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Liriomyza sativae Blanchard, 1938 (Diptera: Agromyzidae)’nin DNA Barkodlaması 

Cem DAYAN1 , Eyüp Mennan YILDIRIM*1  

1 Aydın Adnan Menderes Üniversitesi, Ziraat Fakültesi, Tarımsal Biyoteknoloji Bölümü, Aydın/TÜRKİYE 

Öz: Bu çalışmada İncirliova ve Koçarlı ilçelerinde (Aydın) sebze alanlarından toplanmış Liriomyza sativae’ nin DNA 

barkodlaması 2020-2022 yılları arasında yapılmıştır. Morfolojik olarak tür teşhisi yapıldıktan sonra; örneklerin COI gen 

bölgesinin çoğaltılması için HCO/ LCO evrensel primerler kullanılmış ve 612 bç COI bölgesi elde edilmiştir. Örneklerin sekans 

analizi Triogen Biyoteknoloji (İstanbul-Türkiye) tarafından yapılmıştır. Örnekler NCBI’da bulunan BLAST aracılığıyla kontrol 

edildiğinde türlerin L. sativae (% 99-100) ve L. trifolii (%97-99) olduğu görülmüştür. Örnekler Genbank’a kaydedilmiştir. 

Çalışma sonucunda genetik çeşitlilik düşük bulunmuştur. 

Anahtar Kelimeler: COI, DNA barkodlama, Liriomyza. sativae, Tür tanımlama 

DNA Barcoding of Liriomyza Sativae Blanchard Agromyzidae, 1938 (Diptera: Agromyzidae) 

Abstract: In this study, DNA barcoding of Liriomyza sativae collected from vegetable areas in Incirliova and Koçarlı districts (Aydın) was 

performed between 2020-2022. After the morphological diagnosis of L. sativae, HCO/LCO universal primers were used to reproduce the COI 

gene region of the samples and 612 bp COI regions were obtained. The sequence analysis of the samples was performed by Triogen 

Biotechnology (Istanbul, Türkiye). When the samples were checked through the BLAST located at NCBI, it was found that the species were L. 

sativae (99-100%) and L. trifolii (97-99%). The samples were registered to Genbank. As a result of the study, genetic diversity was found to be 

low. 

Keywords : COI, DNA barcoding, Liriomyza. sativae, identification

GİRİŞ 

Yaprak galerisinekleri polifag olup tüm yıl boyunca zarar 

yapabilmektedir. Larvaları yaprağın iki epidermisi arasında 

galeri açarak yaprak alanında %98’e kadar kayıplara yol 

açabilmekte ve bitkinin klorofil içeriğinde de azalmalara 

neden olabilmektedir (Yıldırım ve ark., 2010). Erginlerin 

yapraklarda yumurta koyma davranışı nedeniyle dolaylı 

olarak zarar vererek virüslerin taşınmasına da yol 

açabilmektedir (Costa ve ark.,1988; Civelek ve Önder, 1997). 

Dünyada 27 cinse ait yaklaşık 2700, Avrupa’ da ise 776 türü 

bulunan Agromyzidae familyasına ait Türkiye’de şimdiye 

kadar 165 tür saptanabilmiştir (Spencer, 1972, 1976, 1990; 

Giray, 1970; Uygun ve ark., 1995; Deeming ve Civelek, 1997; 

Civelek ve Ulusoy, 2000; Civelek, 2002, 2003; Çıkman ve 

Uygun, 2003; Civelek, 2004, Mart ve ark., 2005; Çıkman ve 

Civelek, 2005, Civelek ve ark., 2007). Yaprak 

galerisinekleri’nin tür teşhisleri dış morfolojik özelliklerinden 

(renk, kıl dağılımı ve sayıları vb.) ve aedeagus’larından 

yararlanılarak yapılmaktadır. Boylarının çok küçük olması ve 

türler arası teşhis özelliklerinin birbirine çok benzer olması ve 

aynı zamanda bu konuda yeterli uzmanın bulunmaması gibi 

nedenler teşhiste morfolojik tekniklere yönelmeyi 

gerektirmektedir. COI gen bölgesi çoğu hayvan gurubunda 

olduğu gibi böceklerle yapılan çalışmalarda da tanımlama 

markörü olarak kullanılabilmektedir. Diğer protein kodlayan 

genlerle kıyaslandığında geniş filogenetik veriye sahip 

olabilmesi ve işlem kolaylığı gibi birçok önemli avantaja 

sahiptir (Polat ve ark., 2018). Bu nedenlerden dolayı bu 

çalışmada Aydın ilinin iki farklı ilçelerinden toplanan yaprak 

galerisinekleri’nin morfolojik olarak teşhis edilerek bu 

türlerin gen barkodlama ve filogenetik uzaklıklarının 

belirlenmesi amaçlanmıştır. 

