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(P. D. Hebert ve ark., 2003). 

(Dormontt ve ark., 2018)

(Bohmann ve ark., 2020). 

(Kvist, 2013). 

1.  

gerektirir. BOLD
(Ratnasingham & Hebert, 2007) ve UNITE3 
(Nilsson ve ark., 2019)

NCBI (Ulusal Biyoteknoloji 
Bilgi Merkezi, ABD) GenBank Nucleotide 
BOLD ve GenBank Nucleotide, DNA barkod 



| 236
 

(Nakazato & Jinbo, 2022). 
 

 

1. 
 

(Ratnasingham & Hebert, 2007). BOLD, 

(Nakazato & Jinbo, 2022)

si, (vi) amplikon 

(Ratnasingham & Hebert, 2007)
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EBI) ve 
DDBJ

INSDC, (Arita ve ark., 2021) 
NCBI GenBank (Sayers ve ark., 

2022),  (ENA) ve DDBJ 

(meta

dizileriyle ilgilenen NCBI hizmetlerini kapsa  
Son zamanlarda, 'nde (GBIF, 

eDNA) gibi dizilere 
(Andersson ve 

ark., 2020). A
 

1.1.  

Morfolojik 
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taksonomik grupland
 

 

2. 
  12S, 12S 

ribozomal RNA; 16S, 16S ribozomal RNA; cytB, sitokrom b; CO1, sitokrom c 
oksidaz alt birim 1; CO3, sitokrom c oksidaz alt birim 3; ND1, NADH alt birim 1; 
ND2, NADH alt birim 2; ND3, NADH alt birim 3; ATP6, ATP sentaz membran alt 
birimi 6; ATP8, ATP sentaz zar alt birimi 8. 2)  ITS2, dahili 

  MatK, maturaz K; 
RbcL, ribuloz bifosfat karboksilaz; rpoB
beta; rpoC1, plastid kodlu RNA polimeraz alt birim beta (Meiklejohn ve ark., 2021). 
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2.

NA 
dizilerine sahip Sitokrom C oksidaz alt birimi 1'in (cox-1, COXI, COI veya 
COI-5P) 5'-

Erickson, 2007). Haploit, anneden kal

Hebert ve ark., 2003; Hollingsworth ve ark., 2011). COI primerlerinin son 

y
 

boyut
RbcL, MatK

 

-

anlamak ve kaydetmek, fenotipik 

r hedef 
Limnonectes Kuhlii'nin mtDNA 

L. kuhlii 
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olur (D. Bickford ve ark., 2007) (McLeod ve ark., 2011). 
D

-Tibet Platosu'nda Triplophysa cinsi, 1630 
T. robusta ve T. minxianensis 

a

-

(Parmesan ve ark., 1999).  

finansal ve sistematik engelleri en aza indirme potansiyeline sahiptir. Arktik 
 ve Insecta'ya odaklanarak 

 

COI'den ziyade, NADH alt birimi 5 (ND5) ve sitokrom c oksidaz alt birimi II 
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den olur (Pleijel ve ark., 2008; Dixon, 2012). 

 

(Pulgarin ve ark., 2021). 

 

(Feitosa ve ark., 2018). 
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3.

(Myers ve ark., 2000) ilikteki 

(Brooks ve ark., 2006; Gonzalez ve ark., 2009). Geleneksel 

sorun olmaya devam etmektedir (Gonzalez ve ark., 2009). DNA barkodlama 

(Burns ve ark., 2008; Smith ve ark., 
2006) (Jackson ve ark., 1999; Kesanakurti 
ve ark., 2011) (Armstrong & Ball, 
2005; Cross ve ark., 2011) (David Bickford ve ark., 2007), 
taksonomik revizyon (Lara ve ark., 2010) -

ileri (Kaartinen ve ark., 2010), karantina (Bonants ve ark., 2010) ve 
(Eaton ve ark., 2010) ve 

(Lowe & Cross, 2011) 

uzman olmayanlara (Kress & Erickson, 2008) 
kabiliyeti nede

 

(Colpaert ve ark., 2005). 
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(Bebber ve ark., 2010)

 

(Paul DN Hebert ve ark., 2003). 
 

3.1.  
Hay

(Paul DN Hebert ve ark., 2003). Numune 

RbcL ve MatK
TrnH-psbA ITS ya 

ITS ITS) 
(Group, 2009; Hollingsworth, 2011; Kress & 

Erickson, 2007)
 

(Taberlet 
ve ark., 2007; Valentini ve ark., 2009)

(Hebert ve ark., 2016; Ratnasingham & 
Hebert, 2013). Bununla birlikte, bitki-plastid ve ribozomal-

(Hollingsworth ve ark., 
2011) 

 

(Hollingsworth ve ark., 2011). 

(Hollingsworth ve ark., 2016). 
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(Gregory, 2005) (Miller, 2007) olarak 
 

(Kress & Erickson, 2007)

(Chase & Fay, 2009; Chen ve ark., 2010) -

MatK+RbcL
(Plant, 2009). 

(Chase ve ark., 2007; Erickson ve ark., 
2008; Hebert ve ark., 2004; Kane ve ark., 2012; Kane & Cronk, 2008; Kress 
& Erickson, 2007; Lahaye ve ark., 2008). Ancak CBOL, birden fazla lokus 

(Group, 2009)

 
 

 
3. 

sitokrom c oksidaz 1; cp, kloroplast; ITS (Li ve ark., 
2015).
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3.2.  

