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I 

 

ÖZET 

 

DOĞU AKDENĠZ BÖLGESĠNDE YETĠġEN MEYAN TÜRLERĠNĠN GENOM 

BÜYÜKLÜKLERĠNĠN BELĠRLENMESĠ VE GLĠSĠRĠZĠN 

BĠYOSENTEZĠNDEKĠ GENLERĠN ĠFADE ANALĠZLERĠ 

 

Meyan (Glycyrrhiza spp.) baklagiller (Fabaceae) familyasının bir üyesidir. 

Ülkemizde meyanın 6 türü bulunmaktadır. Meyan kökünün ana maddesi glisirizin 

Ģekerden elli kat daha tatlıdır. Glisirizin meyan kökünün % 6-14‟ünü oluĢturur. Birçok 

gen glisirizin biyosentezinde rol oynamaktadır. Bu çalıĢmada Doğu Akdeniz Bölgesi‟ 

ndeki Hatay ilinin dört farklı coğrafik bölgesinden (Altınözü Ġskenderun, Kırıkhan, 

Serinyol) toplanan üç farklı meyan türü için (G. flavescens Boiss, G. glabra L. var. 

glandulifera ve G. echinata L.) genom içerik belirlenmesi ve glisirizin biyosentezinde 

rol oynayan genlerin ifade analizleri yapılmıĢtır. Ayrıca bu güne kadar meyan türlerinin 

genom büyüklüğü hakkında bilgi yetersiz olduğu karĢılaĢtırmalı bir çalıĢmaya da 

rastlanmamıĢtır. Bu çalıĢmada üç farklı Glycyrrhiza türünün genomları flow sitometri 

metoduyla karĢılaĢtırmalı olarak analiz edilmiĢtir. Sonuçlara göre G. flavescence türü G. 

glabra ve G. echinata türlerinden daha büyük genom içeriğine sahip bulunmuĢtur. Bu 

çalıĢmanın sonuçları glisirizin sentezi yolağındaki genlerin fonksiyonlarını anlamamıza 

yardımcı olacağı gibi meyan türlerinin genomik büyüklükleri hakkında bilgi verip daha 

ileri dizileme çalıĢmalarına uygunluğu konusunda bilgi verecektir. 

 

2015, 54 sayfa 

 

Anahtar Kelimeler: Meyan, glisirizin, flow sitometri, qRT- PCR, gen ifade oranı 



 

 

II 

ABSTRACT 

 

GENE EXPRESSION ANALYSIS OF GLYCYRRHIZIN BIOSYNTHESIS AND 

GENOME SIZE ANALYSIS OF GLYCYRRHIZA SPECIES IN THE EAST 

MEDITERRANEAN REGION 

 

Licorice (Glycyrrhiza spp.) is a member of Fabaceae family. Six species of 

licorice are found in Turkey. Glycyrrhizin, the main component of licorice‟s root is fifty 

times sweeter than sugar. The roots of licorice contain 6-14% of glycyrrhizin. Many 

genes play role in the biosynthesis of glycyrrhizin. In this study, we performed genome 

content determination and gene expression analysis for the genes in glycyrrhizin 

pathway of three different licorice species (G. flavescens Boiss, G. glabra L. var. 

glandulifera ve G. echinata L.) collected from four different geographical regions of 

Hatay Province (Altınözü, Ġskenderun, Kırıkhan, and Serinyol) in the East 

Mediterranean Region. In addition, there have been limited reports about the genome 

sizes of Glycyrrhiza species and no information was found about their genome size 

comparisons. Genome size information is critical before sequencing the whole genome. 

In this study, genome sizes of three different Glycyrrhiza species was comparatively 

analyzed for the first time by using flow cytometry method. Results showed that G. 

flavesences had larger DNA content than did G. glabra ve G. echinata. The results of 

this study will be helpful understanding the function of genes in the Glycyrrhizin 

pathway and genomic structure of Glycyrrhiza species whether they are amenable for 

further sequencing research. 

 

2015, 54 pages 

 

Keywords: Licorice, glycyrrhizin, flow cytometry, qRT-PCR, gene expression rate. 
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1. GĠRĠġ 

Meyan (Glycyrrhiza spp.) baklagiller familyasının bir üyesidir. Dünya üzerinde 

yayılmıĢ 12 türü bulunan meyanın ülkemizde de 8 takson bulunmakta olup, bu türlerden 

Glycrrhiza. glabra‟ya ait 2 varyete bulunmaktadır (Akan ve Balos, 2008). Meyan (G. 

glabra) 2n=16 kromozoma sahip diploit bir bitki olduğu belirlenmiĢtir (Nafanailova, 

1989; Li ve Wei, 1992; Ghaffari ve Chariat-Panahi, 1985). Meyan ülkemizin Güney, 

Orta ve Doğu Anadolu Bölgelerinde doğal olarak yetiĢmekte olup, özellikle Güney 

Bölgelerinde endemik bazı türleri bulunmaktadır. Doğu Akdeniz Bölümünde bulunan 

Hatay ilinde biri endemik olmak üzere üç farklı meyan türü yaygın olarak bulunmakta 

ve ekonomik olarak değerlendirilmektedir. 

Ülkemizde bulunan meyan türleri ve endemizmleri aĢağıda verilmiĢtir: 

 

G. asymmetrica Hub.-Mor. (Endemik) 

G. iconica Hub.-Mor. (Endemik) 

G. aspera Pall. 

G. flavescens Boiss. (Endemik) 

G. echinata L. 

G. glabra L. var. glabra 

G. glabra L. var. glandulifera (Waldst. & Kit.) Boiss. 

 

Fabaceae familyası çiçekli bitkiler arasında Compositae’ den sonra ikinci büyük 

familyası olmaktadır (Baytop, 1991). Fabaceae familyası ekonomik açıdan da en 

önemli tarımsal ürünlerini içermektedir (Harborne, 1994). Baklagillerin tohumları 

zengin protein içeriğine sahip olması nedeniyle besin değeri yüksek gıda kaynağı olarak 

tercih edilmektedir. Genel olarak Fabaceae familyası gıda maddesinde, zirai, kimyasal 

ve tıbbi ilaçlar, kereste, boya, yeĢil gübre, süs bitkisi, gıda maddesi gibi çeĢitli alanlarda 

kullanılmaktadır (Seçmen, 2008). 

Doğu Akdeniz Bölgesinde meyan bitkisi Haziran-Temmuz ayları arasında sarı, 

mavi veya kahverengi çiçekler açan, 0,4-2,0 m yüksekliğe eriĢen çalımsı bir bitkidir. 

Yaprakları parçalıdır ve yaprakçıklar 4-7 çiftlidir. Çiçekleri ise baĢak Ģeklindedir. Taç 

ve çanak yaprakları iki dudaklıdır, üst dudak iki kısa diĢli, alttaki ucu uzun diĢli olduğu 

belirtilmiĢtir (ġerbetçi, 2007; Yao ve ark., 2008). Çok yıllık bir bitki olup sulak ve 
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nemli yerlerde yabani olarak yetiĢir. Meyveleri koyu kırmızı fasülye kapsülü Ģeklinde 

olup içinde 3-6 esmer tohum bulunmaktadır. Kazık Ģeklindeki kökleri ana gövde ve 

sürgünlerden oluĢur. Kökleri etrafa yayılmıĢ durumdadır (Coates ve ark., 2005). 

Meyan bitkisinin tarihi çok eski zamanlara dayanmaktadır. Meyan Hititler ve 

Sümerler döneminde en önemli droglar arasında olmuĢtur. Yine Çin‟de son 2000 yıldır 

meyan bitkisi geleneksel ilaç yapımında en fazla kullanılan bitki olmuĢtur (Akan ve 

Balos, 2008; Yao ve ark., 2008). Eski Çin‟de meyan bitkisinin panzehir olarak 

kullanıldığı ilaçların olduğu kanıtlanmıĢtır. Yine Glycyrrhiza, Roma Ġmparatorluğu 

zamanında askerlerin susuzluğunu gidermek amacıyla kullanılmıĢ olduğu kayıtlarda 

belirtilmiĢtir (Oğuz, 1987). Meyan kökleri soyularak veya soyulmadan kurutularak 

pazarlanmaktadır (Asımgil, 1997; Baytop, 1999). Meyan bitkisinin kökleri ülkemizde 

yerel olarak meyan Ģerbeti yapımında kullanılmakta olup dünyada sigara, Ģarap, bira, 

kozmetik, kola, pasta ve Ģekerleme gibi farklı alanlarda da yaygın olarak 

kullanılmaktadır (ġerbetçi, 2007; Yao ve ark., 2008; Zengin ve ark., 2013). 

Meyan bitkisinin kökü mideyle ilgili sağlık problemlerinde son derece etkili 

olup en etkili anti-ülser ilaçlarından biridir. Yine meyan kökü cilt problemlerine de iyi 

gelmekle beraber ciltte oluĢan akne tedavisinde etkili olarak kullanılmaktadır (Asımgil 

1997; Baytop 1999). SoyulmamıĢ kuru kökleri ve rizomları tıbbi açıdan 

kullanılmaktadır (Gruenwald, 2000). 

Bu çalıĢmamızın amacı beta-amrin molekülünün oksidasyonunda baĢlıca görev 

aldığı düĢünülen aday genlerin yanısıra glisirizin yolağındaki moleküllere Ģeker 

bağlama iĢlevini gören ve glisirizin üretimine potansiyel katkıları olduğu düĢünülen 

bazı genlerin türe ve yetiĢtikleri ortama göre ifade değiĢimleri incelemektir. Bu amaç 

için Doğu Akdeniz Bölgesinde yaygın olarak bulunan G. glabra ve G. echinata ile yine 

bu bölgeye endemik G. flavescens türleri farklı bölgelerden toplanmıĢ ve glisirizin 

biyosentezinde rol aldığı düĢünülen genlerin türe ve bölgeye göre ifade değiĢimleri real-

time PCR metoduyla analiz edilmiĢtir. Bu enzimlerin ifade oranlarının belirlenmesi 

glisirizin sentezini daha iyi anlamamızı sağlayacağı gibi değiĢik meyan türlerindeki 

değiĢimlerin incelenmesi de bu türlerdeki etkili maddelerin modifiye edilme imkânlarını 

araĢtırabilmemize yardımcı olacaktır. Bu nedenle veritabanları incelenerek elde edilen 

bu enzimlere ait dizi bilgileri elde edilip bu enzimlerin gen ifadelerinin belirlenmesi 

Real Time PCR yöntemiyle mümkün olabilmektedir. 
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Meyan türlerinin çok önemli tıbbi ve ticari değere sahip olmasından dolayı 

özellikle tüm genom dizilemesinin yapılması bu türe ait genom bilgilerinin deĢifre 

edilmesi açısından son derece önemli olacaktır. Ancak bu türe ait genom 

büyüklüklerinin bilinmesi öncelikli bir adımdır ve dizileme çalıĢmasının fizibilitesinin 

yapılması buna dayanmaktadır. ġu ana kadar meyan türlerinin genom büyüklüklerini 

pikogram ya da megabaz çifti açısından belirleyen herhangi bir çalıĢmaya literatürde 

rastlanmamıĢ olup bu çalıĢmanın sonuçları uluslararası alanda da yayınlanma 

potansiyeline sahip olacaktır. 
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2. ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

 

Ress ve Walters (1965); Southern (1967); Price ve Bachmann (1975); Ohri 

(1998); Özkan ve ark. (2003), türler arasında çekirdek DNA içeriği bakımından önemli 

farklılıklar gösterdiği için DNA içerik bilgisi taksonomik ve evrim çalıĢmaları için 

oldukça önemli olduğu belirtilmiĢtir. 