MATERYAL ve YÖNTEM  

Örneklerin toplanması 

Örnekler Aydın iline ait İncirliova ve Koçarlı ilçelerinden 2020 

yılının Haziran-Eylül ayları arası toplanmış olup koordinatlar 

Çizelge 1 de verilmiştir. Erginler atrap yardımıyla ve ilaveten 

galerili yaprakların laboratuvarda kültüre alınmasıyla elde 

edilmiştir. 

Laboratuvar çalışmaları 

Örnek teşhisleri Prof. Dr. Hasan Sungur CİVELEK (Muğla Sıtkı 

Koçman Üniversitesi, Fen Fakültesi, Biyoloji Bölümü) 

tarafından yapılmıştır. DNA izolasyonunda QİAGEN DNA 

izolasyon kiti protokolünde belirtildiği şekliyle kullanılmıştır. 

COI bölgesinin çoğaltılmasında kullanılan evrensel HCO/LCO 

primerler Çizelge 1’de verilmiştir (Amin ve ark., 2014; Polat 

ve ark., 2018).  

Çizelge 1. Çalışmada kullanılan evrensel primerler 

LCO 1490 GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 

HCO2198 TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 
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PZR döngüsü Çizelge 2’de belirtildiği şekliyle yapılmıştır. 

Çalışmaya ait örneklerin dizi analizi Triogen Biyoteknolojide 

ABI 3730XL DNA sequencer (Applied Biosystems) kullanılarak 

yapılmıştır. PZR’da kullanılan primer çifti dizilemede de 

kullanılmıştır. Her iki pirimerle elde edilen diziler Bioedit, 

Clustal X yazılımı (Hall, 1999) kullanılarak hizalanmış ve ortak 

bir dizi elde edilmiştir. 

   Çizelge 2. PZR koşulları  

Aşamalar Sıcaklık/Zaman Döngü Sayısı 

Ön Denatürasyon 94 °C / 4 dk 1 

 

Basamaklar 

Denatürasyon 94 °C / 45 sn 36 

Primer Bağlanması  55 °C / 1 dk 36 

Uzama (1 kbç/dk) 72 °C / 1 dk 36 

Son Uzama 72 °C / 10 dk 1 

BULGULAR ve TARTIŞMA 

Örneklerin PZR sonrası bant görüntüleri Şekil 1’de verilmiştir. 

Örneklere ait COI DNA dizileri NCBI GenBank Blast yazılımı 

kullanılarak Liriomyza spp. ile benzerlik oranları karşılaştırıldığında; 

türlerin L. sativae ve L. trifolii olduğu saptanmıştır. Sonuçlar 

incelendiğinde; L. sativae’de %99-100 arasında sonuç verdiği L. 

trifolii de ise %97-100 arasında sonuç verdiği saptanmıştır. Örneklere 

ait NCBI GenBank erişim numarası alınmış olup bu numaralar ve 

lokalite bilgileri Çizelge 3’de verilmiştir.

 
 

Şekil 1. Örneklerin PZR bant görüntüleri 

Çizelge 3. Örneklerin erişim numaraları ve lokalite bilgileri 

Örnek no Genbank erişim numarası Lokalite 

CS4 MZ983369 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

CS5 MZ983370 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

KC1 MZ983371 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC2 MZ983372 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC3 MZ983373 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC4 MZ983374 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC6 MZ983375 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC9 MZ983376 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

MN1 MZ983377 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

MN2 MZ983378 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

MN3 MZ983379 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

MN6 MZ983380 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

MN8 MZ983381 İncirliova 37O 52’38’’K 27O42’6’’D 

KC7 MZ983403 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 

KC8 MZ983404 Koçarlı 37O50’37’’K 27O43’25’’D 



   DAYAN C, YILDIRIM EM 

 

    169 

 

Çalışmamıza ait diziler ile NCBI’dan elde edilen Liriomyza 

spp.’ye ait COI gen dizileri MEGA10 programına yüklenerek 

modelleme yöntemleri ve mesafeleri belirlenmiştir. 

Neighbor joining metodu, Tamura-Nei Modeli (1993), 

Bootstrap 1000’de filogenetik ağaçları oluşturulmuştur 

(Felsenstein,1985). NCBI genom veri bankasından örnek 

erişim numaraları alınmıştır. Daha sonra Örneklerin DnaSP 

programına (Librado ve Rozas, 2009) DNA COI gen dizileri 

aktarıldıktan sonra tür içi hesaplamalar yapılmıştır. L. 

sativae’nin mtDNA COI gen bölgesinin DNA nükleotid dizisi 

ile yapılan BLAST analiz sonucu Şekil 2’de, L. trifolii’nin 

mtDNA BLAST analiz sonucu ise Şekil 3’ de verilmiştir. 

