GENETIK |
BIY 301
DERS 12-13

¢ Concepts of |
Genetics




[cerik

Kisim 1: Genler, Kromozomlar ve Kalitim

Kisim 2: DNA-Yapisi, Replikasyonu ve
Varyasyonu

Kisim 3: Genetik bilginin 1fadesi ve
diizenlenmesi

Kisim 4: Genomik Analiz

Kisim 5: Populasyon ve Organizma Genetigi



Kisim 5: Populasyon ve Organizma Genetigl

Boliim 23: Model Organizmalarin Gelisimsel
Genetigl

Bolim 24: Nicel Genetik ve Cok Faktorli
Ozellikler

Bolim 25: Populasyon Genetigi

* Bolim 26: Evrimsel Genetik

Bolim 27: Koruma Genetigi



% Concepts of

Genetics

Bolum 26
Evrimsel Genetik



Boliim 26
Evrimsel Genetik

26.1 Tirlesme gen havuzlarinin degisimi ya da boliinmesi ile ortaya
cikabilir.

26.2 Bircok populasyon ve tiir onemli miktarda genetik cesitlilik
gostertr.

26.3 Populasyonlarin genetik yapilar1 zaman ve yere bagli olarak
degisiklikler gosterir.

26.4 Turlesme evrimsel biyolojinin en dnemli konularindan birisidir.
26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma dallandirici
(divergent) secilim veya siiriiklenme 1ile birlikte tiirlesmeye

neden olabilir.
26.6 Evrimsel gecmisi ortaya ¢ikarmak i¢in populasyonlar ya da
tiirler arasindaki genetik farkliliklardan yararlanabiliriz.
26.7 Evrimsel gecmisin ortaya ¢ikarilmasi bir¢cok soruya cevap
bulmamizi saglar.



Boluim 26
Evrimsel Genetik

*Tlrlesme gen havuzlarinin boliinmesi ya da degismesi ile
meydana gelir.

*Bir¢ok populasyon ve tiir onemli oranlarda genetik
cesitlilik gostertr.

*Populasyonlarin genetik yapilari zaman ve yere bagli
olarak degisiklikler gosterir.

*Tlr tanimi evrimsel biyolojinin en onemli konularindan
birisidir.

*Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirici (divergent) secilim veya siiriiklenme 1ile birlikte
tirlesmeye neden olabilir.

*Populasyonlar ve tiirler arasindaki genetik farkliliklar
evrimsel gecmisin ortaya cikarilmasi i1¢in kullanmilmaktadir.



Boluim 26
Evrimsel Genetik

Birbirinden bagimsiz olaylari inceleyelim

-1986 yilinda Florida’da bir dis¢inin HIV 1¢in pozitif olmasi ve daha
sonra AIDS tespiti ve akabinde bir cok miisterisinin de ayn: hastaliga
yakalanmalar1. Bu hastalarin AIDS e yakalanmalaria doktor mu
neden olmustur yoksa viriisii bagka bir yerden mi1 almislardir?

-Homo neanderthalis ve Homo sapiens (300.000-30.000 6ncesi)’in
eski caglarda beraber yasadiklarina dair fosiller mevcuttur. Neandertal
ve modern insan arasinda hibritlesme oldu mu? Neandertallerin
soyundan gelenler oldu mu? Yoksa tiirler1 yok mu oldu?
-Mitokondrilerimizin kendi DNA’s1 vardir. Incelendiginde mtDNA’s1
bakter1 DNA si1 1le benzerlik gosterir. Acaba mitokondri koken olarak
konakg¢i1 olarak gelen bakteriden m1 almistir? Yoksa mitokondri
genomu ¢ekirdek kromozomlarindan mi koken almistir?
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26.1 Turlesme gen havuzlarimin degisimi ya da boliinmesi
ile ortaya cikabilir ---DOGAL SECiLiM---

Wallace-Darwin: Dogal secilim en 6nemli mekanizma:

1-Bir tiirtin bireyler1 fenotipik ¢esitlilik gosterebilir-6rnegin boy,
ceviklik, renk, diismanlara karsi savunma, yiyecek saglama, kur yapma,
eslesme davranisi, vb.