Takino ve ark. (1979); Okada ve ark. (1981); Bradley (1992), yaptıkları 

çalıĢmalarda meyan kökünün 2-9% civarını glisirizik asitin potasyum ve kalsiyum 

tuzlarının bir karıĢımı olan glisirizini oluĢturduğu belirlenmiĢtir. 

Forkmann ve Stotz (1981); Stotz ve ark. (1985), CYP75B ailesinin enzimatik 

aktivitesini süs bitkisi türlerinin çiçek özütlerinde belirlenmiĢtir. 

Bozan (1988), G. glabra diğer türlere oranla daha yaygın geniĢ alana sahip 

olduğu ve köklerinin tatlı olmasından dolayı drog etmek amacıyla sadece Glycrrhiza 

glabra L. türü kullanılacağı belirlenmiĢtir. 

Bozan (1988), yapılan çalıĢmalara göre meyan kökünde yaklaĢık %1 ile %24 

arasında glisirizin maddesi belirlenmiĢtir. Analiz yöntemine bağlı olarak glisirizin 

miktarı önemli ölçüde farklılıklar göstermiĢtir. 

Arumunathagan ve Earl (1991), genom büyüklüğünü ölçmede en etkili 

metotlardan birisi de flow sitometri yöntemi olup bu yöntemle birçok bitkinin genom 

büyüklükleri tespit edilmiĢtir. 

Dolezel ve ark. (1992), flow sitometri yöntemi ile yaprak dokularındaki çekirdek 

DNA içeriği tespit edilebilmekte ve DNA miktarıyla kromozom sayısı karĢılaĢtırılarak 

bitkinin ploid seviyesi belirlendiği ifade edilmiĢtir. 

Greilhuber ve Ebert (1994), Fabaceae familyasına ait olan Glycine max (soya) 

flow sitometri analizi ile çekirdek DNA içeriği 1.134 pg olarak bulunmuĢtur. 

Bennett ve Leitch (1995), çekirdek DNA içeriği hem bitki hücreleri arasında 

hem de aynı türün farklı bireyleri arasında değiĢmeden sabit kaldığı belirlenmiĢtir. 

Jaroszeski ve ark. (1998), lazer ıĢığı akan hücreleri aydınlatmak için hücrelere 

odaklanır ve hücrelerden floresan ıĢık yayıldığı gözlenmiĢtir. Bir hücrede farklı 

sayılarda ıĢıma miktarı, ıĢığın hızına ve odaklanan ıĢığın büyüklüğüne bağlı olarak 

değiĢebileceği ifade edilmiĢtir. Hücrelerden yayılan floresan ıĢığı her yere yayılarak bir 

yerde toplanır ve saçılan lazer ıĢınları filtre edildiğini ve. bu sayede 100 bin hücre analiz 

edildiği belirtilmiĢtir. 
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Bishop ve ark. (1999); Shibuya ve ark. (2006); Fujita ve ark. (2006); Seki ve ark. 

(2008), yapmıĢ oldukları çalıĢmada glisirizin meydana gelmesindeki birden fazla 

oksidasyon ve glikolizasyon, sırasıyla P450 (Sitokrom P450=CYP) ve glikoziltransferaz 

süper ailesi tarafından katalize edildiği belirlenmiĢtir. Ayrıca triterpen ve steroller 

üzerine etkili olduğu bilinen tüm sitokrom P450‟ler iki klanda toplandığını, CYP71 ile 

CYP85 klanları ve bu klanlar sırasıyla CYP93 ve CYP88 içerdiği belirlenmiĢtir. 

Hayashi ve ark. (1999); Hayashi ve ark. (2001), CYP88D6, in vitro enzimatik 

aktiviteyle karakterize olduğunu ve 11-oxo-β-amyrin üretmek için β-amirin 

oksidasyonunun katalizlendiği belirlenmiĢtir. 

Ormerod (2000), flow sitometri analizi yapılacak hücrelerin hacmi yaklaĢık 

olarak 10 
3 
den küçük olması gerektiği ifade edilmiĢtir. Yine örneklerin konsantrasyonu 

da çok önemli olduğunu, örnek çok fazla ama hedef dıĢı partikül varsa sinyal 

değerlendirme sırasında bazı hedef hücreler kaçabildiği ifade edilmiĢtir. 

Ralston ve ark. (2001); Wust ve ark. (2001), CYP71D, CYP71 klanının bir üyesi 

olup monoterpenoidlerin oksidasyonuda rol oynadığı gözlenmiĢ olup, CYP71D ailesi 

yüksek derecede farklı fonksiyonlara sahip olduğu ifade edilmiĢtir. CYP71D ailesinden 

olan CYP71D353 en son belirlenmesi CYP71D ailesinin sıradıĢı bir büyüklüğü 

olduğunu belirtilmiĢtir. 

Danielson (2002); Sigel ve ark. (2007), sitokrom P450 çok geniĢ ve çeĢitli bir 

hemoprotein süper ailesi olduğunu ve tüm yüksek yapılı organizmalarda bulunduğu 

belirlenmiĢtir. 

Kim ve Tsukaya (2002), bitkilerde P450, terpenoidler dâhil sekonder 

metabolitlerin biyosentezi ile çok farklı reaksiyonları katalize ettiği belirlenmiĢtir. 

Herzenberg ve ark. (2002); Kumaraguru ve ark. (2004); Ibrahim ve Engh. 

(2007); Kima ve ark. (2008), önceleri sadece hematoloji laboratuvarlarında kulanılan 

flow sitometri cihazı günümüzde immünoloji, onkoloji, viroloji, bakteriyoloji, mikoloji, 

patoloji, histoloji, biyokimya, gibi kilinik laboratuvarlarda ve deniz bilimi araĢtırmaların 

da yaygın olarak kullanıldığı belirtilmiĢtir. 

Vlacilova ve ark. (2002), Glycyrrhiza ile aynı familyada olan Cicer arietinum L. 

(Nohut)‟da flow sitometri analizi ile türün fiziksel genom büyüklüğü belirlenmiĢtir. 

Davidson ve ark. (2003); Shibuya ve ark. (2006); Seki ve ark. (2008), yapmıĢ 

oldukları çalıĢmalarda CYP88 ve CYP93 ailelerinin bazı üyeleri kendine has bir 
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reaksiyon hassasiyetiyle β-amyrin veya ilgili triterpenlerin substratları üzerine etkili 

olduğu bildirilmiĢtir. 

Shapiro (2003), flow sitomerti ile ilgili ilk çalıĢmalar 1980‟ lerin baĢında o 

dönemin gizemli hastalığı olan HIV (Ġnsan BağıĢıklık Yetmezlik Virüsü) in tespiti 

sırasında yapılmıĢtır. 

Davidson (2003); Shibuya (2006); Seki ve ark. (2008), yapmıĢ oldukları 

çalıĢmalarda sitokrom P450 gen ailesi içerisinde bulunan genlerden bazılarının beta-

amrin molekülü üzerine etkili olduğu bildirilmiĢtir. 

Dunphy (2004), flow sitometri hücre veya partiküllerin karakteristiklerin ölçümü 

olduğu ifade edilmiĢtir. Hücre veya partiküller lazer ıĢığı ile aydınlatılarak bir bölmeden 

geçtiğini ve. hücrelerin ıĢığın önünden geçerken yaydıkları sinyaller toplandığı 

gözlenmiĢtir. OluĢan sinyal kaynakları hücrenin büyüklüğünü, DNA içeriğini, enzim 

aktivitelerini, hücre membran potansiyelini, canlılık gibi çeĢitli özellikler hakkında bilgi 

verdiği belirtilmiĢtir. 

Dunphy (2004), flow sitometrinin çalıĢma prensibi 1870 yıllara dayanmakta 

olup, 1969 yıllında argon lazerinin kullanılmaya baĢlanmasıyla günümüze kadar geldiği 

ifade edilmiĢtir. 

Daniel (2004), flow sitometri cihazının en güçlü özelliği hücreleri fiziksel olarak 

birbirinden ayırt edebilmesi olduğunu, böylece spesifik hücreleri elde etmek mümkün 

olduğu belirtilmiĢtir. 

Kubalakova ve ark. (2005), flow sitometri yöntemiyle buğday genomunun bir 

seferde kromozom kollarına göre ayrıĢması imkânı bu metot kullanılarak sağlamıĢ 

olduğu belirtilmiĢtir. 

Gachon ve ark. (2005), glikoziltransferazların çok yaygın bir enzim ailesi 

olduğunu ve çoklu gen ailesi tarafından kodlandığı bildirilmiĢtir. 

Rahman (2006); Deniz (2007), sitometri, hücrelerin veya biyolojik parçacıkların 

fiziksel veya kimyasal karakterlerinin incelenmesi olup, flow ise akan bir sıvının 

içerisinden hücrelerin özelliklerinin belirlediği açıklanmıĢtır. 

Ibrahim ve Engh (2007), flow sitometri cihazı son derece hızlı olmakla birlikte 

çok kısa bir sürede binlerce hücreyi analiz edebildiği açıklanmıĢtır. 

Dolezel ve ark. (2007), flow sitometri analizi ile Fabaceae familyasına ait olan 

Pisum sativum (Bezelye) bitkisinin çekirdek DNA içeriği 9.09 pg olarak belirlenmiĢtir. 
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Flow Cytometry Report (2008), flow sitometri cihazı dünya pazarındaki satıĢ 

hacmi, 2008 yılından itibaren 15 Milyar ABD doları olduğu tespit edilmiĢ olup, 

dünyada yaklaĢık olarak yedi bin adet flow sitometri cihazı olduğu raporlarda 

belirtilmiĢtir. 

Yao ve ark. (2008), genetik çeĢitliliği belirlenmek amacıyla G. uralensis türünde 

ISSR (Basit sekans tekrarlanmaları arası polimorfizm) markörü kullanılmıĢtır. 

ÇalıĢmada kullanılan 14 ISSR markörü ile 4 yabani G. uralensis bitkisine ait 70 

bireyden 249 polimorfik bant elde edilmiĢtir. 

Lu ve ark. (2008), CYP93 ve CYP88 bu iki sitokrom P450 geninin dizilenmesi 

geleneksel EST (Ġfadesi EtiketlenmiĢ Dizi) dizileme metoduna dayanarak G. 

uralensis’den elde edilmiĢtir. 

Seki ve ark. (2008), sitokrom P450 genlerden kökte daha fazla üretilen 

CYP88D6‟nın beta-amrin molekülünü c-11 atomunu okside ederek 11-oxo-beta-amrin 

molekülünü ürettiği gözlenmiĢtir. 

Lu ve ark. (2008), triterpen yapısıyla iliĢkili G. uralensis‟deki glisirizin çeĢitli 

kimyasal ve farmokolojik özellikleri yoğun bir Ģekilde çalıĢılmasına rağmen, bileĢiğin 

biyosentetik yolu tam anlaĢılmadığı belirtilmiĢtir. 

Yao ve ark. (2008), yapmıĢ olduğu çalıĢmada meyan bitkisi kökü glisirizin adı 

verilen bir glikozit içerdiğini belirtmiĢtir. Bu glikozit Ģeker olmayan bir tatlandırıcı 

olup, meyan kökünün % 6 ila %14‟ünü oluĢturduğu gözlenmiĢtir. 

Seki ve ark. (2008), sitokrom P450 monooksigenaz olan CYP88D6, CYP88 

enzimlerinin bir alt kolu olup Fabaceae familyasında sınırlı olarak görülmüĢtür. 

