kesfi i¢in bilim diinyasinin
daha hizli ve giivenilir bir yonteme ihtiyaci oldugu ¢ok agiktir. Son zamanlarda, kisa ve
standart DNA gen bolgesine dayali tiir tanimlama yontemlerinde biri olan DNA
barkodlama, hizli, giivenilir ve uygulanabilir bir metod olarak bilim diinyasina
tanitilmigtir [2]. Molekiiler metodlara dayali tiir tanimlama daha 6nce Arnot vd. [3]
tarafindan kullanilmis, sonrasinda mikrobial organizmalarda denenmis olmasina ragmen
[4]), DNA kullanilarak canliligi barkodlama g¢ercevesindeki caligmalar 2003 yilindan
sonra hizla artmistir (Sekil 1).
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Sekil 1. DNA kullamilarak canlihigi barkodlama yénteminin 2003 yuinda ortaya
ctkmasindan bu yana konuyla ilgili yapilan yayin sayisi. Anahtar kelime “DNA
barcoding” olarak google akademik veritabaninda aratilmistir (Erisim tarihi: 26 Subat
2024).

DNA barkodlama yontemi 400-800 baz gifti (bg) arasindaki bir gen bolgesinin
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) ile ¢ogaltilarak dizilenmesini ve sonrasinda farkli
biyoinformatik analizleri sonucu tiir kesfini iceren bir yaklasimdir. Morfolojik olarak
birbirinden ¢ok farkl: iki yakin tiirlin bu yonteme ihtiyaci olmayabilir ancak alttiir, kiiltiir
formu, eksik ya da tahrip edilmis Ornek, morfo- yada ekotipler, mutantlar, tiir
kompleksine sahip canlilarin DNA barkodlamayla dogru kesfi miimkiin olabilmektedir.

Bu derlemenin amaci, gilincel molekiiler bir metod olarak tanitilan bir yontemin is
akigini genel olarak tanitmaktir. Ayrica bu yontem kullanilarak taksonomi, biyogesitlilik
ve koruma biyolojisi ile ekoloji alanlarinda farkli canli organizmalar {izerinde yapilan
caligmalarin sonuclar1 paylagilmistir. Ortaya ¢ikisindan bu yana bilim insanlarmin ¢ok
ilgisini ¢eken bu yontemin zayif yonleri ve bu zayifliklar iyilestirebilecek gelecekteki
olas1 gelismeler de ayrica derlenmistir.
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Canlihigr Barkodlama Yontemi Is Akast

Taksonomik calismalarda DNA ya da protein dizisinin kullanilmasiin klasik
yontemlere gore daha etkili oldugu bilinmektedir [5]. Canlilig1 barkodlama yonteminde
ise “barkod” olarak kullanilabilecek kisa (<1000 baz ¢ifti) gen bolgesinin hizli bigimde
tiir seviyesinde ayrim yapabilmesi gerekmektedir [6]. Ornege ait barkod DNA dizisinin
referans DNA kiitiiphanesinde eslesmesi sonucunda taksonomik teshis yapilmaktadir
(Sekil 2). Yontemin sonuglarini degerlendirilirken primerin her canlida kullanilabilme
basarisi, PZR’de pozitif {iriin basarisi, DNA dizilim kalitesi ve ayrim giicii gibi énemli
kriterler de hesaplanmaktadir [7]. Bu yontemin genel is akisi diisiiniildiigiinde potansiyel
DNA barkod bolgelerinin basarisinin test edilmesi, DNA dizilimin elde edilmesi ve
referans kiitliphanede karsilastirilmasi 6nemli islem asamalaridir.

