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Περίληψη 
 
 

 
Το γένος Cynodon (Οικογενεια Poaceae) περιέχει 9 είδη και 10 ποικιλίες με το Cynodon 

dactylon να αποτελεί το είδος με το μεγαλύτερο βαθμό εξάπλωσης.  Στην παρούσα μελέτη οι 

ακολουθίες της ενδομεταγραφόμενης περιοχής (ITS)  ανακτήθηκαν από πιστοποιημένα είδη 

(Cynodon  aethiopicus ,  Cynodon  dactylon,  Cynodon  incompletus,  Cynodon  nlemfuensis, 

Cynodon radiatus, και Cynodon transvaalensis  ) του γένους Cynodon  και προσδιορίστηκαν 

οι αλληλουχίες των περιοχών ITS1 και ITS2. Οι αλληλουχίες των περιοχών ITS1 και ITS2 

είναι ένα από τα πιο αξιόπιστα εργαλεία  για την μοριακή φυλογενετική ανάλυση των φυτών. 

Στη συνέχεια  κατασκευάστηκε η προβλεπόμενη δευτεροταγής δομή των περιοχών  ITS1 και 

ITS2 και   εξετάστηκε εάν η προβλεπόμενη συναινετική δευτεροταγής δομή   παρέχει 

πληροφορίες στη διαφοροποίηση φυτών του ιδίου είδους και μεταξύ διαφορετικών ειδών. 

Επίσης, με βάση την πρωτοταγή δομή των περιοχών ITS1 και ITS2, πραγματοποιήθηκε 

φυλογενετική ανάλυση φυτών του γένους  Cynodon.

https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_aethiopicus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/wiki/Cynodon_dactylon
https://en.wikipedia.org/wiki/Cynodon_dactylon
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_nlemfuensis&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_radiatus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_transvaalensis&action=edit&redlink=1
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Summary 
 

 

The genus Cynodon (family Poaceae) contains 9 species and 10 varieties, with C. 

dactylon(L.) Pers. (common bermudagrass) being the most widespread. In the present study, 

the  ITS sequences from several  species ( Cynodon aethiopicus , Cynodon dactylon,Cynodon 

incompletus, Cynodon nlemfuensis, , Cynodon radiatus, Cynodon transvaalensis ) of the genus 

Cynodon were retrieved  from the Genebank and the ITS1 and ITS2 regions were extracted. 

The ITS1 and ITS2 regions are considered as the most reliable tools for molecular phylogenetic 

analysis of plant species. Τhe secondary structure ITS1 and ITS2 regions were predicted and 

used to explore their utility in addressing interspecies and intraspecies discriminations. 

Furthermore, we used the primary sequences of ITS1 and ITS2  to explore their contribution 

in the phylogenetic analysis of the genus Cynodon.

https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_aethiopicus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/wiki/Cynodon_dactylon
https://en.wikipedia.org/wiki/Cynodon_dactylon
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_incompletus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_incompletus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_nlemfuensis&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_radiatus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_transvaalensis&action=edit&redlink=1
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Εισαγωγή 
 

1.1 Γενικά για τα ριβοσώματα 
 
 

 
Τα ριβοσώματα είναι μικροσκοπικά σωματίδια, τα οποία είναι τα κέντρα που μετατρέπουν 

την γενετική πληροφορίας η κωδικοποιείται στο mRNA  σε πρωτεΐνες. Τα σωματίδια αυτά 

έχουν πολύ μικρό μέγεθος και η διάμετρος του είναι ~ 20 nm τα οποία είναι ορατά μόνο με 

ηλεκτρονικό μικροσκόπιο.   Τα ριβοσώματα αποτελούνται από πρωτεΐνες και RNAs, το 

ποσοστό των ριβοσωμικών   RNAs (rRNAs), καταλαμβάνει το ~65% και το υπόλοιπο 

αποτελείται από πρωτεΐνες. Όλα τα κυτταρικά ριβοσώματα φέρουν από δυο υπομονάδες 

διαφορετικού μεγέθους, την μεγάλη (LSU) και την μικρή (SSU), όπου αυτές συνδέονται 

μεταξύ τους. Το ριβόσωμα στους ευκαρυώτες είναι γνωστό ως 80S και οι υπομονάδες του ως 

60S  και 40S, μεγάλη και μικρή αντίστοιχα. Τα χαρακτηριστικά που έχει κάθε μια υπομονάδα 

περιλαμβάνει rRNAs και ριβοσωμικές πρωτεΐνες (Poczai and Hyvönen, 2010). 