2-Bu ¢esitliligin cogu, kii¢iik ve onemsiz gibi goriinenleri bile kalitsaldir
ve yeni dollere aktarilir.

3-Organizmalar tissel olarak ¢ogalma egilimindedir. Hayatta
kalabileceklerinden daha fazla sayida yavru birey olusturulur. Bu tiirtin
uyelerinin yasam 1¢in miicadele etmesine, kit kaynaklar i¢in birbirleriyle
yarismasina neden olur. Ayrica, yavrular yirticilardan kagmak ve eseyli
ureyen tiirlerde erginler ¢iftlesme 1¢in rekabet etmek zorundadar.
4-Yasamak i¢in verilen savasta belirli 6zellikte fenotip1 olan bireyler
diger bireylerden daha basarilidir ve bu 0zellik onlarin hayatta
kalmalarina ve daha yiiksek oranda liremelerine neden olur
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Introduction

There is plenty of evidence to support the
theory of evolution by natural selection, not
least the discoveries of genetics. The unity of
the genetic code, the DNA instructions that
specify the make-up of the proteins that the
bodies of organisms are built from, confirms
that all life on earth had a common ancestry.
Charles Darwin sketched the branches of a
tree in one of his notebooks to illustrate the
idea that all life forms branched out from a
common ancestry. Since then the tree of life
image has persisted as an aid to
understanding evolution.

However, the analogy has its drawbacks. It
reflects an outdated assumption that
evolution involves progression from "primitive’
to 'developed’, from 'simple’ to 'complex’' and
hence from ‘inferior' to ‘'superior’, with the %
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26.2 Bircok populasyon ve tir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir
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26.2 Bircok populasyon ve tir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir-----YAPAY SECILIM-----

Canlilar ¢ok fazla fenotipik benzerlik gosterdigi kadar bir o kadar da farkliliklara
sahiptir. Her ne kadar homojen yapiya sahip olmasi diistintilse de genetik yapiya
bakildiginda ¢ok fazla farkliliklar gizli kalmistir. Bu farkliliklar ya da varyasyonlar
nasil tespit edilebilir? Yapay secilim: secilime cevap yoksa genetik varyasyon yoktur.
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26.2 Bircok populasyon ve tiir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir-----PROTEIN POLIMORFIZMI-----
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26.2 Bircok populasyon ve t

genetik cesitlilik gosterir-PROTEIN POLIMORFIZMi

Apidologee 31 (20007 3433356 343
© INEA/DIB-AGIB/EDP Sciences

Original article

Genetic and morphometric variation in honeybee
(Apis mellifera L.) populations of Turkey

Irfan KANDEMIR., Meral KENCE. Aykut KENCE*

Department of Biology, Middle East Technical University, 06531 Ankara, Turkey

(Recerved 18 December 1998; revised 8 October 1999; accepted 22 October 1999)

Abstract — S1x enzyvme systems were studied to determune the genetic variabality in honevbee pop-
ulations in Turkey. Ten morphometric characters were also measured to determune the extent of
morphometric variation. Out of s1x enzvme systems, four were found to be polymorphic with
16 allozymes. The average heterozygosity was calculated as 0.072 + 0.007. Morphometric and elec-
trophoretic variables were equally effective in discriminating honeybee populations. European and
Anatolian honevbees were separated on the first axis, and Anatolian honeybees were further separated
along a second canonical axis. The observation of rare alleles 1n 1soenzyvmes, detection of high
genetic diversity and the presence of four known subspecies support the argument that Anatolia has
been a genetic center for honeybee populations in the Near East.

Apis mellifera anatoliaca [ 4. m. caucasica /! A. m. meda [ 4. m. syriaca / population genetics /

genefic variability / morphometry / electrophoresis / Turkey



26.2 Bircok populasyon ve tir onemli miktarda genetik

cesitlilik gosterir-----PROTEIN POLIMORFIZMI-----
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26.2 Bircok populasyon ve tir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir-----DIZI CESITLILIGI-----
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26.2 Bircok populasyon ve tiir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir-----DIZI CESITLILIGI-----

L I N
natural TAGGGATAACAGGGTAAT
CFTR TATCATTGGTGTTTCCTA
TSl TAGGGATAACAGGGCCTA

T54 TAGGGATAACGTTTCCTA

T53 TATCATTAACAGGGTAAT

Cystic fibrosis is a
hereditary disorder
characterized by lung
| congestion and infection
and malabsorption of
nutrients by the pancreas

FADAM.