Potensiyel DNA barkod bolgeleri

Canlilig1 barkodlama ¢aligmalarinin baslangicindan bu yana arastiricilar siklikla hedef
canli grubunu tiir seviyesine kadar ayirabilecek yeterlilikte gen boélgesi arayisina
girmistir. Bir gen bolgesinin DNA barkod bdlgesi olarak kullanigl olabilmesi i¢in bazi
ozelliklere sahip olmas1 gerekmektedir. Bu 6zellikler: Tiir seviyesinde belirgin bir genetik
varyasyon ve ayrim giicline sahip olmasi, uygun evrensel primerler ile ¢ogaltilabilmesi,
DNA ekstraksiyonu ve PZR sirasinda sorun yaratmayacak kisa dizi uzunluguna sahip
olmasi seklinde siralanabilir [8]. Mitokondri genomunda yer alan sitokrom c¢ oksidaz
subunit 1 geni (cox1, COIl yada COI-5P) bu 6zelliklere sahip, birgok hayvan grubunda
standart, pratik ve tiir seviseyinde kulllanilabilen bir DNA barkod bolgesidir [9], (Tablo
2). Bir ¢ok hayvan grubunda basaril1 olarak ¢alisan bu bolge, bitki ve mantarlar i¢in bilgi
verici degildir. Mitokondri genomun yavas evriminden kaynaklanan bu durumun ¢oziimii
i¢in arastiricilar kloroplast ve ¢ekirdek genomuna yonelmistir.

Kloroplast DNA, 120-217 kilo baz (kb) biyiikligiinde halkasal yapiya sahiptir.
Kloroplast genomunun yapisal organizasyonu olduk¢a korunmus oldugundan filogenetik
caligmalarda bilgi vericidir. Bu amagla yapilan ilk ¢alismalar plastomda yer alan kod
bolgeleri (matK, rbcL, rpoB, and rpoCl), ile ii¢ tane kodlamayan gen arasi1 bolge (atpF—
atpH, trnH—psbA ve psbK—psbl) {izerinde yogunlasmustir. Farkli arastiricilar bu
lokuslarin degisik kombinsyonlarini bitki barkod bolgeleri olarak tercih etselerde, fikir
birligi olusmamustir [10-16]. Bu nedenle, 445 kapali tohumlu, 38 agiktohumlu ve 67
kriptogam tiirleri lizerinde denenen bu yedi potansiyel barkod bolgesinden ribuloz—
bifosfat karboksilaz (rbcL) ve maturase K (matK) dizilimlerini birlikte standart barkod
bolgeleri olarak onerilirken, geriye kalan bazi bolgeleri ikincil barkod olarak 6nerilmistir
[17], Tablo 1. Bu bolgelerin bitki barkod bolgesi olarak secilmesinde primer
dizilimlerinin evrenselligi, dizilim kalitesi ve ayrim giicii kriterleri gozetilmistir.

Makroalglerden kahverengi ve kirmizi algler i¢in rbcL ve COIl bolgesi DNA
barkodlama ¢alismalarinda kullanilmistir [18-19]. Bunun yani sira bu makroalgler i¢in
cekirdek ribozomal biiyiik altiinite (LSU-D2/D3) ikincil barkod bolgesi olarak
kullanilmaktadir ~ [18, 20, 21]. Yesil algler icinse COIl bolgesinin basarili olmadigi
gosterilmistir [22, 23, 24]. Bu alg grubu icin rbcL bolgesi de kullanilsada en iyi barkod
bolgesinin bu oldugu sdylenemez. Saunders and Kucera [24] plastoma ait rbcL ve Tu geni
(tufA), UPA, LSU-D2/D3 ve ¢ekirdek ITS dizilimlerinin barkod bdlgesi olarak yesil
algler i¢in basarili oldugunu gostermistir. Ayrica bu gen bolgeleri iginde tufA bdlgesinin
tek bir smif hari¢ tiim yesil algler i¢in kullanilabilecegini vurgulamiglardir. DNA
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barkodlama yontemi morfolojik bakimindan ayrimi zor olan mikroalgler tizerinde de
denenmistir. Zou vd. [25] rbcL, tufA, ITS ve 16S bdlgelerinin ayrim giliciinii mikroalg
cinsi iizerinde denemis ve tek bir barkod bolgesi yerine birlikte kullanilan barkod
bolgelerinin daha fazla bilgi verici oldugunu gostermistir.

Mantarlarin barkodlanmasi i¢in mantar ITS bolgesi kullanilmaktadir [26] (Tablo 1).
Buna ragmen bu bolgelerin tiir seviyesindeki ayrim giicii hayvanlarda kullanilan CO1
bolgesi kadar iyi degildir [27]. Ornegin tahmin edilen 740.000—6 milyon mantar tiiriinden
sadece 100.000 kadar1 simdiye kadar teshis edilmistir [28, 29, 30, 31]. Teshis edilen
tiirlerin yaklasik %50’sinin Gen Bankas1 gibi agik erisimli 6nemli veritbanlarinda DNA
dizilimi bulunmamaktadir (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/
Browser/'wwwtax.cgi?id=4751; https://unite.ut.ee). Bunun yami sira mantarlarin DNA
barkodlama yontemiyle teshisi i¢in Onerilen ITS bdlgesinin basar1 yiizdesinin diisiik
olmasi sebebiyle son zamanlarda ikincil barkod bolgesi olarak TEFIo bolgesi
denenmektedir [32] (Tablo 2).