 

 MatK 
MatK

(Min & 
Hickey, 2007; Selvaraj ve ark., 2008)

(Group, 2009). Bununla birlikte, 

(Chase ve ark., 2007; 
Hollingsworth, 2008)
MatK  

 (Lahaye ve ark., 2008). 

MatK
(Kress & Erickson, 2007)

(Newmaster ve ark., 2006). Fazekas ve ark. MatK 

(Fazekas ve ark., 2008). Bu bulgular 
MatK 

 
 

 RbcL 
RbcL, Genbank'ta bulunan 50000'den fazla dizi ile filogenetik 

RbcL 

(Kress ve ark., 2005)
(Chen ve ark., 2010; 

Fazekas ve ark., 2008; Group, 2009; Lahaye ve ark., 2008)
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RbcL, gen dizisinin basit bir 

(Gielly & 
Taberlet, 1994; Renner, 1999; Salazar ve ark., 2003) 

(Blaxter, 2004; Group, 2009; 
Hollingsworth ve ark., 2011). RbcL na bir barkod lokusunun istenen 

RbcL

(Chase ve ark., 2007; Group, 2009; Hollingsworth ve ark., 2009; Kress & 
Erickson, 2007; Newmaster ve ark., 2008). 

 TrnH-psbA 
TrnH-psbA 

(Shaw ve ark., 2005). 

(Kress & Erickson, 2007)
TrnH-psbA
hale getirmektedir (Kress & Erickson, 2007; Shaw ve ark., 2005) 

-
(Ma ve ark., 2010; Van De Wiel ve ark., 2009; Yao ve 

ark., 2009).  TrnH-psbA 
(Chang ve ark., 2006) 

belirsiz olabilmektedir (Chase ve ark., 2007)
TrnH-psbA 

 
TrnH-psbA 

(Chase ve ark., 2007; Hollingsworth ve ark., 2009)
- 300 bp'den az (Kress ve ark., 2005), 

(Stech & Quandt, 2010). TrnH-psbA
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(Whitlock ve ark., 2010). Ek olarak, 
ken 

TrnH-psbA (Devey ve ark., 2009; 
Ebihara ve ark., 2010) TrnH-psbA 

(Kress ve ark., 2005)
TrnH-psbA

(Chase ve ark., 2007; Kress ve 
ark., 2005). 

 ITS 
ITS 

(Alvarez & Wendel, 2003). D
taksonomik seviyelerde ITS

(Hollingsworth, 2011; Kress ve ark., 2005; Sass ve 
ark., 2007; Stoeckle, 2003). Bununla birlikte, CBOL, ITS

(Group, 2009). Eksik uyumlu evrim, 
mantar kontaminasyonu ve amplifikasyon ve dizileme zorlukla

(Hollingsworth, 
2011)

ITS 
(Li ve ark., 2011) ITS

sekans karakterleri nedeniyle ITS lerdir. ITS2'nin, 
(Chiou ve ark., 2007) daha 

(Chen ve ark., 2010; Gao, Yao, Song, 
Liu, ve ark., 2010; Gao, Yao, Song, Zhu, ve ark., 2010; Luo ve ark., 2010; 
Pang ve ark., 2010; Pang ve ark., 2011). ITS2 barkodu, ITS de dahil olmak 
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(Yamaguchi ve ark., 2006)
(Alvarez & Wendel, 2003)

zamanda, ITS

(Song ve ark., 2012). ITS
reaksiyonu (PCR) etkin ITS 

(Hollingsworth ve ark., 2011)
ITS

(Li ve ark., 
2015).

(Dong ve ark., 2012)
rpoB, rpoC1, atpF-atpH, psbK-psbI, 

ycf5 ve trnL 
barkodlama 

(Hollingsworth ve ark., 2011; Vijayan & Tsou, 2010)
analizler ve barkodlama 

(Li ve ark., 2015). 

3.3.  
Hayvanlarda CO1 ile ka

(Chase ve 
ark., 2007; Fazekas ve ark., 2008; Kress & Erickson, 2007; Kress ve ark., 
2005; Lahaye ve ark., 2008; Newmaster ve ark., 2006; Sass ve ark., 2007). 

(Chase & Fay, 2009; Erickson ve 
ark., 2008; Group, 2009; Hebert ve ark., 2004; Kane & Cronk, 2008; Kress & 
Erickson, 2007; Lahaye ve ark., 2008). RbcL+ TrnH-psbA (Kress & Erickson, 
2007), rpoC1+rpoB+MatK veya rpoC1+MatK+TrnH-psbA (Chase ve ark., 
2007) ve MatK+atpF-atpH+psbK-psbI veya MatK+atpF-atpH+TrnH-psbA 

(Pennisi, 
2007)
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(Fazekas ve ark., 2008). 
RbcL 

MatK 
MatK + RbcL (Group, 
2009). RbcL+MatK 

RbcL+MatK barkodu, orijinal evrensel DNA 
RbcL+MatK 

kombinasyonu, MatK leyemez ve ikinci olarak, 
RbcL+MatK

zorluk
RbcL+MatK 

(Fazekas ve ark., 
2008; Hollingsworth ve ark., 2011)  

(Li ve ark., 2015). 

               

DNA bark
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