CFTR gene

exon 4 78 14a 15 170

CF gene -iut"uu.m'up'l-u.u|||vc|'t9|t.'-v".|vo.
‘intron2 :

5 6atb 9 10 11121314016 1728 19 2021 22 23 4

Spectrum of mutations that affect its function

Exons of CF gene

1 23456a6b 7 B89 10 11 12 13 14a14b1516 1741701819 20212223 24

meevyw LL B L ::-' amee . LA Yoo savYERYR & ¥
LLLL) &  OR EEaY " eEm v
LLL] ame a4 En Vv LLJ seven
-n - e an - :: .
Mutations A aw . :
.

A In-frame deletion
B Missense mutation
® Nonsense mutation

® Frame-shift mutation
¥ Splicing mutation
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26.2 Bircok populasyon ve tir onemli miktarda genetik
cesitlilik gosterir --NEDEN YUKSEK CESITLILIK --

MOTOOKIMURA | Notral teori: amino asit degisikligine
NEUT'{R“A"‘LEI’STE neden olan mutasyonlarin ¢ok az oranda
01o% 1 yararl genellikle zararl oldugunu 6ne
stirer. Baz1 mutasyonlar notraldir yani
olusan yeni alel eskisi 1le 1slevsel olarak
esdegerdir.

Dogal secilim: cevre kosullarina uyum
sonucunda ortaya ¢ikan enzim ya da
protein polimorfizminin bir ¢ok 0rnegi
vardir.

-orak hiicre anemisi & malarya paraziti
-CFTR-tifoya uyumiuluk

INTRODUCTION
The TO
neutral theory POPULATION
GENETICS
THEORY

Jamos F, Crow
Motoo Kimura



26.3 Populasyonlarin genetik yapilar1 zaman ve yere bagh

Mean bristle number

olarak degisir

Populasyonlar ¢ok onemli oranda genetik cesitlilige sahip olmasinin
yaninda, bu populasyonlarin genetik yapisi zaman i¢erisinde ve

bulunduklar1 yere gore degisiklik gosterir.
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26.3 Populasyonlarin genetik
yapilari zaman ve yere
bagh olarak degisir

Dennis A. Powers ve Patricia Schulte

Mummichog-disli sazanciklar
failyasindan bir balik tiirti

Laktat dehidrogenaz enzimi

LDH-B, Ldh-B? ve Ldh-BP alellerinin & ., o P
frekanslar1 su sicakligina bagli olarak |
degismektedir.



26.4 Turlesme tanimi evrimsel biyolojinin en onemli

konularindan birisidir.

Tur kendi aralarinda ¢iftlesen ya da ¢iftlesme potansiyeli olan dogada
benzeri diger gruplardan tireme bakimindan izole olan bir grup olarak
tanimlanir. Buna benzer toplam 26 farkh tiir tanim bulunmaktadar:

1. Agamospecies
2. Autapomorphic species

. Biospecies
. Cladospecies
. Cohesion species

Compilospecies

. Composite Species
. Ecospecies

Evolutionary species

. Evolutionary significant unit

. Genealogical concordance species
. Genic species

. Genetic species

14.
15.
16.
17.
18.
19.
20.
21.
22.
23.
24.
25.

Genotypic cluster

Hennigian species

Internodal species

Least Inclusive Taxonomic Unit (LITUS)
Morphospecies

Non-dimensional species

Nothospecies

Phylospecies Phylogenetic Taxon species
Phenospecies

Recognition species

Reproductive competition species
Successional species

26. Taxonomic species



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1ile birlikte
tirlesmeye neden olabilir.

Go¢ populasyonlarin birbirlerinden ayrilma egilimini engeller.
Tilrlesme ancak gen akisinin kesilmesi sonucu meydana gelmeye baslar.
Bir populasyonun bireyleri diger populasyon tiyeleri ile artik basarilibir
sekilde ciftlesemedikleri noktada birbirlerinden ayrilir.