Tablo 1. Biiyiik soy hatlarinda siklikla kullanilan DNA barkod bolgeleri.

Soy hattti Birincil DNA barkod Ikincil DNA barkod
bolgesi bolgesi
Makro-kirmizi ve rbcL/COI LSU-D2/D3
yesil algler
Mikro-yesil algler tufA LSU D2/D3, ITS
Karasal bitkiler rbcL + matK psbA-trnH/ITS
Mantar ITS, ITS-1, ITS-2, TEFla
Hayvanlar Co1 CO1, 16S

Farkli canli gruplarinda yapilan ¢aligmalarda bir ¢ok canli i¢in farkli barkod bdlgeleri
denenmis ve bir cogunda basarili sonuglar elde edilmistir. Buna ragmen 6zellikle hayvan
ve bitki orneklerinde atasal polimorfizm yada hibridizasyondan kaynaklanan sonuglar
yiiziinden DNA barkod bolgeleri zayif sonuglar elde etmistir [27].

DNA Dizileme Teknolojileri, Hesaplamali Kaynaklar ve Veritabanlari

DNA dizileme teknolojilerinin son yillardaki hizli gelisimi sayesinde zaman ve biitce
konusunda 6nemli 6l¢iide azalmalar saglanmistir [33]. Su anda aktif olarak hizmet veren
DNA dizileme platformlari sayesinde on ila yiizmilyonlarca kisa DNA pargas1 (50-300
baz ¢ifti) Illiimina ve ya BGI platformuyla yada on ila yiizbinlerce uzun DNA pargcasi
(10,000-30,000 baz ¢ifti) PacBio® ve ya Oxford Nanopore platformuyla elde edilebilir.
Ayrica standart DNA barkod bolgelerini hedefleyen genom kaymasi (genomun belli bir
ksiminin dizilenmesi) yada organel genomunun dizilenmesi gibi yodntemlerde
bulunmaktadir. Dizileme teknolojilerinin bu hizla gelismis olmasi barkodlama
calismalarinda 6nemli bir yeri olan referans DNA kiitiiphanesinin olusturulmasina biiyiik
ol¢iide katki saglamaktadir. Buna ragmen, canlilig1 barkodlama hedefine ulasilmasinda
DNA referans kiitiiphanesinde bulunan DNA dizisi ile var olan biiylik canli gruplarinin
sayisindaki fazlaliga dayali 6onemli bir fark s6z konusudur [34].

Canliligt barkodlamanin temelinde kisa DNA parcasina dayali analizler olsada,
yasanan gelismeler arastiricilar1 daha uzun DNA barkod dizisi kullanmaya tesvik etmistir.
Bu amagla bazi arastiricilar “super-barkod” [35, 36], ya da “ultra-barkod” [37] dizilimleri
olusturmustur. Uzun dizilimlerle olusturulmaya calisilan barkod boélgeleri, ¢ogunlukla
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bitkiler i¢in uygulanmaya calisilmistir. Bunun en 6nemli nedeni ise geleneksel bitki DNA
barkodlama girisimlerinin bitki genomundan kaynakli bazi sorunlar1 olmasidir. Ornegin
ne oldugundan bagimsiz, canlilig1 barkodlama yonteminin bagarili olmasi i¢in miimkiin
oldugunca fazla tiire ait DNA dizisi bulunan bir kiitliphanenin olmas: gereklidir. Bu
sebeple The Barcode of Life Data System (BOLD, https://www.boldsystems.org/, 21
Subat 2024 tarihinde erisim saglanmistir) veri tabant DNA barkodlama g¢aligmalarinda
ortaya ¢ikan tiim dizilimleri 2007 yilindan bu yana biinyesinde toplamaktadir (Tablo 2).
Buna ilaveten MDOP [38] gibi baz1 hesaplamali kaynaklar BOLD ve ya NCBI Gen
Bankasi’na yliklemeden 6nce DNA barkod verisini organize etmek i¢in yada BAGS [39],
MACER [40] gibi hesplamali kaynaklar DNA verisinin kalitesini belirlemek igin
kullanilabilmektedir. Canlilig1 barkodlama yontemi uygulanirken Yiiksek Hacimli DNA
verisinin biyoinformatik analizleri s6z konusuysa, verinin ileri analizlere hazir hale
getirilmesi daha da problemli hale gelebilmektedir. Bu sorunu ortadan kaldirmak i¢in son
zamanlarda PIPEBAR, OverlapPER [41] and NGSpeciesID [42] gibi yazilim paketleri
gelistirilmistir.