Seki ve ark. (2008), CYP88D6 enzimi glisirizin biyosentezinden sorumlu olan 

11-oxo-β-amyrin için amyrin sentezleme iĢlemlerini gerçekleĢtirdiği belirlenmiĢtir. 

CYP88D6 ekpresyon seviyesi glisirizin maddesinin miktarıyla orantılı olup gen ifade 

seviyesi yaprak ve gövdeden daha çok köklerde meydana geldiği belirlenmiĢtir. 

Dewick (2009), yapmıĢ olduğu çalıĢmada yaklaĢık 120 glikoziltransferaz genini 

Arabidopsis’de belirlenmiĢtir. Glikoziltransferazlar glikolizasyon sırasında sıkça 

kullandığı çok özel substratların sekonder metabolitlerin sentezlenmesi için çok uygun 

olduğunu fakat Glycyrrhiza‟da ilgili glikoziltransferazları kodlayan genlerin henüz 

belirlenmediği ifade edilmiĢtir. 
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Dewick (2009), CYP88D6 geni ifadesi ile 6 adet glikoziltransferaz unigenleri 

olan HQGT, UGT74, UGT89, UGT74E2, UGT73B5, UGT73B2 genlerinin ifadeleri 

birbirine benzer olduğunu, bu genlerin glikoziltransferaz aday genleri olup glisirizin 

biyosentezinde görevli enzimlerden sorumlu olduğu belirlenmiĢtir. Glikoziltransferazlar 

nükleotidle aktive olan bir Ģeker molekülünü baĢka moleküle transfer ederek sekonder 

metabolitlerin üretiminde önemli görev aldığı ve glikoziltransferaz uni-genlerinin gen 

ifade profilinin CYP88D6 geni ile benzerlik gösterdiği tespit edilmiĢtir. 

Li ve ark. (2010), G. uralensis ile yapılan bir baĢka çalıĢmada real- time PCR 

yöntemiyle glisirizin biyosentezinin oluĢmasında etkili olan aday genlerin vejetatif 

organlarındaki ifade düzeylerine bakılmıĢtır. 

Li ve ark. (2010), yapmıĢ olduğu çalıĢmada CYP88D6, CYP75B2, CYP71D7 ve 

CYP707A7 transkriptlerinin sitokrom P450 aday genleri olduğu ifade edilmiĢtir. 

Gao ve ark. (2010), G. glabra, G. uralensis ve G. inflata türlerinde ITS2 

(Transkripsiyon ara bölgesi) gen bölgesi araĢtırılarak moleküler karakterizasyon 

yapımıĢtır. Cins ve tür bakımından önemli varyasyonlar tespit edildiği için bu bitkilerde 

genetik varyasyonu belirlemek amacıyla ITS2  gen bölgesinin etkin bir belirteç olduğu 

tespit edilmiĢtir. 

Seki ve ark. (2011), glisirizin 2,3-oxidosqualene maddesinin halkasal hale 

gelmesiyle oluĢan β-amyrin terpenlerinden türevlenmiĢ bir madde olduğu belirlenmiĢtir. 

Glisirizin oluĢana dek bir dizi oksidasyon ve glikolizasyon olayı gerçekleĢtiğini ve. bu 

iĢlem üç adımda gerçekleĢtiği belirtilmiĢtir. Ġlk adımda bAS (Beta amyrin sentaz) 

enzimiyle aktifleĢen β-amyrin‟in oksidasyonu ile 11-oxo β-amyrin meydana gelmesi, 

ikinci adımda 11-oxo β-amyrin‟in oksidasyonuyla glisirizik asit meydana gelir. Son 

adımda ise glisirizik asite Ģeker bağlanmasıyla glisirizin oluĢtuğu ifade edilmiĢtir. 

Nelson ve ark. (2011), CYP75, CYP71 klanının bir alt kolu olup angiosperm ve 

gymnosperlerde bulunduğunu belirtmiĢlerdir. 

Anonim (2011), ülkemizde meyan kökü bitkisi uzun yıllardan beri Amerika, 

Avrupa, Afrika, Orta Doğu ve Uzak Doğu ülkelerine ihraç edilmekle birlikte Fırat 

Kalkınma Ajansı‟ nın 2011 yılında hazırladığı rapora göre 2010 yılında yaklaĢık 

300.000 ton meyan kökü yurt dıĢına ihraç edilmiĢtir. 



 

 

9 

Ramilowski ve ark. (2013), G. uralensis transkriptomunda yaptıkları RNA-seq 

çalıĢmasında çok sayıda sitokrom P450 ailesindeki CYP geninin bAS enzimin 

kodlanmasında görev aldığını belirlemiĢlerdir. 

Liu ve ark. (2014), glisirizik asit sentezindeki varyasyonların bu maddenin 

sentezlenmesinde görev alan genlerin kopya sayılarından önemli ölçüde 

etkilenebileceğini belirlemiĢlerdir. 

Çetin ve ark. (2015), Türkiye‟de yetiĢen meyan türlerinin kromozom sayılarının 

2n=16 olduğunu ve kromozom yapıları arasında varyasyonlar bulunduğunu 

belirlemiĢler en küçük haploid genom uzunluğunun G. assymetrica, en büyüğünün ise 

G. echinata‟da bulunduğunu belirtmiĢlerdir. 

Moghbel ve ark. (2015), G. glabra ve aspir bitkisine kolhisin uygulayarak flow 

sitometri yoluyla DNA içeriklerini belirlemiĢler ve kolhisin uygulamasının kromozom 

katlanmasına neden olduğunu gözlemiĢlerdir. 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1. Bitki Materyalinin Elde Edilmesi 

AraĢtırmada Glycyrrhiza cinsine ait üç taksonun yayılıĢ gösterdiği alanlar 

Mustafa Kemal Üniversitesi Fen Edebiyat Fakültesi Biyoloji Bölümü AraĢ. Gör. Faruk 

Karahan tarafından tespit edilmiĢtir Buna göre G. glabra Altınözü (ALT), Kırıkhan 

(KRH) ve Serinyol (SRY) bölgelerinden, G. echinata Kırıkhan (KRH) bölgesinden ve 

G. flavescens türü de Ġskenderun (ISK), ve Serinyol (SRY) bölgesinden toplanmıĢtır. 

 

Çizelge 3.1. ÇalıĢmada toplanan meyan türleri 

 

Sıra No Etiket Örneğin Adı Bitki Türü 

Coğrafik 

Lokasyon 

Rakım 

(m) Konum 

1 SRYG-2 Serinyol-2 G. glabra 

37˚ 25 957 K 

40˚ 28 354 D  200 

Dere kenarı- zeytin 

ağaçlarının kenarı 

2 SRYG-1 Serinyol-1 G. glabra 

37˚ 25 957 K 

40˚ 28 354 D  200 

Dere kenarı- zeytin 

ağaçlarının kenarı 

3 KRHG-1 Kırıkhan-3 G. glabra 

36˚ 43  875 K 

36˚ 54  196 D 93 

Kırıkhan-Kumlu 

yolu tarla kenarı 

4 KRHG-2 Kırıkhan-4 G. glabra 

36˚ 38  106 K 

36˚ 54  243 D 97 

Kırıkhan – Kumlu 

yolu, tarla kenarı 

5 ALTG-1 Altınözü G. glabra 

36˚21  015 K 

36˚ 19  683 D  278 

Antakya- Altınözü 

yol kenarı 

6 ALTG-2 Altınözü G. glabra 

36˚21  015 K 

36˚ 19  683 D  278 

Antakya- Altınözü 

yol kenarı 

7 SRYF-1 Serinyol-2 G. flavescens-2 

37˚ 25 957 K 

40˚ 28 354 D  200 

Dere kenarı- zeytin 

ağaçlarının kenarı 

8 SRYF-2 Serinyol-2 G. flavescens-1 

37˚ 25 957 K 

40˚ 28 354 D  200 

Dere kenarı- zeytin 

ağaçlarının kenarı 

9 ISKF-1 Arsuz-1 G. flavescens 

36˚ 29  766 K 

35˚ 79  275 D 113 

Arsuz kale köy 

civarından 

10 SRYF Serinyol-1 G. flavescens 

37˚ 25 957 K 

40˚ 28 354 D  200 

Dere kenarı- zeytin 

ağaçlarının kenarı 

11 KRHE-1 Kırıkhan-2 G. echinata-1 

36˚ 47  627 K 

36˚ 46  239 D 86 

MuratpaĢa Köyü Su 

kanalı kenarı 

12 KRHE-2 Kırıkhan-1 G. echinata-1 

36˚ 50  231 K 

36˚ 47  531 D 80 

GölbaĢı Köyü Su 

kanalı kenarı 

13 KRHE-3 Kırıkhan-2 G. echinata-2 

36˚ 47  627 K 

36˚ 46  239 D 86 

MuratpaĢa Köyü Su 

kanalı kenarı 

14 KRHE-4 Kırıkhan-1 G. echinata-3 

36˚ 50  231 K 

36˚ 47  531 D 80 

GölbaĢı Köyü Su 

kanalı kenarı 

 

3.2.  Flow Sitometri Ġçin Çekirdek DNA Ġzolasyonu 

Flow sitometri için bitki materyali olarak 3 Glycyrrhiza türü kullanılmıĢtır. G. 

glabra türü için ALTG-1‟den 3 adet yaprak, G. echinata türü için KRHE-1‟den 3 adet 
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yaprak, G. flavescens türü için ISK-1‟den 3 adet yaprak olmak üzere toplam 9 yaprak 

alınmıĢtır. Her tür için alınan yaprak örnekleri bulk edilerek çekirdek DNA‟sı izole 

edilerek 6 ölçüm yapılmıĢtır.  

Çekirdek DNA içeriği Namık Kemal Üniversitesi Ziraat Fakültesi Tarla Bitkileri 

Bölümü Sitogenetik Laboratuvarında Cyflow® Space (Sysmex Partec GmbH, Görlitz, 

Almanya) cihazı ile yapılmıĢtır. Çekirdek DNA içeriği Arumuganathan ve Earle (1991) 

belirlediği metotta küçük değiĢiklikler yapılarak aĢağıdaki Ģekilde uygulanmıĢtır. 

Çekirdek DNA içeriği, genellikle „C‟ değeri olarak ölçülmektedir. Herhangi bir 

genotipin „C‟ değeri (1C) genotipin sahip olduğu replike olamamıĢ haploid kromozom 

takımının içerdiği DNA miktarını ifade etmektedir (Swift, 1950). ÇalıĢmada standart 

olarak 3.35 pg DNA içeriğine sahip (Bennett ve Smith, 1991) tek yıllık bitki olan fiğ 

(Vicia sativa) bitkisi kullanılmıĢtır. Fiğ bitkisi çekirdek DNA içeriğinin ve kromozom 

sayısının meyana çok yakın olması nedeniyle tercih edilmiĢtir. 

Çekirdek DNA izolasyonu için kullanılan solüsyonları ve çekirdek izolasyonu 

Arumuganathan ve Earle (1991)‟e göre yapılmıĢtır. 

 

Çekirdek DNA izolasyon protokolü 

 

1. Bitkilerin genç (3-4 haftalık), sağlıklı ve taze yaprak dokusu (yaklaĢık 40 mg) 

alınmıĢtır. 

2. Bitki dokuları, buz üzerinde bulunan petri kabına yerleĢtirilmiĢtir. 

3. Petri kabına 1 ml (Çözelti A) eklenerek jilet yardımıyla bitki dokuları küçük 

parçalara ayrılmıĢtır. 