 
 

Εικόνα  1:  Σχηματική  αναπαράσταση  κρυσταλλικής  δομής  80S  ριβοσώματος  και  τον  60S  και  40S 
 

υπομονάδων. 
 
 
 
 

 
1.2 Το Πυρηνικό Ριβοσωμικό DNA 

 
 
 

Τα αντίγραφα του ριβοσωμικού DNA (rDNA) είναι κάποιες χιλιάδες αυτά φιλοξενούνται 

στο πυρηνικό γονιδίωμα των ευκαρυωτικών   οργανισμών. Τα αντίγραφα του   rDNA 

αποτελείται από το 18S,5.8 S και 25-28S rRNAs γονίδια και τα αναφέρονται συχνά ως rDNA 

οπερόνιο ή 45S rDNA. Οι αλληλουχίες των νουκλεοτιδίων που βρίσκονται μεταξύ του 18S 

rRNA και του 5.8S γονιδίου αναφέρονται ως ενδομεταγραφόμενη περιοχή 1 (ITS 1, Internal
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Transcribed Spacer) του πυρινικού ριβοσωμικού DNA ενώ οι αλληλουχίες του DNA   που 

βρίσκονται μεταξυ των 5.8S και 25 – 28S rRNA γονιδίων αναφέρονται ως ενδομεταγραφόμενη 

περιοχή 2 του πυρινικού ριβοσωμικού DNA (ITS2, Internal Transcribed Spacer 2). Τα 

αντίγραφα του rDNA οργανώνονται σε διάταξη κεφαλή- ουρά με διαδοχικές επαναλήψεις σε 

μία ή περισσότερες θέσεις στο γονιδίωμα. Κάθε αντίγραφο rDNA διαχωρίζεται από το 

γειτονικό του στη συστοιχία με μία αλληλουχία νουκλεοτίδίων η οποία αναφέρεται ως 

διαγωνιδιακή περιοχή (Integenic Spacer, IGS) (Poczai and Hyvönen, 2010; Lafontaine, 2015) 

(Εικόνα 1.2). 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Εικόνα 1.2: Σχηματική Παρουσίαση της θέσης 45S. 
 

Ο πυρηνίσκος έχει μία δυναμική δομή του πυρήνα χωρίς μεμβράνη, και συγκροτείται γύρω 

από δέσμες διαδοχικά επαναλαμβανόμενων ριβοσωμικών γονιδίων, (rDNA ονιδίων), τα οποία 

μεταγράφονται από την  RNA πολυμεράση Ι.  Αυτές οι περιοχές ονομάζονται οργανωτές 

πηρηνίσκου, (Nucleolar Organiser Regions, NOR),  και είναι η βάση της δομικής οργάνωσης 

του πυρηνίσκου, προκειμένου να στρατολογηθούν όλα τα απαραίτητα συστατικά 

επεξεργασίας και συγκρότησης που χρειάζονται για την βιοσύνθεση των ριβοσωμάτικων 

(Dundr et al., 2001; Mélèse and Xue, 1995; Olson et al., 2000; Scheer et al., 1999). Η 

ενεργοποίηση των NORS είναι όταν αρχίζει η μεταγραφή των rDNA γονίδιων. Όταν τα NORS 

είναι ενεργά στην διάρκεια της μεσόφασης    (interphase), παραμένουν σχετικά 

αποσυμπυκνομένα σε μετάφραση σχηματίζοντας μία δομή η οποία καλείται ως δευτερογενής 

σύσφιξη (Lam et al., 2005; Shaw και Doonan, 2005).
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Εικόνα 1.3: Μεταφασικά χρωμοσώματα Jatropha curcas με προσδιορισμό θέσης 45S rDNA. Με κόκκινο φαίνονται 

τα χρωμοσώματα που έχουν χρωματιστεί με DAPI, ενώ με κίτρινο -  πράσινη κηλίδα φαίνονται  στα χρωμοσώματα 

45S rDNA θέση. 
 