DNA dizilim teknolojilerinin gelisimine paralel olarak DNA barkod bolgelerinin agik
erisimli veri tabanlarina yliklenmesi ve karsilastirma kiitiiphanesi olarak kullanilmasi da
hiz kazanmistir (Tablo 2).

Tablo 2. Yasam Barkodlama Veri Sistemi (BOLD) nde kayith DNA barkod dizilim
sayilarinin canli gruplarina gore dagilimi. Takson isimlerinde veri tabaninin diizeni takip
edilmistir.

Takson Barkod Dizilim Sayis1
Hayvan 19268852
Acanthocephala 3027
Acoelomorpha 23
Annelida 143136
Arthropoda 17509271
Brachiopoda 509
Bryozoa 6854
Chaetognatha 2145
Chordata 992194
Cnidaria 46042
Ctenophora 1225
Cycliophora 546
Echinodermata 67037
Entoprocta 116
Gastrotricha 1749
Gnathostomulida 50
Hemichordata 402
Kinorhyncha 832
Mollusca 308591
Nematoda 84545
Nematomorpha 460
Nemertea 9062
Onychophora 1792
Phoronida 246
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Placozoa 26
Platyhelminthes 53262
Porifera 13586
Priapulida 197
Rhombozoa 48
Rotifera 15309
Tardigrada 5944
Xenacoelomorpha 626
Bitki 534585
Bryophyta 24073
Chlorophyta 19944
Lycopodiophyta 1408
Magnoliophyta 469410
Pinophyta 7829
Pteridophyta 11921
Mantar 197461
Ascomycota 111796
Basidiomycota 78315
Chytridiomycota 293
Glomeromycota 3529
Myxomycota 235
Zygomycota 3293

Veri https://www.boldsystems.org/index.php/TaxBrowser Home sayfasindan 16 Subat
2024’°de indirilmistir.

Canliligt barkodlama c¢aligsmalarinda taksonomik teshisin yapilarak kararin
verilebilmesi icin DNA verisi diizenlendikten sonra analizlerin derinlestirilmesini
gerekmektedir. Bu amagla gelistirilmis Kraken2 [43], Protax [44] ve uzun zamandir
kullanilan BLAST tool [45] gibi programlar halen aktif olarak kullanilmaktadir. Ayrica
son zmanlarda taksonomik sonuca ulastirabilecek QIIME2 feature classifier [46],
IDTAXA [47], MeTaxa2 [48], ve Basta [49] gibi programlar da performans
gostermektedir. Tiim bunlara ragmen canlilifi barkodlama ¢aligmalarinda yiiksek
performansla DNA verisinin analiz sonuglari cins ve alt1 taksonomik basamaklarin dogru
teshis edilmesinde her zaman basarili olamamaktadir [50].

BILIMSEL UYGULAMA ALANLARI

DNA kullanilarak canliligi barkodlamanin birincil amaci spesifik genetik belirteg
kullanarak referans DNA kiitiiphanesindeki eslesmeye dayali tiir seviyesinde teshis
yapabilmektir. Bunun yani sira ekoloji, evrim ve koruma biyoloji alanlarinda temel
sorularin yanitlanmasinda ara¢ olarak kullanilmaktadir (Sekil 2). Asagida ilgili basliklar
altinda DNA barkodlama yonteminin temel bilimsel uygulama alanlariyla ilgili bilgiler
verilmistir. Bu molekiiler teknik ilk benimsendiginden bu yana farkli amaglarla farkl
canlt gruplar iizerinde denenmektedir. Ancak arastiricilar, tiir kesfi, ekoloji, evrim ve
biyogesitliligin korunmasi alanlarinda bu yontemin uygulanmasinin heniiz baslarinda
oldugunu diistinmektedir [27].
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Sekil 2. Canlilig1 Barkodlama genel is akist ve bazi ornek uygulama alanlari. (Kress vd.
2015°den degistirilerek alinmistir).