Populasyonlar bu noktaya ulastiklarinda birbirlerinden lireme agisindan
yalitilmis-1zole olmus olurlar —biyolojik tiir kavramina gore farkli tiirler
haline gelir.

Ciftlesmeyi onleyen biyolojik bariyerler:

Prezigotik Yalitim Mekanizmasi-Postzigotik Yalitim Mekanizmasi



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1ile birlikte
tirlesmeye neden olabilir.

Prezigotik mekanizmalar
-cografik ya da ekolojik
-mevsimsel ya da donemsel
-davranissal

-mekanik

-fizyolojik

Postzigotik mekanizmalar
-melezlerin 6limi ya da zayifligi
-gelisimsel melez kisirligi
-dagilima bagli melez kisirligi
-F2 yikimi



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1le birlikte
tiirlesmeye neden olabili-TURLESME ORNEKLERI-

Diana Todd ve grubu

Meyve sineklerini farkli besin ortaminda Maltoz ve
Nisastada yetistirdiler. Besin stres yaratmakta id1 ve bu
durum aylarca devam ett1 ve dogal se¢ilim 1le her 1ki besine
uyum saglandi. Daha sonra 48 sinek populasyonunun 24 (12
Q@ @)1 maltoz ve diger 24 (12 23’1 nisasta uyumlu idi.
Test ettikler1 hipotez acaba tiirlesme gerceklesmis miydi?
900 ciftlesmeden 600 kend1 beyin uyumlu ¢iftler arasinda
olmus, tam anlamu 1le tiirlesme tamamlanmamast.



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma

dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1ile birlikte
tiirlesmeye neden olabilir-GENETIK FARKLILASMA-

Panama kistagi 3 milyon yi1l once meydana gelmis ve
buradaki populasyonlar birbirinden ayrilmistir.

Allozim ve mtDNA ile yapilan calisma sonucunda kistak
kapandiktan sonra Her 7 tiir Karayip ve Pasifik olmak
lizere 2 gruba ayrilmastir.

Bunlardan 3’1 hi¢ ciftlesmez iken 4’1 farkli oranda
ciftlesmistir.



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma

dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1ile birlikte
tiirlesmeye neden olabilir-GENETIK FARKLILASMA-

Iki populasyonun farkl tiirler haline gelmesi icin ne kadar
farklilasma olmalidir? Bazen sanildigindan ¢ok daha az.
Drosophila planitibia kompleksinde D. heteoneura ve D.
silvestris arasinda son derece az farklilik vardr.



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirici (divergent) secilim veya stiriiklenme 1ile birlikte
tiirlesmeye neden olabilir-GENETIK FARKLILASMA-

Tiirler arasindaki az farklilik bu kez Rocky Daglarinda ve
batida bulunan Maymun ¢iceginde gézlenmektedir. Mimulus
cardinalis kardial kusu ile dollenir ve bombus aris1 tarfindan
dollenen M. lewisli ile eslesmez. Laboratuardaki melezlerdeki
tek gen farklihigr %25 lik bir varyasyona neden olmaktadir.



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma

dallandirict (divergent) se¢ilim veya siiruklenme 1le birlikte
tirlesmeye neden olabilir-TURLESME HIZLI OLABILIR-

Tanganyika goliinde
400’den fazla Cichlid
bulunur. Kisa serpistirilmis o o™
DNA diziler1 ¢alisilarak bu v 4 *Q:* —
tirlerin hepsinin tek bir "y ~

ortak atadan geldigi
bulunmustur. 14,000 yi1ldan
kisa zaman 1cerisinde
evrimlesmistir.

Lake Malawi (~500 species)

X X~

Divergence time (millions of years)



26.5 Populasyonlar arasindaki gen akisindaki bir azalma
dallandirict (divergent) se¢ilim veya siiruklenme 1le birlikte
tirlesmeye neden olabilir-TURLESME HIZLI OLABILIR-

Poliploidi bitkilerde tiirlesmeyi hizlandirabilir. Cigekli
bitkilerin yarisinin bu sekilde evrimlestigi dusunulmektedir.
Poliploidinin bir ¢esiti olan Allopoliploidi yolu ile Nicotiana
tabacum (2n=48) Nicotiana otophora (2n=24) ve Nicotiana
silvestris arasindaki melezlenmesi sonucunda kromozom
sayisini 1k1 katina ¢ikarilmasiyla meydana gelmis bir tiirdiir..