 
 

1.3 Μεταγραφή του 45S rDNA και επεξεργασία του πρόδρομου rRNA 
 

 
 

Η  RNA πολυμεράση I (Pol Ι) εστιάζεται αποκλειστικά στη μεταγραφή του rDNA. Στην 

περιοχή IGS υπάρχει ο υποκινητής όπου από εκεί ξεκινάει η μεταγραφή. Στα φυτά και πιο 

συγκεκριμένα στο A.thaliana οι αλληλουχίες που εκτείνονται από τη θέση -55 ανωφερικά σε 

+ 6 κατωφερικά από τη θέση έναρξης της μεταγραφής (+1) είναι επαρκείς για την έναρξη της 

μεταγραφής. Ένα μεγάλο πρόδρομο προκύπτει από τη μεταγραφή το pre-rRNA το 45S, το 

οποίο έχει μήκος περίπου 8-12kb αλληλουχίες για τα δομικά rRNAs  (5.8S, 18S και 25-28S 

rRNAs), το ITS1 και ITS 2, καθώς και τις εξωτερικές μεταγραφόμενες περιοχές (5΄- ETS και 

3΄- ETS). Κατά την διάρκεια της μεταγραφής, τα πρόδρομα μετάγραφα , συνδέονται με 

ριβοσωμικές πρωτεΐνες (Ribosomal Proteins, RPs) και με μια ομάδα μικρών 

ριβονουκλεοπρωτεϊνών (snoRNPs) και έτσι σχηματίζονται μεγάλα ριβονουκλεοππρωτεϊνικά 

σωματίδια τα οποία μπορεί να γίνουν ορατά με μεθόδους ηλεκτρονικής μικροσκοπίας. Οι 

αλληλουχίες των νουκλεοτιδίων των ITS 1, ITS 2 και ETS απομακρύνονται μέσω της δράσης 

ενδοριβονουκλεασών οι οποίες αναγνωρίζουν    συγκεκριμένες θέσεις εκτομής και 5΄ή και 

3΄εξωριβονουκλεασών και τελικά προκύπτουν τα ώριμα ριβοσωμικά RNA.  Η επεξεργασία
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του pre – rRNA στα φυτά φαίνεται να έχουν δυο εναλλακτικά μονοπάτια (Εικόνα 1.4). Η 

επεξεργασία του pre – rRNA από τα δυο εναλλακτικά μονοπάτια μπορεί να χρησιμεύσουν για 

να διασφαλιστεί η βιογένεση των λειτουργικών ριβοσωμάτων ενώ θα μπορούσαν να 

ρυθμίζονται διαφορετικά σε κατάσταση στρες ή σε διαφορετικούς ιστούς (Henras et al., 2015; 

Lafontaine, 2015). 
 

 
 

 
 

Εικόνα 1.4 Η A. thaliana διαθέτει δυο εναλλακτικά μονοπάτια επεξεργασίας του pre-rRNA. 
 

 
 
 
 

1.4 Δευτεροταγής δομή του ITS 1 και του ITS 2 
 

 
 

Μελέτες μας έδειξαν ότι στα σπονδυλωτά, στα φυτά και στους μύκητες η προβλεπόμενη 

δευτεροταγής δομή του ITS 2 μεταγραφόμενης περιοχής είναι συντηρημένη σε αντίθεση με 

αυτή της ITS 1 μεταγραφόμενης περιοχής  (Hershkovitz and Zimmer 1997, Jobes and Thien 

1997, Joseph et al., 1999)(Εικόνα 1.5). Η πρόβλεψη της δευτεροταγής δομής μίας αλληλουχίας 
 

RNA γίνεται με προγράμματα, συνήθως αυτά τα προγράμματα βασίζονται σε αλγορίθμους που
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έχουν την δυνατότητα να υπολογίσουν την  ελάχιστη ελεύθερη ενέργεια (ΔG) της δομής έτσι 

ώστε να μπορούμε να επιτύχουμε την μέγιστη σταθερότητα (Zuker, 2003). Στην προβλεπόμενη 

δευτεροταγής δομή ITS 2  φέρει τέσσερεις έλικες (Εικόνα 1.6). 

 
 

Εικόνα 1.5: Μια γενική δευτεροταγής δομή ITS 1 και ITS 2. 
 