Taksonomik Onemi

DNA kullanilarak canlilig1 barkodlama yontemi, tiir sinirlarini belirlemeyi ve yeni tiir
kesfini iceren yeni ve dnemli bir aractir. Entomologlar bu yontemi kullanmada oncii
olmuslar ve tiir ¢esitliligin en fazla oldugu alanlarda bu metodun basarisini test etmislerdir
[0r. 51]. Canlilig1 barkodlama amagh kullanilan gen bdlgelerinin tiir teshisinde basari
yiizdesi birbirinden farkli olsada alg [52], egrelti [53], geofit bitkiler [54], mantar [55],
nematot [56], eklembacaklilar [57], yumusakgalar [58], balik [59], kus [60] ve memeli
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[61] gibi canli gruplarinda taksonomik amagl artan bir hizda kullanilmaktadir. Bunun
yani sira DNA kullanilarak canliligi barkodlama yontemi kriptik yada daha once
tanimlanmamis hayvan tiirlerinin teshisinde kullanilmistir [62]. Ornegin, morfolojik
cesitlilige sahip bir bocek grubunda yapilan kapsamli bir DNA barkodlama ¢aligmasinda
[63] tiir teshisi ve taksonomik hiyerarsiye iliskin 6nemli sonuglar elde edilmistir. Benzer
sekilde diatomlar ve baliklar lizerinde kriptik tiir kesfinde, bu yontem basarili olmustur
[64, 65]. Ayrica plastid ve ¢ekirdek DNA barkod bolgelerine dayali olarak taksonomik
acidan sorunlu tropik bir bitki familyasi i¢in yeni tiir kesfi gergeklestirilmistir [66].
Sonug olarak, tek bir gene dayali DNA barkodlama yontemi tiim taksonomik hiyerarsiyi
¢ozmede etkili olmasa da 6zellikle baz1 6zel durumlarda giivenilir sonuglar vermektedir.
Elde edilen sonucun basar1 ylizdesi farkli canli gruplarinda degiskenlik gostermektedir.
Ornegin ¢esitli hayvan gruplarinda %95-97 oraninda tiir seviyesine kadar taksonomik
¢Oziilme agiklanmis olsa da [67], bitkiler i¢in bu oran daha da diismektedir [54].

Biyogesitlilik ve Korumada Alanindaki Onemi

Bircok bilimsel ¢alismada oldugu gibi biyogesitlilik caligmalarmin da dogru ve
giivenilir bi¢imde gergeklestirilebilmesi i¢in ¢aligmaya konu olan tiiriin dogru teshis
edilmesi gerekir. Ayni bi¢gimde bir bilim insani i¢inde arastirma konusundan bagimsiz
elindeki biyolojik materyalin dogru teshis edilmesi gerekmektedir. DNA kullanilarak
canlilig1 barkodlama yontemi de bu ihtiyaglart hizli ve giivenilir bicimde tiim yasayan
canlilara uygulamak amaciyla ortaya ¢ikmistir [68]. Canli tiiriiniin dogru teshisi, eger
tehlike altinda bir tiir s6z konusuysa gercekei koruma yaklagimlarinin olusturulmasinda
[69] yada korumada onceliklerin olusturulmasi i¢in alandaki filogenetik g¢esitliligin tespit
edilmesine hizmet edebilir [70].

Bitkiler i¢in bu yontemin uygulanmasi, bir bitkinin hangi yasam formunda (meyve,
cicek, tohum, steril birey) yada eksik 6rnek olmasindan bagimsiz dogru ve evrensel bir
teshisin gergeklesmesiyle miimkiindiir [34]. Bu sebeple canliligi barkodlama yontemi,
floristik ¢alismalar1 da igeren yerel ve bolgesel biyogesitlilik verisinin olusmasina 6nemli
katki saglayabilmektedir. Belirli bir alanin biyolojik c¢esitliliginin aragtirilmasinda,
alandan 6rnek ve ilgili veri toplanmasi en 6nemli ve temel basamagi olusturmaktadir. Son
zamanlarda, bu yonde gerceklesen caligmalarda uygun 6rnek toplanmasi, fotograflanmasi
ve ekolojik bilgilerin not edilmesinin yan1 sira genetik caligmalar i¢cinde 6rnek alinmasi
yoniinde bir artig vardir [71]. Canliya ait herhangi bir par¢adan elde edilebilecek genomik
DNA ve sonrasindaki islemlerle molekiiler bilgiye dayali biyogesitlilik bilgisi elde
dilebilecektir.