N. otophora(2n24) N. silvestris (2n=24)



26.6 Evrimsel gecmisi ortaya cikarmak i¢in populasyonlar ya
da tiirler arasindaki genetik farkliliklardan yararlanabiliriz

Fitch ve Margoliash ilk filogeni calismasint mtDNA
sitokrom ¢ geni ile yapmuslardir.

[slevi uyum icin gerekli olan bir proteinde evrimin ¢ok az
olmasini bekleriz. Yandaki tabloda diger canlilara olan
benzerligimiz sezgilerimizle uyustugunu gorebiliriz.

En az mutasyon uzakhgi: bir amino asit degisikligi i¢in
birden fazla niikleotit degisikligi gerekebilir, bir proteindeki
tiim amino asitlerin farkli olmasi i¢in gerekli niikleotit
degisikligidir.



26.6 Evrimsel gecmisi
ortaya cikarmak
icin populasyonlar
ya da turler
arasindaki genetik
farkhhklardan
yararlanabiliriz
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26.6 Evrimsel gecmisi ortaya ¢ikarmak i¢in populasyonlar ya
da tiirler arasindaki genetik farkliliklardan yararlanabiliriz

Reprinted from Science, January 20, 1967, Vol. 155, No. 3760, pages 279-284

Construction of Phylogenetic Trees

A method based on mutation distances as estimated
from cytochrome ¢ sequences is of general applicability.

Walter M. Fitch and Emanuel Margoliash

Biochemists have atiempted to use
quantitative estimates of  variance
between substances obtained from
different species to comstruct phylo-
genetic  trees. Examples of this ap-
proach include studies of the degree
of interspecific hybridization of DNA
(1), the degree of cross reactivity of
antisera to purified proteins (2), the
number of differences in the peptides
from enzymic digests of purified homaol-

ogous  proteins, both as estimated by
paper  electrophoresis-chromatography
or column chromatography and as es-
timated from the amino acid composi-
tions of the proteins (3), and the
number of amino acid replacements
between  homologous proteins  whose
complete primary structures had been
determined (4). These methods have
not been completely satisfactory because
(i) the portion of the genome examined

was often very restricted, (ii) the vari-
able measured did not reflect with suf-
ficient accuracy the mutation distance
between the genes examined, and (jii)
no adequate mathematical treatment
for data from large numbers of species
was available. Tn this paper we suggest
several improvements under categories
(it} and (iii) and, using ¢ytochrome ¢,
for which much precise information on
amino acid sequences is available, con-
struct a tree which, despite our exam-
ining but a single gene, is remarkably
like the c¢lassical phylogenetic tree that
has been obtained from purely biologi-
cal data (5). We also show that the
analytical method employed has gen-
eral applicability, as exemplified by the
derivation of appropriate relationships
among cthnic groups from data on
their physical characteristics (5, 7).

Dr. Fitch is an assistant professor of physiolog-
ical chemisiry af the University of Wisconsin
Medical School in Madison, Dr. Margoliazh is
head of the Protein Seciion in the Depariment
of Molecular Biclogy, Abbott Luboraiories, Morth
Chicago, Iinois.
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26.6 Evrimsel gecmisi ortaya cikarmak i¢in populasyonlar ya
da tiirler arasindaki genetik farkliliklardan yararlanabiliriz

--Molekiiler Saat-- Z
Tirlerin sadece birbirlerine ne ’
kadar yakin oldugunu degil, B
ayni zamanda onlarin ortak :
atalarinin yasadigl zamani da : T, EEEEnER
LRE==

tahmin edebiliriz. ol g I
800 1000 1200
Millinne ~f uaare cinra Aivarnanca

Molekiiler Saat: zaman 1¢inde — ¥ v Vs M- N2 e @)

uzerinde belirli bir hizla il A & w0 7 7
evrimsel degisikliklerin 8uzs.
biriktigi nﬁkle()tid ya da amino §250- “Nil_;::al"lNon-codirL%O/DNA
asit dizileridir. ;
1,000 4
2,000 4+ “Protein” DNA
40004 ) 52”’ : 2?/“ “116?/:788 rRNA" DN,::/o
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Average Change in DNA