 
 

Οι έλικες που ακολουθούνται από μια συντηρημένη μονόκλωνη περιοχή είναι Ι και ΙΙ η 

συγκεκριμένη περιοχή είναι πλούσια σε πουρίνες , η έλικα ΙΙΙ μερικές φορές είναι 

διακλαδισμένη και έχει σχετικά μεγάλο μήκος, τέλος η έλικα IV είναι μικρή και επί το 

πλείστων μεταβλητή. Η «φυσαλίδα» (bulge) του ITS 2  στην έλικα ΙΙ είναι το κύριο γνώρισμα 

που διευκολύνει την αναγνώριση των δομικών χαρακτηριστικών, αυτή είναι μια πυριμιδίνη – 

πυριμιδίνης που βρίσκεται κοντά στη βάση της και ενώνει την έλικα ΙΙΙ, κοντά στο 5’ άκρο 

της (Coleman, 2015) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Εικόνα 1.6 : Σχηματική αναπαράσταση του μοντέλου της δευτεροταγής δομής της περιοχής ITS 2
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1.5 Εναρμονισμένη Εξέλιξη 
 

Το φαινόμενο κατά το οποίο τα δυο γονίδια εξελίσσονται μαζί καλείται εναρμονισμένη 

εξέλιξη  (concerted evolution) ή λιγότερο συχνά συνεξέλιξη (coevolution). Τα ριβοσωμικά 

γονίδια από το ότι απαντώνται σε πολλά αντίγραφα, θεωρείται ότι συνήθως ακολουθούν 

εναρμονισμένη εξέλιξη (concerted evolution) και ουσιαστικά όλα τα αντίγραφα έχουν την ίδια 

αλληλουχία (Graur and Li, 1999; Zhang and Hewitt, 2003). Η χρήση των ριβοσωμικών 

γονιδίων σε εξελικτικές μελέτες είναι τόσο ευρεία και αυτό αποδίδεται στο γεγονός ότι 

διαθέτουν μια σειρά από γνωρίσματα, όπως η δευτεροταγής δομή τους, η διαφορετικοί ρυθμοί 

εξέλιξης των περιοχών τους και ο τυχαίος αριθμός επαναλήψεων τους, που εξυπηρετούν στην 

αντιμετώπιση διαφόρων ερωτημάτων εξελικτικής φύσης. Τα ριβοσωμικά γονίδια είναι 

διατεταγμένα σε διαδοχικές επαναλήψεις και χαρακτηρίζονται από χαμηλή ενδογονιδιωματική 

ποικιλομορφία ως συνέπεια της εναρμονισμένης εξέλιξης (Dover et al., 1982; Baldwin et al., 

1995; Elder and Turner, 1995). Ο ανασυνδυασμός (unequal crossing over) και αντικατάσταση 

γονιδίων (gene conversion) είναι δυο από τους πολλούς μηχανισμούς που ευθύνονται για το 

φαινόμενο αυτό με τον πρώτο να υποστηρίζεται ότι είναι σημαντικός αφού καταλήγει σε 

διπλασιασμό ή έλλειψη πολλών επαναλήψεων, ενώ ο δεύτερος επηρεάζει πολύ λίγες 

επαναλήψεις (Hribova et al., 2011). Η σταθερότητα του  rRNA  εντός ITS 1 και  ITS 2 που 

βρίσκονται κάτω από την χαμηλή επιλεκτική πίεση, έκανε την ITS περιοχή έναν από τους πιο 

δημοφιλείς δείκτες σε φυλογενετικές μελέτες (Alvarez and Wendel, 2003; Francisco-Ortega et 

al., 2001; Renner et al., 2007; Pettengill and Neel, 2008). Για τον εντοπισμών προγόνων των 

υβριδικών ειδών αλλά και για την μελέτη τον πολυπλοειδών ειδών χρησιμοποιήθηκε η 

ανάλυση των ITS (Sun et al., 2002; Liu et al., 2006; Wang et al., 2007). Ωστόσο, η εξέλιξη 

των rDNA σε υβρίδια και σε αλλοπολυπλοειδή ειδικότερα, μπορεί να είναι περίπλοκη ως προς 

τον τρόπο που αλληλοεπιδρούν τα μητρικά rDNA. Οι αποκλίνουσες μητρικές αλληλουχίες 

rDNA εξακολουθούν να παραμένουν συντηρημένες και εξελίσσονται ανεξάρτητα χωρίς καμία 

αλληλεπίδραση, ορισμένα είδη από αυτά είναι  Arabidopsis, Brassica ή Silene (O'Kane et al., 