Bir ¢ok 6rnekte, belirli bir alanda 6zellikle biyogesitliligin yiiksek oldugu habitatlarda
tiir gesitliliginin tamami bilinmemektedir [72]. Ornegin tropikal yagmur ormanlarinda
ekonomik bakimdan o6nemli ve tehlike altinda olan bazi aga¢ tiirlerinde tiir isti
seviyelerde dahi olsa standart barkod bolgeleri taksonomik ayrimi saglamistir [73]. DNA
barkod temelli bir yOntemin tiir seviyesinde ayrim giicliniin tiim canlilar igin
gerceklesmedigi bilinsede ozellikle bazi spesifik konularda (6r. adli palinoloji, adli
bilimler gibi) bilgi saglayict oldugu goriilmiistiir [74-75]. Bunun yani sira CITES veri
taban1 altinda nesli tehlike altinda olan bazi bitkiler icin DNA barkod kiitiiphaneleri
biyogesitliligin korunmasi amaciyla olusturulmaktadir [14].

Tiirler arasinda simbiyotik iligkilerin bilinmesi ekolojik bakimdan 6nemli oldugu
kadar biyogesitliligi koruma bakimdan da énemlidir. Ornegin bitki-polinatdr arasindaki
simbiyotik mutualist iliskiyi anlamak hem biyogesitliligin korunmas: hemde tarimsal
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tirtinlerin devamliliginin saglanmasinda kritik role sahiptir. Bu etkilesimin dogas1 geregi
polinator, farkli taksonlardan gelen polen karigimini tasimaktadir. Bu karigimlarin
taksonomik basamaklarinin ortaya ¢ikarilmasinda metabarkodlama yontemi 6zellesmis
bir yaklasim olarak, biyogesitlilik ve ekoloji ¢calisanlarina 6nemli veri saglamistir [Or. 76,
77].

Ekolojik Onemi

Ayni ekolojik kominiitede yasayan tiirlerin akrabalik iliskileri analiz edildiginde
rekabet gibi bazi etkilesimlere iliskin veriler de ortaya ¢ikmaktadir [78]. Bitki komiinite
filogenetigine iliskin DNA barkodlama yontemi kullanilarak ilk ¢alisma 281 agac tiirii
tizerinde yapilmistir. Buna ¢alisma, kominiite iiyeleri arasinda gii¢lii evrimsel iligkilerin
ortaya cikarilmasinda ¢oklu bitki DNA barkod bolgelerinin kullanildigi basarili bir
ornektir.

Ozellikle ulasilmas1 zor habitatlarda sadece bitki kokleri toplanarak tiirlerin
etkilesimlerini ortaya ¢ikarmada DNA barkodlama yontemi kullanilmistir [79, 80].
Ayrica dogada yasayan bazi omurgsizlarin, kuslarin ve biiyilk memelilerin beslenme
aligkanliklarinin belirlenmesinde DNA barkodlama yontemi 6nemli veri saglamistir [81].
Buna ragmen sindirim sirasinda DNA yapisinin par¢alanmasi beslenme aliskanliklarinin
belirlenmesinde 6nemli bir smirlayict faktordiir. Bu durumla karsilasildiginda mini
barkod yaklagimi benimsense de [82] analiz basarisi artarken tiir seviyesine kadar teshis
basarist diismektedir.