26.7 Evrimsel gecmisin ortaya c¢ikarilmasi bircok soruya

cevap bulmamiz saglar Dis Doktorundan hastalarina
HIV gecisi

1986 yilinda Florida’da bir dis¢inin HIV 1¢in pozitif olmasi
ve daha sonra AIDS tespiti ve akabinde bir ¢cok miisterisinin
de ayni1 hastaliga yakalanmalar1. Bu hastalarin AIDS’e
yakalanmalarina doktor mu neden olmustur yoksa viriisii
baska bir yerden mi almislardir?

Benzer kokenden gelen birbirine daha ¢ok benzeyecektir
disuncesinden yola ¢ikarak HIV zarf proteini diziler1 hasta,
doktor ve diger orneklerde calisilmistir. Dis doktoru ve
ABCEGI ayn1 atadan koken almistir. DFHJ hasta ve dis

doktorundan ¢ok diger kontroller 1le beraber gruplagsmistir.



26.7 Evrimsel gegmisin ortaya ¢ikarilmasi bir¢ok soruya cevap
bulmamiz saglar-Neanderthal ve Modern Insan-

-Homo neanderthalis ve Homo sapiens (300.000-30.000 6ncesi)’in eski ¢aglarda
beraber yasadiklarina dair fosiller mevcuttur. Neandertal ve modern insan arasinda
hibritlesme oldu mu? Neandertallerin soyundan gelenler oldu mu? Yoksa tiirler1 yok mu

oldu? 1997 yilinda Almanya Feldhofer magarasindaki Neanderthal mtDNA s
calisilmis ve 2000 modern insan ile karsilastirilmistir. Ayrica molekiiler saat yontemi ile

ortak atalarmin 600.000 y1l A HISTORY OF INTERBREEDING
. o Earfy modern humans, Denisovans, and Neanderthals all interbrad
once yasadlglnl bllldlllar. with each other on multiple occasions in the past 100,000 years.
Daha sonra kafkaslarda elde Ve nen o s
. . i I Wyster
edilen baska bir neanderthal 9 pomirin
orneginin DNA c¢alismasi ;lll N
! :. EMIsovans
Benzer sonugclari ortaya_ | 00
Koymus ve neanderthalin T Reanderthals
ayr1 bir hominid soyu i P
o . . —— : ‘Western
oldugu filogenide acikca 06 Neanderthals
gosterilmistir. Modern et Early modemn

. numan lnedge

Insana gen aktarm olmadig
ve neanderthallerin yok
olmasiyla soylar1 da o
Tikenmistir. ---- Interbreeding episode/event enature

Asians

Eurapeans




26.7 Evrimsel ge¢cmisin ortaya ¢ikarilmasi bir¢cok soruya cevap
bulmamizi saglar-Mitokondrinin kokeni-

Mitokondrilerimizin kendi DNA’s1 vardir. Incelendiginde mtDNA’s1 bakteri DNA si ile
benzerlik gosterir. Acaba mitokondri koken olarak konakgi olarak gelen bakteriden mi
almistir? Yoksa mitokondri genomu c¢ekirdek kromozomlarindan mi1 koken almistir?

Bu durumu arastirmak ic¢in
kiiciik ribozomal altbirimine

P b b
ait SSU rRNA molekiili dizi ‘kﬁﬁ S ﬂ@{xﬁ‘ﬂ P o@"ﬁﬂ@
analizi yapilmistir. Bu analiz \Dc},,,nf" omg.‘ﬂ“‘ ﬁﬁoﬂt’ﬁd‘ o

sonucuna gore ! ' '
mitokondrierin yasayan en Ld J L i e
yakin akrabalarinin a-
proteobakter (mor bakteri)
oldugu bulunmustur. Bunlar
i¢inden de en yakin grubun I
riketsiya bakterileri |
oldugudur. Ilging olan
riketsiyalar da mitokondriler ‘
gib1 okaryot canlilar i¢inde |
yasamaktadir.