4. Parçalara ayrılmıĢ olan bitki dokuları mikrosantrifüj tüpüne aktarılarak filtre 

edilmiĢtir. 

5. Mikrosantrifüj tüpleri 14000 rpm‟de 25-30 sn santrifüj edilmiĢtir. 

6. Santifüj edilen tüpün içerisindeki sıvı boĢaltılmıĢtır. 

7. Mikrosantrifüj tüpü dibinde oluĢan tortuya 40 µL (Çözelti B) eklenmiĢtir. 

8. Örnekler 37°C de 20 dk inkübe edildikten sonra flow sitometri ile analiz edilmiĢtir. 

 

3.3. qRT-PCR için Toplam RNA Ġzolasyonu ve SaflaĢtırma 

ÇalıĢmada üç türe ait meyan köklerine ayrı ayrı RNA izolasyonları yapılmıĢtır. 

Örnekler sıvı azot içinde öğütülerek RNA izolasyonu için hazır hale getirilerek-84 °C 

de izolasyon anına kadar muhafaza edilmiĢtir. RNA izolasyonu EZ-RNA Total RNA 
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izolasyon Kiti (Biological Industries, Ġsrail) kullanılarak, kit protokolü doğrultusunda 

gerçekleĢtirilmiĢtir. RNA çalıĢmalarında ön koĢul, RNA yapısının korunmuĢ biçimde 

parçalanmadan izole edilmesidir. RNA parçalanmasına sebep olan en büyük etken 

ribonükleaz (RNaz) bulaĢmasıdır. Çok az miktarda RNaz bulaĢması dâhi sağlam RNA 

izolasyonunu engellemektedir. RNA izolasyonu aĢamasında ortama RNaz bulaĢmasını 

önlemek için denemede kullanılan bütün plastik malzemeler ile gerekli tüm çözeltiler, 

RNaz aktivitesini engelleyen dietilpirokarbonat (DEPC) ile muamele edilmiĢtir. DEPC 

muamelesine ilave olarak malzemeler, 121 °C ve 0,1 MPa basınçta 15 dakika 

otoklavlandıktan sonra 105 °C‟de en az gece boyu bekletilmiĢtir. Havan ve havan 

kolları ise 300 °C‟de gece boyu bekletilmiĢtir. RNA izolasyonu için RNaz ve DNaz lari 

filtreli pipet uçları kullanılmıĢtır. RNA izolasyonunda kullanılan pipetler ve RNA 

izolasyonun yapıldığı tezgâhın üzeri, RNaz bulaĢmasını engellemek için %30‟luk H2O2 

ile temizlenmiĢtir. 

 

3.4.  Toplam RNA Ġzolasyonu 

Toplam RNA izolasyonu, EZ-RNA Total RNA izolasyon Kiti (Biological 

Industries, Ġsrail) kullanılarak, üreticinin talimatları doğrultusunda gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Ġzolasyon aĢamaları aĢağıda verildiği gibi yapılmıĢtır. 

1. Daha önce havanda öğütülen örnekler yaklaĢık 100 mg doku gelecek Ģekilde 

eppendorf tüplerine tartılarak alınmıĢtır. 

2. Denatürasyon çözeltisinden eppendorf tüplerine 0,5 mL bırakılmıĢtır. 

3. 5 dakika oda sıcaklığında bekletilmiĢtir. 

4. 0,5 ml ektraksiyon çözeltisine eklenerek hızlı bir Ģekilde 15 sn elle çalkalanmıĢtır. 

10 dakika oda sıcaklığında beklemeye bırakılmıĢtır. 

5. 12000g‟de 4°C‟de 15 dakika santrifüj edilmiĢtir. 

6. En üstteki faz temiz bir eppendorf tüpe alınmıĢtır. 

7. RNA‟yı çöktürmek için 0,5 ml izopropanol eklenerek 10 dakika oda sıcaklığında 

bekletilmiĢtir. 

8. 12000g‟de 4°C‟de 8 dakika santrifüj edilmiĢtir. 

9. Süpernatant uzaklaĢtırılmıĢ ve RNA peletine 1 ml %75 EtOH eklenerek vorteks 

yardımıyla yıkanmıĢtır. 

10. 7500g‟de 4°C‟de 5 dakika santrifüj edilmiĢtir. 
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11. EtOH uzaklaĢtırılmıĢ ve 5 dakika hava kurutması yapılmıĢtır. 

12. RNA peleti 100 µl DEPC muameleli su ile çözünmüĢtür. 

13. Çözelti 10 – 15 dakika 55°C‟de bekletilmiĢtir. 

14. A260/280 O.D. değerinde RNA örnekleri 1.6 - 1.9 değerlerine sahip olmuĢtur. 

 

3.4.1. RNA Konsantrasyonlarının Tespit Edilmesi 

Toplam RNA konsantrasyonları ACTGene Spektrofotometre (ACTGene UVIS-

99, NJ, USA) ölçümleri yapılarak A260/280 O.D. değerindeki veriler alınmıĢtır (Çizelge 

3.2) Bu sonuçlara göre tüm örneklerin toplam RNA‟ları 0,5 µg olacak Ģekilde 

ayarlanarak %1,2‟lik jel üzerinde gözlemlenmiĢtir. 

 

Çizelge 3.2. ÇalıĢmada kullanılan genotiplere ait nanodrop ölçümleri 

Örnekler Genotip A260/280 Konsantrasyon(ng/µL 

1 SRYG-2 1,76 365,5 

2 SRYG-1 1,48 318,3 

3 KRHG-1 1,48 122,6 

4 KRHG-2 1,64 264,8 

5 ALTG-1 1,74 153,6 

6 ALTG-2 1,43 348,9 

7 SRYF-1 1,60 115,7 

8 SRYF-2 1,64 118,7 

9 ISKF-1 1,54 55,1 

10 SRYF 1,51 145,3 

11 KRHE-1 1,55 274,4 

12 KRHE-2 1,58 193,2 

13 KRHE-3 1,51 149,9 

14 KRHE-4 1,55 147,2 

  

3.4.2. cDNA Sentezinin Yapılması 

Ölçümleri yapılan toplam RNA‟lar eĢitlenerek Fermantas RevertAid First Strand 

cDNA sentez kitinin (#K1622) talimatları doğrultusunda yapılmıĢtır. cDNA sentez 

karıĢımının hazırlanması (Çizelge 3.3) aĢağıdaki çizelge de gösterilmiĢtir. 

 

Çizelge 3.3. cDNA sentez karıĢımı 
Toplam RNA (0,5 µg/µl) --- 

RevertAid M-MuLV Reverse Transcriptase (200 u/µl)  1 µl 

RiboLock RNase Inhibitor (20 u/µl)  1 µl 

5X Reaction Buffer (250 mM Tris-HCl (pH 8,3), 250 mM KCl, 20 

mM MgCl2, 50 mM DTT)  

 

4 µl 
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Çizelge 3.3.(Devamı) cDNA sentez karıĢımı 
10mM dNTP Mix  2 µl 

Oligo(dT)18 Primer 100 µM, 0,5 µg/µl (15 A260 u/ml) 1 µl 

Nükleaz free su  ---- 

Toplam 20 µl 

 

PCR cihazında 42°C‟de 60 dakika inkübasyon yapılmıĢtır. 

Sentez iĢlemini sonlandırmak için 70 °C‟de 5 dakika bekletilmiĢtir. 

- 20 °C‟de saklanmıĢtır. 

 

3.4.3. cDNA’ların GAPDH Geni ile Doğrulanması 

Sentezlenen cDNA‟lar, GAPDH (Gliseraldehit-3-fosfat dehidrogenaz) primerleri 

referans olarak kullanılarak PCR analizi ile kontrol edilmiĢtir. PCR bileĢenleri ve 

amplifikasyon parametreleri aĢağıda sunulmuĢtur. 

 

PCR bileĢenleri 

10X PCR Tamponu   2,00 µl 

dNTP karıĢımı (her biri 1,0 mM) 2,00 µl 

Ġleri primer (1,0 µM)   1,00 µl 

Geri primer (1,0 µM)   1,00 µl 

Taq polymeraz (50U/ µl)  0,60 µl 

DEPC H2O    12,40 µl 

     19,00 µl 

cDNA (1:200)    1,00 µl 

  Toplam 20,00 µl 

Amplifikasyon parametreleri 

1. BaĢlangıç denaturasyonu 95 °C 5 dk 

2. AyrıĢma   94 °C 30 sn 

3. Bağlanma   52 °C 30 sn      [35 döngü] 

4. Uzama   72 °C 1 dk 

5. Son uzama  72 °C 10 dk  

PCR ürünleri %1,2 agaroz jelde koĢturularak analiz edilmiĢtir. 

 

3.4.4. ÇalıĢmada Kullanılan Primerler 

Primerlerden elde edilen gen parçalarının ifade düzeyleri glisirizin 

biyosentezinde önemli nokta olan 11-oxo β-amyrin geninin ifadesiyle doğru orantılı 

olduğundan dolayı, özellikle sitokrom P450 gen ailesi ve glikoziltransferaz gen ailesi 

dâhil aday genler (ġekil 3.1) için elde edilen primerler bu çalıĢmada kullanılmıĢtır. Hem 

aday genlerin, fonksiyonu hem de coğrafyaya ve türe göre değiĢim gösterip 
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göstermediği anlamak amacıyla bu genlerin ifadelerindeki varyasyonlar bu sayede 

incelenmiĢtir. 

 

 

 

 
 

ġekil 3.1. Real-time PCR analiziyle meyan bitkisinin farklı organlarından elde edilen 

sitokrom P450 (A) ve glikoziltransferaz (B) genleri: R kök, S gövde, L 

yaprağı temsil etmektedir. A; bitkinin farklı organlarından elde edilen 

sitokrom P450 genleri, B; gen ekspresyonuyla farklı organlardan elde edilen 

glikoziltransferaz genleri (Li ve ark., 2010). 

 

ÇalıĢmamızdaki kullanılan primerler yukardaki Ģekilde özellikle köklerde 

glizirin üretiminde görev alan ve 11-oxo-beta amrin geni ile doğru orantılı olarak ifade 

gösteren sitokrom P450 ve glikoziltransferaz aday genleri arasından seçilmiĢtir. 
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Çizelge 3.4. P450 gen ailesine ve glikoziltransferaz gen ailesine dâhil ve glisirizin 

üretimiyle doğru orantılı olarak ifade edilen aday genler 

Numara Primerler KarĢılık geldiği gen 

2 CYP88D6 (contig1314)* Sitokrom-C P450 monooksigenaz 

(CYP88D6) 

13 CYP75B2 (contig4911)* Medicago truncatula Flavonoid 3'-

hidroksilaz (MTR_3g025230) mRNA 

(CYP75B2) 

20 CYP71D7 (contig07137)* Glycine max Sitokrom P450 750A1-benzeri 

gen (CYP71D7) 

23 CYP707A7 (contig7899)* Glycine max absisik asit 8'-hidroksilaz 4-

benzeri gen (CYP707A7) 

3 UGT73B2 (contig1209)* UDP-glukozil transferaz 73B2-benzeri gen 

(UGT73B2) 

6 HQGT (contig3646)* Hidrokinon glikoziltranferaz (HQGT) 

11 UGT74 (contig5219)* Glycine max UDP-glikoziltranferaz 74E2-

benzeri gen (UGT74) 

13 UGT89 (contig9428)* Glycine max UDP-glikoziltranferaz 89B1-

like (UGT89), Medicago truncatula 

Anthocyanidin 3-O-glikoziltranferaz 

(MTR_2g059240) mRNA (ANGT) 

14 UGT74E2 (contig9463)* Glycine max UDP-glikoziltranferaz 74E2-

benzeri gen (UGT74E2) 

15 UGT73B5 (contig9686)* UDP-glikoziltranferaz 73B5 (UGT73B5) 

* Gen dizi bilgisi ilgili contig parçalarından elde edilmiĢtir. 