Tiir etkilesimleri diisiiniildiigiinde en sik rastlanilan durumlardan bir tanesi simbiyotik
iligkilerdir. DNA barkodlama yontemi bu iliskilerin aydinlatilmasinda siklikla
kullanilmaktadir. Eklembacaklilar [83], omurgalilar [84], karasal bitkiler [85] ve
mantarlar [86] gibi biiyiik canli gruplarinin simbiyotik iliskilerini agiklamada bu yontem
kullanilmistir. Bunun yani sira, simbiyotik iligkilerin hiicresel diizeyde oldugu Likenler
gibi 6zellesmis canlilarda yine DNA barkodlama yontemi tercih edilmistir [87]. Bu tarz
caligmalarda 6zellikle metabarkodlama yonteminin kullanilmasi giiglii sonuclar ortaya
cikarabilmistir [88].

CANLILIGI BARKODLAMANIN GELECEGI

Uluslararasi ve Ulusal Canlilig1 Barkodlama Konsorsuyumlart

Canlilign barkodlama calismalarinin  gerceklestirilebilmesi i¢in gerekli DNA
barkodlama dizilimlerinin olugsmasina diinya genelinde ulusal ve uluslararas1 diizeyde
olusturulan konsorsuyumlarin performanslari da katki saglamaktadir. Bu uluslararasi
barkodlama konsorsuyumlarinin baglangici 2004 yilinda “Consortium for the Barcode of
Life” ve 2008’de “International Barcode of Life Project “(iBOL, https://ibol.org/, 26
Subat 2024 tarihinde erisim saglandi) isimli organizasyonlarla baglamistir. Bu
konsorsuyum biinyesinde bircok iilkenin temsilcisini bulundurmaktadir, Tiirkiyeden ise
iBOLEurope konsorsuyumunda Ankara Universitesi Evrimsel Genetik Laboratuvari
(eGL) (https://iboleurope.org/partners/) faaliyet gdostermektedir. Canliligi barkodlama
konusunda ulusal girisimler de s6z konusundur. Bunlarin arasinda Avusturya (ABOL),
Finlandiya (FinBOL), Almanya (GBOL), Holllanda (NBOL), Norve¢ (NorBOL), ve
Isvigre (SwissBOL) sayilabilir. Son zamanlarda, iBOL biinyesinde yeni tiirlerin kesfini
ve kiiresel 6lgekte canli ¢esitliginin izlenmesi konusunda calisan 30°dan fazla iilkede
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bulunan 1000 arastiricinin dahil oldugu BIOSCAN isimli uluslararasi bir proje aktif
olarak ytiriitilmektedir. Proje basartyla sonuglanirsa neredeyse tiim canlilikla ilgili DNA
kiitiiphanesi elde edilmis olacaktir.

Metabarkodlama

Cevresel DNA (¢DNA) terimi ilk kez Ogram [89] tarafindan sedimentlerden topladig:
mikrobial DNA 6rneklerini ¢alisirken onerilmistir. Bu terim, materyal olarak alinan 6rnek
igcerisinde farkli canli gruplarina ait birden fazla takson bulundugunda kullanilmaktadir.
Son zamanlarda ise, bu terim bazi arastiricilar tarafindan yeniden kullanilmaya
baslamustir (Or. [88, 89]). Sucul yada sediment drneklerinden elde edilen DNA’y1 ifade
etmek i¢in kullanilmis olsada sucul ekosistemden alinan Orneklerle sinirli kalmayip,
havadan (eDNAair) [90], topraktan yada flora yada fauna ait herhangi bir ortamdan alinan
kalintt DNA parcasini ifade etmektedir [91]. Biominitor ¢caligsmalari gibi yasayan bir canlt
tizerinden herhangi bir ekosistemdeki farklilig1 yada degisimi izleyen ¢alismalarda dahil
olmak tizere farkli ekolojik calismalarda ¢DNA 6rnegi kullanilmaktadir [92].

Cevresel DNA oOrneklerinin Yeni Nesil DNA Dizileme teknolojileri kullanilarak
canliligi barkodlama amag¢hi kullanilmasmna ise metabarkodlama denmektedir.
Metabarkodlama, DNA barkodlaminin ortaya atilmasindan sonra bu yontemin daha
gelismis bir uygulamasi olarak ortaya ¢ikmis ve 2011 yilinda Onerilmistir [93]. Bu
yaklagimla farkli taksonlarin genomik DNA’sindan olusan karisik bir ornek seti
klonlamaya ihtiyag duymadan paralel okuma sayesinde Yiiksek Hacimi DNA
kiitiiphanesi olusturulabilmektedir. Bu sebeple metabarkodlamanin klasik DNA
barkodlamadan farki DNA barkodlama bireye dayali alinan 6rnegin tiir seviyesine kadar
teshisini hedeflerken, metabarkodlama pargcalanmis DNA bulunduran karisik bir 6rnek
setinin familya yada daha iist seviyelerde teshis edilmesini hedefler.