 
Şekil 2. L. sativae’nin mtDNA COI gen bölgesinin DNA nükleotid dizisi ile yapılan BLAST analiz sonucu

*Karşılaştırılan çalışmanın GenBank Kayıt numarası (Sequence ID): MN525177.1 Uzunluk: 612 Benzerlik: 612/612 (% 100) 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN525177.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=VGNXXUXJ016
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    Şekil 3. L. trifolii’nin mtDNA COI gen bölgesinin DNA nükleotid dizisi ile yapılan BLAST analiz sonucu 

*Karşılaştırılan çalışmanın GenBank Kayıt numarası (Sequence ID): EU219614.1 Uzunluk: 612 Benzerlik: 612/612 (% 100) 

 

 

Şekil 4. Örneklerin filogenetik analiz

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EU219614.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=VGZ3S3Y001R
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Liriomyza spp.’ nin tanılanmasında DNA barkodlamanın 

önemli bir şekilde kullanılabildiği bilinmektedir (Bhuiya ve 

ark.,2011; Nakamura ve ark., 2013; Liang ve ark.,2023). Bizim 

çalışmamızda elde edilen örnekler Genbank sonuçlarıyla 

karşılaştırıldığında bu türlerin Liriomyza sativae (% 99-100) 

ve L. trifolii (%97-99) olduğu saptanmıştır. Daha önceki 

çalışmalarda da benzer sonuçlar elde edilmiştir (Amin ve 

ark., 2014). Bizim çalışmamızda örneklerin 612 bc dizi analizi 

değerlendirildiğinde 45 parsimonik bilgi verici alan 49 

polimorfik alan gözlenmiş ve çeşitliliğin düşük olduğu 

saptanmıştır. Önceki birçok çalışmada da genetik çeşitliliğin 

düşük olduğu ve özellikle coğrafi mesafenin bunda bir 

etkisinin olmadığı bildirilmiştir (Ferreira ve ark.,2017; Tang 

ve ark.,2016) Çalışmamızda ilçeler arasındaki benzerlik %99 

bulunmuş olup, ilçeler arasındaki geçişin yüksek olduğu 

gözlenmiştir. Çalışmamızda haplotip gen çeşitliliği 0.648, 

olarak saptanmış, belirlenen 6 haplotip’in polimorfizm 

değeri (P>0,10) olarak bulunmuştur. Haplotip ortalama 

değeri 0,01790 olarak hesaplanmıştır. Tajim D testi -0,93891 

olarak bulunmuş, dolayısıyla ilçeler arasında genetik 

farklılığın önemli olmadığı sonucuna ulaşılmıştır (Tajima, 

1989). Çalışmamızda elde edilen örneklerin tür içi varyans 

analizi yapıldığında ortalama değer 0,0000871 olarak 

bulunmuştur. Bu da örneklerin tür içi varyasyonunun düşük 

olduğunu göstermektedir. Önceki çalışmalarda da bu 

değerin %0-1.9 arasında olduğun dair çalışmalar 

bulunmaktadır (Scheffer, 2006). 

Çalışmamızın sonucunda oluşturulan filogenetik ağaç 

incelendiğinde 3 ana soy hattı gözlenmektedir. Bu 

örneklerden CS4, CS5 KC1, KC2, KC3, MN1, MN3, MN8, 

örneklerinin kardeş grupken, MN2 örneğinin ise yakın akraba 

olduğu belirlenmiştir. KC4, KC9 örneklerinin ise KC7 ve KC8 

örnekleriyle yakın akraba olduğu görülmüştür (Şekil 4).  

SONUÇ  

Yaprak galerisinekleri’nin küçük yapılı bir böcek olması ve bu 

konuda çalışan uzman sayısının az olması gibi nedenlerden 

dolayı, hem daha hızlı bir tanılama yapılabilmesi hem de 

tanılamada güvenilirliğin arttırılması için DNA barkod 

çalışmaları daha etkin olarak kullanılabilir. Çalışmamızda 

Aydın ilinin iki farklı ilçesinde sebze alanlarından elde edilen 

böceklerin L. sativae ve L. trifolii olduğu belirlenerek 

Genbank erişim kayıtları alınmıştır. İlçeler arasındaki genetik 

çeşitlilik düşük bulunmuştur. 

Türlerin evrimsel ve filogenetik ilişkilerinin belirlenmesi hem 

zararlıları daha iyi tanımamıza hem de bundan sonraki 

çalışmalarda nasıl bir durumla karşılaşabileceğimizi 

anlamamıza yardımcı olabilmektedir. Aynı zamanda bu tarz 

çalışmaların çok yüksek düzeyde kesin sonuçlar vermesi 

önemini arttırmaktadır. Bununla beraber; DNA barkod 

çalışmaları diğer moleküler yöntemlere göre nispeten daha 

ucuz ve daha hızlı olsa da artan ekonomik maliyetler ve 

dövizdeki dalgalanmalar bu konuda çalışma yapmayı 

zorlaştırmaktadır. Önümüzdeki yıllarda bu kaynaklara daha 

çok ulaşılabilmesi bu tarz çalışmaların artmasına ve böylece 

biyolojik çeşitliliği daha iyi anlamamıza yardımcı olacaktır. 
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