 

ÇalıĢmada kullanılan primerler ve bağlanma sıcaklıkları Çizelge 3.5‟de 

verilmiĢtir. Primer bağlanma sıcaklıkları primer içerisindeki bazların sayısını esas alan 

formüle (4(G+C)+2(A+T)°C) ve gradient PCR sonuçlarına göre tespit edilmiĢtir. 

Çizelge 3.5 ile ilgili nükleotid dizi araĢtırması NCBI (Ulusal Biyoteknoloji Bilgi 

Merkezi) BLAST (Temel Lokal Hiza Tarama Aracı) programı kullanılarak tespit 

edilmiĢtir (Anonymous, 2013a). 

 

Çizelge 3.5. ÇalıĢmada kullanılan primerler 

Primer 

Adı 
Ġleri Primer Geri Primer 

Tm 

(°C)  

UGT89 CGCTTCCACTAACACCAACC GTCCTTCACGTTTTCGATGC 58 

HQGT GAGTTGGCGAAACGAATCG TTGGAAGGGCTTGGAGGAC 58 

UGT74E2 ACCAAGTCACGAATGCAAAGC  TCAGTCTCCATTATTTCCTTCACG 58 

CYP707A7 AGCTTCCTCCAGGTTCAATGG  CGGACAACCCAGGATGTTAGTC  59,7 

UGT73B5 TCCACCTCCAAAGACCTCG TTTCGGCTTCAACGATGG 60 
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Çizelge 3.5. (Devamı) ÇalıĢmada kullanılan primerler 

UGT74 CAGATGGGTATGATGATGGAGG TGAGTGAAGAAGGCAGCACC 60 

CYP71D7 ACCACCAGAAAAAACCACCACC GGGGAAGTTACCACAACGGC 62 

GADPH AACGACCCTTTCATTTCCACC AACAACGACTTCGGCACCAG 62 

CYP88D6 CCCTGATTCATTCATCAACAACC CCTACACATCTGAGGCTCACAAAC 63 

CYP75B2 ATCAACCCCCTCTTTCCCTCC TCCACATCAGCCTTCTCACCAC 66,9 

UGT73B2 CTGCGAGAATACCGAGTCAGC AGAGTGGGAAGTAACCGAGGC 66,9 

 

Ayrıca Çizelge 3.5‟ de isimleri verilmiĢ olan genlerden özellikle baklagillerde 

sentezlenenler ve glisirizin biyosentezinde kritik öneme sahip olduğu düĢünülen genler 

kullanılmıĢ ve bunların listesi Çizelge 3.6‟ da verilmiĢtir. Çizelge 3.6 NCBI (Ulusal 

Biyoteknoloji Bilgi Merkezi) BLAST (Temel Lokal Hiza Tarama Aracı) programı 

kullanılarak tespit edilmiĢtir (Anonymous, 2013b). 

 

Çizelge 3.6. Glisirizin biyosentezinde rol alan genlerin diğer baklagil bitkilerinde 

bulunma durumu 

Enzim (Gen) Bulunduğu Bitki 

Acetyl-coa acetyltransferase Soya  

HMG-coa synthase Lotus, Yonca 

HMG-coa reductase Yonca, Soya, Nohut, Bezelye, Çin meyan 

Mevalonate kinase  Soya, Yonca, Nohut, Lotus 

Phosphomevalonate-kinase Soya, Yonca, Nohut, Lotus 

Mevalonate-5-diphosphate decarboxyylase Yonca 

DXP synthase Soya, Yonca, Fasulye, Nohut, Lotus 

DXP reductoisomerase Soya, Yonca, Nohut, Lotus 

MEP cytidylyltransferase Yonca 

CDP-ME kinase Yonca 

MECDP synthase Soya, Lotus, Yonca, Fasulye, Nohut 

4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate synthase Soya, Nohut, Yonca 

4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate reductase Soya, Nohut, Lotus, Yonca 

Ġsopentenyl-PP isomerase Yonca 

Farnesyl diphosphate synthase Meyan, Çin meyan 

Squalene synthase Çin meyan, Antep fıstığı, Meyan  

Squalene monooxygenase Soya, Nohut, Yonca, Bezelye, Lotus 

β-amyrin synthase Meyan, Çin meyan 

 

3.5 qRT - PCR Ġle Gen Ġfade Analizi 

Tüm real-time PCR örnekleri 3 tekerrürlü olarak koĢturulmuĢtur. qRT-PCR 

analizinde, 1: 200 oranında seyreltilmiĢ cDNA‟lar kalıp olarak kullanılmıĢtır. qRT-PCR 

reaksiyon bileĢenleri ve reaksiyon sıcaklık döngüsüne ait program aĢağıda verilmiĢtir. 
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Tüm reaksiyonlar Bioneer Exicycler96
® 

(Bioneer, South Korea) cihazında 

gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Real-Time PCR reaksiyon bileĢenleri 

 Toplam KarıĢım : 12,5 µl   
 Ġleri primer (2,5 µM) : 1,2 µl 

  Geri primer (2,5 µM) : 1,2 µl 

  Ultra saf su : 8,1 µl 

  cDNA [1:200] : 2,0 µl 

  

     Son Hacim : 25,0 µl 

   
 

    Real-Time PCR programı 

  BaĢlama sıcaklığı : 95 °C 10 dk 

 AyrıĢma : 95 °C 15 s 

40 döngü Bağlanma : 55 °C 30 s 

Uzama : 72 °C 30 s 

Erime : 50 °C‟den 94 °C‟ye 3 s/her bir sıcaklık 

 

cDNA sentezi sonuçları elde edildikten sonra primerler ile kantitatif qRT-PCR 

yapılmıĢtır. qRT-PCR amplikasyonu sonucunda türler arasında SYBR Green sinyal 

grafikleri elde edilmiĢtir. Ayrıca primerlerin dimer oluĢturup oluĢturmadıklarını kontrol 

etmek için melting curve analizi yapılmıĢtır. 

 

3.5. Verilerin Değerlendirilmesi 

Bir bitkinin çekirdek DNA içeriği mutlak olarak belirlenmek istenirse, bu bitkinin DNA 

içeriği, DNA içeriği bilinen bir standart ile kıyaslanarak aĢağıdaki formüle göre 

hesaplanmıĢtır (Dolezel ve Bartos, 2005) 

 
Flow sitometri çalıĢmasında meyan çekirdek DNA içeriklerinin istatiksel analizi 

6 tekerrür olarak tesadüf parselleri deneme desenine göre SPSS istatistik paket programı 

kullanılarak yapılmıĢtır. 

Gen ifade analizinde örneklerin eĢik (threshold) değerleri, Bioneer yazılımı 

tarafından otomatik olarak belirlenmiĢtir. PCR analiz sonuçlarına göre örneklerin Ct 
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değerlerine ait standart sapmalar Microsoft Excel programı yardımıyla hesaplanmıĢtır. 

Standart sapması düĢük olan örnekler 3 tekerrür üzerinden değerlendirilmiĢtir. Buna 

karĢın standart sapmayı yükselten veya azaltan bir tekerrür varsa bu tekerrür çıkarılmıĢ 

ve ilgili örneğin sonucu 2 tekerrür üzerinden değerlendirilmiĢtir. Meyan türlerinde ifade 

düzeyi, Livak ve Schmittgen (2001) göre 2
-ΔΔCt 

oransal hesaplama algoritması ile 

belirlenmiĢtir. 
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4. ARAġTIRMA BULGULARI VE TARTIġMA 

4.1. Flow Sitometri Analizleri 

AraĢtırmada kullanılan üç meyan türü Glycyrrhiza glabra, Glycyrrhiza 

flavescens, Glycyrrhiza echinata’da çekirdek DNA içeriklerine bakılmıĢtır. ÇalıĢmada 

standart olarak 3.35 pg DNA içeriğine sahip olan Vicia sativa L. (fiğ) bitkisine 

bakılmıĢtır ve floresans yoğunluğu ile kullandığımız üç meyan türü karĢılaĢtırılmıĢtır. 

 
ġekil 4.1. G. glabra ile Vicia sativa bitkisinin floresan yoğunlukları 

 

 
ġekil 4.2. G. echinata ile Vicia sativa bitkisinin floresan yoğunlukları 

 

 
ġekil 4.3. G. flavescens ile Vicia sativa bitkisinin floresan yoğunlukları 
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G. glabra, G. flavescens ve G. echinata türlerinin her birinden 6 örnek 

toplanarak ortalama 2C çekirdek DNA içerikleri hesaplanmıĢtır. G. glabra çekirdek 

DNA içeriği 0,96 ± 0,009 pg, G. flavescens 1.13 ± 0,013 pg ve G. echinata 0,94 ± 0,008 

pg olarak hesaplanmıĢtır (Çizelge 4.1). 

 

Çizelge 4.1. Her 3 türden 6 bitkinin çekirdek DNA içeriğinin ortalaması  

 Tekerrürlere ait DNA içerikleri (pg)/C    

Türler 1 2 3 4 5 6 ortalama standart sapma st. Hata 

G. glabra 0,99 0,95 0,99 0,95 0,94 0,98 0,967 0,023 0,009 

G. echinata 0,97 0,93 0,93 0,95 0,95 0,97 0,946 0,020 0,008 

G. flavescens 1,19 1,09 1,13 1,14 1,15 1,13 1,138 0,033 0,013 

 

 
ġekil 4.4. G. glabra, G. flavescens ve G. echinata türlerinin flow sitometri sonucu 

 

G. glabra ile G. echinata türlerinin çekirdek DNA içeriğinin benzer büyüklükte 

olduğu görülmüĢtür (p>0,05). G. flavescens‟in çekirdek DNA içeriğinin diğer iki meyan 

türü genomundan önemli derecede daha büyük olduğu (yaklaĢık %20 daha büyük) tespit 

edilmiĢtir (p<0,01; ġekil 4.4). 

Tür içinde yer alan grupların genom büyüklüğündeki değiĢiklik, genetik 

çeĢitlilik veya özel bir sürecin devamı olduğu belirtilmiĢtir (Price 1976; Murray 2005). 

Türler arasındaki genom büyüklüğünün sebebi farklı transposon element içeriği, 

(Fedoroff 2000; Bennetzen ve ark., 2005; Paux ve ark., 2006), çeĢitli kodlanmayan 

DNA bölgeleri ya da genomla ilgili DNA miktarını artıran etmenler temel olarak 

farklılığın nedeni olduğu belirtilmiĢtir (Bennetzen, 2002). Ayrıca Erayman ve ark., 

(2014) SSR markörleri ile yaptıkları çalıĢmalarında meyan türleri arasındaki genetik 

çeĢitliliği belirlemiĢlerdir. Bu çalıĢmada G. glabra ve G. echinata genetik olarak G. 
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flavescens’e oranla daha yakın çıkmıĢlardır. Bu yönü ile yapılan bu çalıĢmayı destekler 

niteliktedir. 