DNA metabarkodlama analizleri sonucunda , Yiiksek Hacimli DNA verisinde bulunan
milyonlarca DNA dizisi taksonomik bir liste olarak ortya ¢ikar. Taksonomik listeyi
ortaya c¢ikarmada benimsenen anlayislardan bir tanesi DNA dizilerini Molekiiler
Operayonel Taksonomik Birim (MOTB) olarak kabul etmek ve referans DNA
kiitliphanesiyle karsilastirma yaparak, her bir MOTB i¢in taksonomik ismi teshis
etmektir. Ancak bu yontemde PZR ve Yeni Nesil Dizileme platformundan kaynakli
yiiksek dizileme hatalariyla karsilasmak olasidir. Bu hatalarda referans kiitiiphnede
eslesmesi olas1 taksonomik birimi etkilemektedir. Biyoinformatik alaninda gerceklesen
hizli gelismeler sayesinde gelecekte bu problemin iistesinden gelinecegi diistiniilmektedir
[27].

Canliligi barkodlama caligmalarinin  hangi bilimsel alanda olursa olsun
uygulanabilirligini belirlemek i¢in harcanan zaman, elde edilen kullanilabilir veri ve
maliyet kriterleri de goz 6niinde bulundurulmalidir. Bitki DNA barkodlama konusunda
yapilan bir ¢calismada [94], klasik Sanger dizileme metodu, yiiksek hacimli DNA verisi
tireten yeni nesil dizileme metodu, genom kaymasi metodu ve yiiksek hacimi DNA
barkodlama verisine dayali 6nerilen yeni bir yontem (MEBarcoding) yukaridaki kriterler
acisindan karsilastirilmistir. Sonugta, en fazla zaman gerektiren metod Sanger dizileme
olurken, en az zaman MEBarcoding yonteminde harcanmistir. En yiiksek maliyet genom
kaymast metodunda tespit edilmis, en diisiik maliyet ise Sanger dizileme ve
MEBarcoding metodunda goriilmiistiir. En 6nemli kriter olan kullanigh veri liretme
konusunda en i1yi yontem yiiksek hcimli DN veri eldesine dyli MEBarcoding olmustur.
En az veri ise Sanger dizileme ve genom kaymasi yonteminde olusmustur.
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SONUC

Her yeni metodun bilim diinyasina tanitilmsiyla birlikte bilimsel kaygilar ve karsit
goriigler ortaya ¢ikabilmektedir. DNA kullanilarak canlilig1 barkodlama yontemi ig¢inde
ayni siire¢ yasanmaktadir ve bazi canli gruplarinda taksonomik bakimdan basarili
sonuglar elde edilememistir. Buna ragmen canlilig1 barkodlamanin bilimsel uygulama
alanlar sayesinde yeni tiir kesfi ve tiirlerin adlandirilmasi, tiirlerarasi etkilesimler ve tiir
siirlarinin ¢izilmesi, komiinite ekolojisi ve etkilesimleri ve etkili koruma ¢aligsmalari igin
biyogesitliligin bilinmesi gibi alanlarda basarili ¢alismalar yapilmaktadir. Ayrica son
zamanlarda bir ¢ok farkli alandan gelen veri seti birlestirilerek yeni tiir kesfinin bilim
diinyasma tanitilmas1 benimsenmistir. Ozellikle fazla tiir gesitliligine sahip yada az
bilinen alanlarda DNA barkodlama ydntemi yeni tiir kesfine bilgi saglayabilecek 6nemli
bir arag¢ olabilmektedir.

Bunun yani sira DNA dizileme teknolojileri ve Biyoinformatik alaninda yasanan hizli
gelismeler canliligt barkodlama c¢alismalarinin basar1 yiizdesini artiracak yondedir.
Gelecekte hem bu alanlardaki gelismeler hemde agik erisimli veritabanlarinda hizla
biriken DNA referans dizilimleri sayesinde canliligi barkodlama yonteminin tiim
canlilara basartyla uygulanmasi miimkiin hale gelebilir.
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