Murray (2005) göre yeni türlerin oluĢumunda çekirdek DNA içeriğinin bitki 

morfolojisinden daha önce farklılaĢtığını bu yüzden de eğer bir tür içerisinde çekirdek 

DNA içeriği farklılığı belirlenmiĢse de bunun tür içerisinde taksonomik çeĢitliliğin ve 

yeni bir tür oluĢum sürecinin varlığını gösteren belirti olabileceği açıklanmıĢtır. Bu 

yüzden çalıĢmamızdaki meyan türleri arasındaki çekirdek DNA bakımından G. 

flavescens türünde gözlenen büyük farklılık yeni bir türün oluĢum sürecinin baĢlamıĢ 

olduğunun göstergesi olduğunu düĢünülmektedir. ÇalıĢmamızda kullanılan üç türün 

kromozom sayıları aynı olmasına rağmen Ģekil ve yapılarında da farklılar bulunduğu 

daha önceki karyotipleme çalıĢmasında belirlenmiĢtir (Çelik ve ark. 2015). Bunun 

yanında genom büyüklüğü açısından çalıĢmamızda ele alınan türler ve özellikle G. 

glabra türünün genom büyüklüğü Medicago truncatula genomunun (550 Mbç) yaklaĢık 

2 katı kadarı bulunmuĢtur. Bu genom büyüklüğünün özellikle yeni genom dizileme 

çalıĢmalarının hızla arttığı bir dönemde bu türün kolaylıkla genom dizilime için elveriĢli 

olduğunu göstermektedir. Meyan türlerinin genomunun dizilenmesi ve gen yapılarının 

belirlenmesi bu türün ürettiği birçok maddenin metabolit üretim yolaklarının daha iyi 

anlaĢılmasına neden olacaktır. Meyan türüyle aynı familyadan olan türler arasında 

genom karĢılaĢtırılması yapılması genetiksel farklılığın belirlenmesi açısından önemli 

olmaktadır. Hammatt ve ark., (1991) yapmıĢ oldukları çalıĢmada meyan türüyle aynı 

familyada yer alan Glycine max (Soya) 1,175 pg, G. soja için 1,14 pg genom 

büyüklükleri bulunmuĢtur. Yine Fabaceae familyasında yer alan Phaseolus vulgaris 

(Fasulye) Arumuganathan ve ark., (1991) yapmıĢ oldukları çalıĢmada 0,66 pg olarak 

bulunmuĢtur. 

 

4.2. cDNA Analizi 

RNA izolasyonu iĢleminin ardından cDNA sentezi yapılmıĢ olup kullanılan 

meyan türlerine ait cDNA sentezinin kontrolü referans gen (GAPDH) primeri ile PCR 

iĢlemi sonucu ġekil 4.5.‟de verilmiĢtir. 
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ġekil 4.5. Referans gen primeri olan GAPDH ile cDNA sentezinin kontrolü.1:SRYG-2, 

2:SRYG-1, 3:KRHG-1, 4:KRHG-2, 5:ALTG-1, 6:ALTG-2, 7:SRYF-1, 

8:SRYF-2, 9:ISKF-1 10:SRYF, 11:KRHE-1, 12:KRE-2, 13:KRE-3, 

14:KRE-4 

 

4.2.1. ÇalıĢmada Kullanılan Primerler 

Primer bağlanma sıcaklığı için 68 °C‟den baĢlayarak 50 °C‟ye her döngüde 0,5 

°C düĢerek touchdown PCR yapılmıĢtır. Bu sayede primerlerin cDNA havuzunda ilgili 

diziye tam olarak bağlanıp bağlanmadıkları belirlenmiĢtir. Touchdown PCR ürünlerinin 

% 2‟lik agaroz jel görüntüleri ġekil 4.6‟ da verilmiĢtir. 

 
ġekil 4.6. Glycyrrhiza sp. ait türlerinin cDNA‟ları ile yapılan touchdown PCR sonuçları. 

A) G. glabra, B) G. flavescens, C) G. echinata, 1: GAPDH, 2: UGT74, 3: 

HQGT, 4: CYP75B2, 5: CYP88D6, 6: UGT73B5, 7: UGT74E2, 8: UGT89, 

9: CYP707A7, 10: UGT73B2, 11: CYP71D7. 
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Elde edilen jel görüntülerinde bazı çift bantlar elde edildiği için primerlerin 

bağlanma sıcaklıkları artırılmıĢtır. Bu sayede çift bantların oluĢması engellenmiĢ olup 

herbir türde farklı primerlerin çalıĢtığı görülmüĢtür. 

Yaptığımız çalıĢmada G. uralensis’ den elde edilen UGT74, ve UGT73B5 

benzeri genler, bizim çalıĢtığımız türlerde çalıĢmadığı belirlenmiĢtir. O yüzden bu 

genler çalıĢmadan çıkartılmıĢtır. 

 

4.2.2. Gen Ġfade Oranlarının Tespit Edilmesi 

AraĢtırmada toplanan üç Glycyrrhiza türüne ait toplam 14 cDNA üzerinde 

glisirizin yolağında görev aldığı düĢünülen 8 adet glikoziltransferaz ve sitokrom P450 

genin ifade düzeylerini karĢılaĢtırmak amacıyla qRT-PCR analizi yapılmıĢtır. Gen ifade 

analizinde ifade düzeylerini karĢılaĢtırmak için GAPDH geni kullanılarak 

normalizasyon sağlanmıĢtır. Gen ifade analizinde qRT-PCR yazılımı yardımıyla eĢik 

değerlerini ve erime eğrisi analizini gösteren grafikler aĢağıda verilmiĢtir. 

  

ġekil 4.7. GAPDH primerine ait meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR sonuçları (solda) ve 

erime eğrisi analiz sonucu (sağda) 

  

ġekil 4.8. HQGT primerinin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR sonuçları (solda) ve erime 

eğrisi analizi sonucu (sağda) 
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ġekil 4.9. UGT73B2 primerinin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR sonuçları (solda) ve 

erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

  
ġekil 4.10. UGT74E2 genine ait primerin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR 

sonuçları(solda) ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

  
ġekil 4.11. UGT89 genine ait primerinin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR sonuçları 

(solda) ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

  

ġekil 4.12. CYP71D7 genine ait primerin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR sonuçları 

(solda) ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 
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ġekil 4.13. CYP707A7 genine ait primerin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCR 

sonuçları(solda) ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

  
ġekil 4.14. CYP75B2 genine ait primerin meyan çeĢitlerindeki qRT-PCRsonuçları 

(solda) ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

  

ġekil 4.15. CYP88D6 genine ait primerin meyan türlerindeki qRT-PCRsonuçları (solda) 

ve erime eğrisi analizi sonucu (sağda) 

 

4.2.3. qRT-PCR Sonuçlarına Göre Tür içi Gen Ġfade Düzeyleri 

UGT73B2 geninin ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ ve hem bölge içinde hem de bölgeler arasında 

önemli gen ifade farklılıkları bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.16). Serinyol ve Altınözü 

bölgelerinin içinde gen ifadesi önemli farklılık gösterirken, Kırıkhan bölgesi içindeki G. 

glabra türleri arasında UGT73B2 geni açısından ifade farklılığı görülmemiĢtir. Bunun 

yanında Serinyol ve Kırıkhan bölgeleri arasında önemli fark görülmezken bu iki 
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bölgedeki G. glabra türlerinde UGT73B2 gen ifadesi Altınözü‟ndekinden önemli 

derecede fazla olmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.16). 

 

 

 
ġekil 4.16. UGT73B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması. Göreceli gen ifadeleri GAPDH geni ile 

karĢılaĢtırmalı olarak alınmıĢtır. 

 

UGT73B2 geninin ifade oranı Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan G. 

flavescens türü incelemiĢ ve hem bölge içinde hem de bölgeler arasında önemli gen 

ifade farklılıkları bulunmamıĢtır (p>0.05; ġekil 4.17). 

 

 
ġekil 4.17. UGT73B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması. 

 

 

UGT73B2 geninin ifade oranı Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde UGT73B2 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.18). 
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ġekil 4.18. UGT73B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması. 

 

HQGT geninin ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.19). Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgeleri arasında gen 

ifadesi önemli farklıklık göstermezken Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgeleri içinde 

G. glabra türleri arasında HQGT geni açısından önemli derecede ifade farklılığı 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.19). 

 
ġekil 4.19. HQGT geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

HQGT geninin ifade oranı Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan G. 

flavescens türü türünde incelenmiĢ ve hem bölge içinde hem de bölgeler arasında 

önemli gen ifade farklılıkları bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.20). Serinyol bölgesi 

içindeki G. flavescens türleri arasında HQGT geni açısından ifade farklılığı 

görülmemiĢtir. Ġskenderun bölgesi içindeki G. flavescens türleri arasında HQGT geni 

açısından önemli derecede ifade farklılığı bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.20). Bunun 

yanında Serinyol ve Ġskenderun bölgeleri arasında önemli derecede gen ifade farklılığı 

belirlenmiĢ olup HQGT gen ifadesi Serinyol bölgesinde önemli derecede fazla olmuĢtur 

(p<0.05; ġekil 4.20). 
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ġekil 4.20. HQGT geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

HQGT gen ifade oranı Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata türünde 

incelenmiĢ ve bölge içinde HQGT geni açısından ifade farklılıkları bulunmuĢtur 

(p<0.05; ġekil 4.21). KRE-1 ve KRE-2 bölge içinde gen ifadesi öenemli farklılık 

göstermiĢtir. (p<0.05; ġekil 4.21). 

 
ġekil 4.21. HQGT geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

G. glabra türündeki gen ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü 

bölgelerinden toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ hem bölge içinde hem de bölgeler 

arasında önemli gen ifade farklılıkları bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.22). Serinyol ve 

Altınözü bölgeleri içindeki G. glabra türleri arasında UGT73B2 geni açısından ifade 

farklılığı göstermiĢtir (p<0.05; ġekil 4.22). Kırıkhan bölgesi içinde G. glabra türleri 

arasında UGT73B2 geni açısından ifade farklılığı bulunmamıĢtır. Altınözü ve Kırıkhan 

bölgeleri arasında önemli fark görülürken, Altınözü bölgesindeki UGT73B2 gen 

ifadesinde Kırıkhan bölgesinden önemli derecede fark gösterdiği bulunmuĢtur (p<0.05; 

ġekil 4.22). Altınözü ve Serinyol bölgeleri arasında önemli derecede fark görülürken, 

Altınözü bölgesindeki UGT73B2 gen ifadesinde Serinyol bölgesinden önemli derecede 

fark gösterdiği bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.22). 
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ġekil 4.22. UGT74E2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

UGT74E2 geninin ifade oranı için Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden 

toplanan G. flavescens türünde incelenmiĢ ve bölgeler içinde önemli gen ifade 

farklılıkları bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.23). Ġskenderun bölgesi içinde G. flavescens 

türleri arasında UGT74E2 geni açısından ifade farklılığı görülmüĢtür (p<0.05; ġekil 

4.23). Serinyol ve Ġskenderun bölgeleri arasında UGT74E2 geni açısından ifade 

farklılığı belirlenmemiĢtir (p>0.05; ġekil 4.23). 

 
ġekil 4.23. UGT74E2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması. Göreceli gen ifadeleri GAPDH geni ile 

karĢılaĢtırmalı olarak alınmıĢtır. 

 

UGT74E2 geninin ifade oranı için Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde UGT74E2 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.24). KRE-1 ve KRE-2 bölge içinde UGT74E2 geni 

açısından önemli derecede ifade farklılığı bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.24). 
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ġekil 4.24. UGT74E2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması. Göreceli gen ifadeleri GAPDH geni ile 

karĢılaĢtırmalı olarak alınmıĢtır. 

 

UGT89 gen ifade oranı için Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ hem bölge içi hem de bölgeler arasında önemli 

gen ifade farklılıkları bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.25). Altınözü bölgesi içindeki G. 

glabra türleri arasında UGT89 geni açısından önemli derecede ifade farklılığı 

görülmüĢtür (p<0.05; ġekil 4.25). Serinyol ve Altınözü bölgelerinin içinde gen ifadesi 

önemli derecede farklılık belirlenmemiĢtir. Serinyol ve Kırıkhan bölgeleri arasında 

UGT89 gen ifade önemi önemli derecede farklılık bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.25). 

Serinyol ve Altınözü bölgeleri arasında UGT89 gen ifade önemi önemli derecede 

farklılık bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.25) ve Serinyol bölgesindeki UGT89 gen ifadesi 

Altınözü bölgesinden önemli derecede farklılık göstermiĢtir (p<0.05; ġekil 4.25). Bunun 

yanında Kırıkhan ve Altınözü bölgeleri arasında önemli fark görülmemiĢtir. (p>0.05; 

ġekil 4.25). 

 
ġekil 4.25. UGT89 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

UGT89 gen ifade oranı için Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan G. 

flavesens türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları bulunmuĢtur 

(p<0.05; ġekil 4.26). Serinyol bölgesi içinde G. flavesens türleri arasında UGT73B2 
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geni açısından ifade farklılığı göstermiĢtir (p<0.05; ġekil 4.26). Serinyol ve Ġskenderun 

bölgeleri arasında gen ifade farklılığı bulunmamıĢtır. (p>0.05; ġekil 4.26). 

 

 
ġekil 4.26. UGT89 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavesens türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

UGT89 geninin ifade oranı için Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde UGT89 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.27). Ayrıca Kırıkhan bölgesi içindeki KRE-1 ve KRE-2 

bölge içinde UGT89 geni açısından önemli derecede ifade farklılığı bulunmuĢtur 

(p<0.05; ġekil 4.27)  

 
ġekil 4.27. UGT89 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP71D7 geninin ifade oranı için Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ hem bölge içinde hem de bölgeler arasında 

önemli gen ifade farklılıkları bulunmamıĢtır (p>0.05; ġekil 4.28). 
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ġekil 4.28. CYP71D7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP71D7 geninin ifade oranı için Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden 

toplanan G. flavescens türünde incelenmiĢ hem bölge içinde hem de bölgeler arasında 

önemli gen ifade farklılıkları bulunmamıĢtır. (p>0.05; ġekil 4.29). 

 
ġekil 4.29. CYP71D7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP71D7 geninin ifade oranı için Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde CYP71D7 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmamıĢtır (p>0.05, ġekil 4.30). 

 
ġekil 4.30. CYP71D7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 
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CYP75B2 geninin ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ hem bölge içinde hem de bölgeler arasında 

önemli gen ifade farklılıkları bulunmamıĢtır (p>0.05 ġekil 4.31). 

 
ġekil 4.31. CYP75B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP75B2 geninin ifade oranı Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan G. 

flavescens türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4. 32). Serinyol bölgesi içindeki G. flavescens türleri 

arasında CYP75B2 geni açısından önemli derecede ifade farklılığı görülmüĢ olup, 

(p<0.05; ġekil 4.32) Ġskenderun bölgesi içindeki G. flavescens türleri arasında 

CYP75B2 geni açısından önemli derecede fark belirlenmemiĢtir. Serinyol ve 

Ġskenderun bölgeleri arasında gen ifade oranında önemli derecede fark bulunmamıĢtır 

(p>0.05; ġekil 4.32). 

 
ġekil 4.32. CYP75B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP75B2 geninin ifade oranı. Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde CYP75B2 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmamıĢtır (p<0.05; ġekil 4.33). 
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ġekil 4.33. CYP75B2 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP707A7 geninin ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.34). Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinin içinde gen ifadesi 

önemli farklılık göstermezken, Serinyol bölgesi içindeki G. glabra türleri arasında 

CYP707A7 geni açısından önemli derecede ifade farklılığı görülmüĢtür (p<0.05; ġekil 

4.34). 

 
ġekil 4.34. CYP707A7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP707A7 geninin ifade oranı Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan 

G. flavescens türünde incelenmiĢ hem bölge içinde hem de bölgeler arasında önemli gen 

ifade farklılıkları bulunmamıĢtır (p>0.05; ġekil 4.35). 
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ġekil 4.35. CYP707A7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP707A7 geninin ifade oranı için Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde CYP707A7 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmamıĢtır (p>0.05; ġekil 4.36). 

 

 
ġekil 4.36. CYP707A7 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP88D6 geninin ifade oranı Serinyol, Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinden 

toplanan G. glabra türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.37). Kırıkhan ve Altınözü bölgelerinin içinde gen ifadesi 

önemli farklılık göstermezken, Serinyol bölgesi içindeki G. glabra türleri arasında 

CYP88D6 geni açısından önemli derecede ifade farklılığı bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 

4.37). 
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ġekil 4.37. CYP88D6 geninin farklı bölgelerden toplanan G. glabra türündeki gen ifade 

oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP88D6 geninin ifade oranı Serinyol ve Ġskenderun bölgelerinden toplanan G. 

flavescens türünde incelenmiĢ ve bölge içinde önemli gen ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.38). Ġskenderun bölgesi içinde gen ifadesi önemli farklılık 

gösterirken (p<0.05; ġekil 4.38), Serinyol bölgesi içindeki G. flavescens türleri arasında 

UGT73B2 geni açısından ifade farklılığı görülmemiĢtir. (p>0.05; ġekil 4.38). 

 
ġekil 4.38. CYP88D6 geninin farklı bölgelerden toplanan G. flavescens türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

CYP88D6 geninin ifade oranı Kırıkhan bölgesinden toplanan G. echinata 

türünde incelenmiĢ ve bölge içinde CYP88D6 geni açısından ifade farklılıkları 

bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.39). KRE-3 ve KRE-4 bölge içinde CYP88D6 geni 

açısından önemli derecede ifade farklılığı bulunmuĢtur (p<0.05; ġekil 4.39). 
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ġekil 4.39. CYP88D6 geninin farklı bölgelerden toplanan G. echinata türündeki gen 

ifade oranlarının karĢılaĢtırılması 

 

4.2.4. qT-PCR Sonuçlarına Göre Türler Arası Gen ifade Düzeyi 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında, HQGT gen ifadesi 

incelendiğinde; gen ifadesinin G. glabra ve G. echinata’da G. flavescence‟e oranla 9 

kattan fazla olduğu tespit edilmiĢtir. G. glabra’da ilgili genin ifade oranı G. echinata’ya 

oranla 1,1 kat fazla olmuĢtur (ġekil 4.40). 

 
ġekil 4.40. HQGT geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında UGT73B2 gen ifadesi 

incelendiğinde; gen ifadesinin G. glabra ve G. flavescence‟e oranla 2,6 kat oranla daha 

fazla olduğu ve G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 2,4 kat daha fazla gen ifadesi 

olduğu tespit edilmiĢtir. G. echinata’da, G. flavescens türüne oranla 9 kat daha fazla gen 

ifadesi olmuĢtur (ġekil 4.41). 
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ġekil 4.41. UGT73B2 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında UGT74E2 gen ekspresyon 

ifadesi incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 1,7 kat daha fazla gen 

ifadesi olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 3.2 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢ olup, G. echinata’da, G. flavescens türüne oranla 1,5 kat daha fazla gen ifadesi 

olduğu tespit edilmiĢtir (ġekil 4.42). 

 
ġekil 4.42. UGT74E2 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında UGT89 gen ifadesi 

incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 3,1 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 1,2 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢ 

olup G. echinata’da, G. flavescens türüne oranla 1,8 kat daha fazla gen ifadesi oranı 

olduğu bulunmuĢtur (ġekil 4.43). 
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ġekil 4.43. UGT89 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında CYP71D7 gen ifadesi 

incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 9,6 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 8 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢ 

olup, G. echinata’da, G. flavescens türüne oranla 1,6 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢtur 

(ġekil 44). 

 
ġekil 4.44. CYP71D7 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında CYP707A7 gen ifadesi 

incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 3,2 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 4,5 kat daha fazla gen ifadesi olup, G. 

echinata’da, G. flavescens türüne oranla 1,4 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢtur (ġekil 

4.45). 
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ġekil 4.45. CYP707A7 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında CYP75B2 gen ifadesi 

incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 34 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 2 kat daha fazla gen ifadesi olup, G. 

echinata’da, G. flavescens türüne oranla 17 kat daha fazla gen ifade oranı bulunmuĢtur 

(ġekil 4.46). 

 
ġekil 4.46. CYP75B2 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

G. glabra, G. flavesces ve G. echinata türleri arasında CYP88D6 gen ifadesi 

incelendiğinde; G. glabra’da, G. flavescens türüne oranla 2,2 kat daha fazla gen ifadesi 

olmuĢtur. G. glabra’da, G. echinata türüne oranla 1,8 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢ 

olup, G. echinata’da, G. flavescens türüne oranla 0,4 kat daha fazla gen ifadesi olmuĢtur 

(ġekil 4.47). 
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ġekil 4.47. CYP88D6 geninin türler arası gen ifade oranı 

 

ÇalıĢmamızda glisirizin maddesinin oluĢmasında etkili olan aday genler hem tür 

içinde hem de ürler arasında genlerin ifade düzeyine bakılmıĢtır. Gen ifadesi 

bakımından tür içi ve türler arasında büyük varyasyonlar gözlenmiĢtir. Lu H-Y ve ark., 

(2008) glisirizin maddesinin meydana gelmesinin çok karmaĢık bir olay olduğunu 

bildirilmiĢtir. Yine Liu ve ark. (2014) gen kopya sayılarının bile glisirizik asit 

yolağındaki gen ifadelerinde varyasyona neden odluğunu belirlemiĢlerdir. Yaptığımız 

bu çalıĢmada da çok fazla varyasyonların gözlenmesi de bu tür etkilerden 

kaynaklanabilir. ÇalıĢmada kullanmıĢ olduğumuz UGT89, HQGT, UGT74E2, 

CYP707A7, CYP71D7, CYP88D6, CYP75B2 ve UGT73B2 genleri hem tür içinde hem 

de türler arasında gen ifade farklılıkları görülmüĢtür. Türler arası gen ifade 

karĢılaĢtırılmasına bakıldığında diğer türlere oranla G. glabra türünde daha fazla ifade 

olmuĢtur. 

Glisirizin maddesinin oluĢması yapmıĢ olduğumuz çalıĢmada birçok farklı 

koĢuldan etkilendiğini göstermektedir. Hatay‟ın coğrafik yapısına bağlı olarak bitki 

örnekleri arasında fazla uzaklık bulunmamasına özellikle iklim ve çevre koĢullarının 

çok büyük değiĢiklik göstermemesine rağmen çalıĢmamızdaki örnekler arasında bu 

denli gen ifade varyasyonlarının bulunması bitkilerin yaĢı, toprak yapısı, türler arası ve 

tür içi genetik çeĢitliliğin de etkisini göstermektedir. Karahan (2013) yapmıĢ olduğu 

çalıĢmada farklı ekolojik koĢullarda yetiĢen G. glabra, G. echinata ve G. flavescens 

türleri arasında SSR belirteçleri kullanılarak hem tür içinde hemde türler arasında 

genetik çeĢitlilik ortaya konulmuĢtur. 

Yamazaki ve ark., (1994) yapmıĢ oldukları çalıĢmada RAPD ve RFLP 

analizleriyle glisirizin bakımından zengin olan G. glabra ve G. uralensis türlerinin G. 
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echinata ve G. pallidiflora türlerine genetik acısından yakın türler olduğu tespit 

edilmiĢtir. Kenji ve ark., (2007) yapmıĢ oldukları çalıĢmada yapmıĢ olduğumuz 

çalıĢmaya destekler niteliktedir. G. glabra, G. inflata ve G. uralensis meyan türlerinde 

glisirizin miktarları bakımından karĢılaĢtırma yapılmıĢtır G. glabra türünün G. inflata 

ve G. uralensis türüne oranla daha fazla glisirizin bulunduğu belirlenmiĢtir. YapmıĢ 

olduğumuz çalıĢmada da tür içinde ve türler arasında glisirizin oluĢmasından sorumlu 

genlerin G. glabra türünde daha fazla ifade olması dolayısıyla glisirizin maddesinin G. 

glabra türünde daha fazla olduğunu desteklemiĢtir. 

ÇalıĢmamız sadece gen ifadelerini inceleme amacıyla yapıldığından bitkilerin 

glisirizin oranlarına bakılmamıĢtır. Bu nedenle gen ifadelerinin glisirizin ve benzeri 

sekonder metabolitlerin oluĢumuyla ilgilendirilmesi ilgili metabolit yolaklarının daha 

iyi anlaĢılmasını sağlayacaktır. 
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5. SONUÇ ve ÖNERĠLER 

 

Konu ile ilgili olarak yapılan literatür taramalarında meyan türüne ait çekirdek 

DNA içeriği ile ilgili daha önce yapılmıĢ tek bir çalıĢmaya rastlanmamıĢ olup farklı 

coğrafik bölgelerden toplamıĢ olduğumuz meyan türlerinde glisirizin içeriği tür içinde 

ve türler arasında coğrafik ya da genetik olarak farklılık olup olmadığı araĢtırılmıĢtır. 

Flow sitometri analizi sonucunda G. glabra, G. flavescens ve G. echinata 

türlerine ait 6 tekerrürlü tekrar yapılıp ortalama değerlerine bakılarak çekirdek DNA 

içerikleri karĢılaĢtırılmıĢtır. Meyan bitkisi sekonder metabolitleri fazla olan bir bitki 

olduğu için, flow sitometri analizlerinde DNA‟ya çok sayıda molekül bağlanması ile 

analiz sonucunda kirlilik oranı çok fazla çıkmıĢtır. Bu nedenle çalıĢmada kullanmıĢ olan 

protokolde küçük değiĢiklikler yapılarak çekirdek DNA içeriğine bakılmadan önce kısa 

bir süreliğine santrifüj yapılarak çekirdek DNA içeriği ölçümü yapılmıĢtır. Santrifüj 

yapılmasındaki amaç nükleousların dibe çökmesini sağlanmaktır. Santrifüj yapıldıktan 

sonra analizlerin yapılması ile daha iyi sonuçlar elde edilmiĢtir. Ayrıca santifüj 

yapılarak test edilen ilk flow sitometri analizi olması büyük bir önem taĢımaktadır. 

G. glabra türünün çekirdek DNA içeriği 0.96 pg, G. echinata 0.95 pg ve G. 

flavescens türünün çekirdek DNA içeriği 1.13 pg olarak hesaplanmıĢtır. Elde edilen 

sonuçlara göre G. flavescens türünün çekirdek DNA içeriği diğer türlere göre daha 

büyük olması (1.13 pg) diğer türlerden farklı olduğunu göstermiĢtir. Yine G. glabra ve 

G. echinata türlerinin her biri için analiz edilen 6 bitkide çekirdek DNA içeriklerinin 

standart sapma (0,023 ve 0,020) ile birbirine yakın türler olduğu belirlenmiĢtir. Benzer 

durum Pisum (Bezelye) türleri arasında genom büyüklüğü bakımından önemli derecede 

polimorfizim gösterdiği belirlenmiĢtir. Pisum türünün retroelementlerden dolayı genom 

büyüklüğü artmıĢ olduğu belirlenmiĢtir. Pisum türlerinde insersiyon parçalarının 

bölgede sabit kalmayıp polimorfizimle ile iliĢkili olduğu açıklanmıĢtır (Vershinin ve 

ark., 2003). 

Meyan türlerinin çekirdek DNA içeriğinin belirlenmesi ile retrotranspozon 

sınıfının aktiviteleri dâhil (Bennetzen ve Kellogg 1997) delesyon ile genomun azalması 

ya da ve insersiyon tarafından genomun artması (Petrov 1997; Gregory 2003; 

Bennetzen ve ark., 2005) genom büyüklüğünün farklılığından sorumlu çeĢitli 

mekanizmalar hakkında ipucu elde edilmesini sağlayacaktır. Ġleriki çalıĢmalarda G. 

flavescens türünün genomumun G. glabra ve G. echinata türlerine oranla daha büyük 
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olmasına neden olan etmenlerin incelenmesi için çalıĢmamız öncül olmaktadır. Çetin ve 

ark. (2015) son çalıĢmasında üç türe ait kromozom sayılarının eĢit olduğu (2=16) fakat 

G. echinata türünün toplam kromozom uzunluğunun diğer iki türden fazla olduğu 

bulunmuĢtur. Meyan bitkisiyle ilgili araĢtırılmak istenen genlerin bulunduğu 

kromozomlarının tek tek ayrı ayrı haritalanması ile gen izolasyonu ve bitki genetiğinin 

daha iyi anlaĢılması için kromozomlarının karakterize edilmesi önemli olmaktadır. 

Türler arasında çekirdek DNA içeriği bakımdan farklılık belirlenmesi son derece 

önemlidir. Hatta angiospermler arasındaki farklılık yaklaĢık olarak 2000 kat olduğu 

bildirilmektedir (Bennett ve Smith, 1976). Bu nedenle çekirdek DNA içeriği 

taksonomik ve evrim çalıĢmaları için son derece yararlı olduğu bildirilmiĢtir (Rees ve 

Walters, 1965; Price ve Bachmann 1975; Ohri, 1998; Özkan ve ark., 2003). 

ÇalıĢmamızın ikinci kısmında ise G. glabra, G. flavescens ve G. echinata türleri 

arasında glisirizin üretiminde rol oynayan genler yönünden bir karĢılaĢtırma yapılmıĢtır. 

CYP88D6 geni β-amyrin oluĢmasında etkili olup, dolaylı yoldan β-amyrin de glisirizin 

biyosentezinde rol oynamaktadır. CYP88D6, 11-oxo-β-amyrin katalizleyerek glisirizin 

biyosentezinde rol oynayan β-amyrin maddesinin oluĢmasını sağlamaktadır. (Seki ve 

ark., 2008). ÇalıĢmada genlerin seçildiği sitokrom P450 ve glikoziltransferaz süper 

aileleri CYP88D6 enzimine bağlı olup dolayısıyla seçilen genlerde glisirizin maddesinin 

oluĢmasında etkili olmaktadır. 

ÇalıĢmamızda kullanmıĢ olduğumuz glisirizin biyosentezindeki genler 

seleksiyon markörü olarak kullanılabilir. Üzerinde çalıĢtığımız P450 gen ailesine ait 

CYP88D6, CYP75B2, CYP71D7 ve CYP707A7 ve glikoziltransferaz gen ailesine ait 

olan UGT73B2, HQGT, UGT74E2, UGT73B5 ve UGT89 genleri meyan bitkisinde 

glisirizin ve sekonder metabolitlerin üretim açısından potansiyel öneme sahip sahip 

olabilir. 

G. uralensis köklerinde ifade olan ve çalıĢmamızda kullanılan primerlerden 

UGT73B5 geni hariç tamamı bant üretmiĢ, UGT74E2 ise çok sayıda band verdiği için 

real-time PCR analizi yapılmamıĢtır. Bu da göstermektedir ki primer bölgelerindeki 

diziler muhtemelen türlere göre değiĢiklik gösterebilmektedir. Bu nedenle 

çalıĢmamızdaki türlerin gen dizi bilgileri bu türlerin dizilemesi sonucu daha doğru açığa 

çıkabilecektir. 
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Türler arası t testi yardımıyla gen ifadeleri arasında önemli varyasyonlar tespit 

edilmiĢtir. Yapılan qRT-PCR analizlerine göre türler arasında G. glabra türü diğerlerine 

göre daha fazla gen ifadesi olup, glisirizin maddesinin diğer türlere göre daha fazla 

olduğu görülmüĢtür. ÇalıĢmada G. glabra türü türler arası değerlendirme de farklı 

coğrafik bölgelerin glisirizin maddesinin oluĢmasında etkili olduğu değerlendirilmiĢtir.

 Ülkemizde ekonomik olarak büyük öneme sahip olan meyan türlerinin yetiĢme 

ortamı farklı çevresel ortamlarda olması türler arasında gen ifade düzeyinde önemli 

farklılıklar olduğu belirlenmiĢtir. Tür içinde ve türler arasındaki gen ifadesi çevresel 

etmenlerin etkili olduğunu göstermektedir. Toprak yapısı, toprak ph, yükselti miktarı, 

yeryüzü Ģekilleri, güneĢ alma miktarı gibi ekolojik faktörlerin gen miktarının düzeyini 

etkilediği düĢülmektedir. Daha sonraki yapılacak olan çalıĢmalarda bu çevresel 

faktörlerin araĢtırılması glisirizin genine etkisinin belirlenmesi bizi daha çok 

aydınlatacaktır. 

ÇalıĢmamızda hem tür hem de çevre Ģartlarına göre glisirizin yolağındaki 

genlerin ifadelerinde önemli değiĢimler görülmüĢtür. Bu da çevre Ģartları ve 

genotiplerde yapılacak modifikasyon veya değiĢikliklerle meyan bitkisinden daha fazla 

glisirizin elde etme potansiyelini göstermektedir.  

Glisirizin kimyasal sentezi hem maliyetli hem de zor bir süreçtir. Bu nedenle 

meyan bitkisinin kök kültürü, bitki doku kültürü ve hücre kültürü alınmak istenmiĢtir. 

Fakat istenilen baĢarı elde edilememiĢtir (Hayaski ve ark., 1988). Ġleriki çalıĢmalarda 

meyan kökünün geliĢtirilmesi glisirizin üretiminde artıĢ sağlanabilir. Bu sayede 

glisirizin yolağının tam olarak anlaĢılması yolak da bulunan genlerin daha iyi 

araĢtırılması imkânı elde edilecektir. Böylelikle sekonder metabolit üretimi yolaklarının 

iyi öğrenilmesi biyoteknolojik yollarla bu maddeler daha kolay üretilebilmesi 

sağlanacak ve doğa tahribatının önüne geçilebilecektir. 

Meyan türlerinin hem tibbi hem de ekonomik özelliğinden dolayı yoğun 

toplanması bazı türlerin doğal yayılıĢ alanlarından uzaklaĢması ya da yaĢam alanlarının 

daralmasından dolayı yayılıĢ alanları tehlikeye girmektedir. Bu yüzden tohumlarının 

toplanarak tohum bankasında muhafaza edilmesi gerekir. Aynı zamanda genetik 

varyasyonların hesaplanması için türün devamlılığını koruması önemlidir.  

ÇalıĢmamızın sonuçları meyan bitkisinin genomunun tür içi ve türler arası 

yapısal ve fonksiyonel varyasyonlar gösterdiğini belirlemiĢ olup, Bu varyasyonlardan 
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yararlanarak meyan bitkisinin ticari değere sahip genotiplerinin geliĢtirilmesi mümkün 

olabilecektir. 
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