1996; Popp and Oxelman, 2001; Bennet and Smith, 1991). Σε άλλες περιπτώσεις, όπως σε 

αλλοπολυπλοειδή του Nicotiana ή Dendrochilum, τα μητρικά rDNA φαίνεται να 

ανασυνδυάζονται όπως κρίνεται από την παρουσία χιμαιρικών ITS αλληλουχιών (Barkman 

and Simpson, 2002; Volkov et al., 2007). Η κυρίαρχη αλληλουχία rDNA μπορεί να 

αντικαταστήσει μια από τις γονικές αλληλουχίας rDNA όταν ένας τύπος rDNA χαθεί ή 

απαλειφθεί ή μπορεί να είναι μία χιμαιρική αλληλουχία που προκύπτει από ενδογονιδιωματικό 

ανασυνδυασμό  (Hribova  et  al.,  2011).  Σε  περίπτωση  που  η εναρμονισμένη εξέλιξη δεν
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ολοκληρωθεί διαφορετικοί τύποι παραλόγων και ορθολόγων rDNA αλληλουχιών μπορεί να 

βρεθούν στο γονιδίωμα που συχνά περιλαμβάνουν σιωπηλές και μη λειτουργικές ITS 

ακολουθίες rDNA   που   αναφέρονται ως ψευδογονίδια. Σε λανθασμένα φυλογενετικά 

συμπέρασμα μπορεί να μας οδηγήσει η παρουσία των ψευδογονιδίων στα σύνολα των 

φυλογενετικών δεδομένων (Mayol and Rosselló, 2001). Σύμφωνα με τα φυλογενετικά δέντρα 

της ενδογονιδιωματικής ποικιλομορφίας όλων των ειδών που ερευνήθηκαν, ο 

ενδογονιδιωματικός πολυμορφισμός των ITS2 αλληλουχιών οφείλεται στους τρεις 

καθιερωμένους μηχανισμούς εξέλιξης (Nei and Rooney, 2005). Η εναρμονισμένη εξέλιξη είναι 

ο πρώτος μηχανισμός, σύμφωνα με την οποία οι παραλλαγές του ITS 2 εξελίχθηκαν ως 

μονάδες σε φυτικά γονιδιώματα από τους μηχανισμούς του ανασυνδυασμού (unequal crossing 

over) ή και της αντικατάστασης γονιδίων (gene conversion). Στo γονιδίωμα του Panax 

Ginseng σχεδόν όλα (<97%) τα ITS2 είναι πανομοιότυπα (one major variant) ως αποτελέσματα 

του μηχανισμού της εναρμονισμένης εξέλιξης (Εικόνα 1.7). η εξέλιξη γέννησης και θανάτου 

(birth-and-death evolution) είναι ο δεύτερος μηχανισμός στην οποία μερικές παραλλαγές 

(variants) του  ITS2  παρήχθησαν  από  διπλασιασμό γονιδίου ενώ κάποιες από αυτές στη 

συνέχεια χάθηκαν από απαλοιφές (deletions), μετατοπίσεις (translocations) ή και κάποια 

αλλαγή στον αριθμό των χρωμοσωμάτων. Στην (Εικόνα 1.7) βλέπουμε τις παραλλαγές του ITS 

2 στο γονιδίωμα  του Arabidopsis thaliana σχηματίζουν δυο ομάδες και θεωρείται μια 

περίπτωση του εν λόγω μηχανισμού.  Η αποκλίνουσα εξέλιξη (divergent evolution) είναι ο 

τρίτος μηχανισμός, σύμφωνα με τη οποία οι ITS 2 παραλλαγές μέσα σε ένα φυτικό γονιδίωμα 

εξελίχθηκαν ανεξάρτητα και με κάποια απόκλιση. Με αυτόν τον μηχανισμό μπορεί να 

εξηγηθεί καλύτερα το γονιδίωμα του  Solanum lyratum γιατί έχει πολλαπλές ομάδες μεγάλων 

παραλλαγών (Εικόνα 1.7). Η εναρμονισμένη εξέλιξη από την μελέτη των Song και των 

συνεργατών του (2012) φαίνεται να είναι ο καλύτερος μηχανισμός που εξηγεί την 

ενδογονιδιωματική διακύμανση των αλληλουχιών ITS 2 για το 65,7% των ειδών, ενώ η εξέλιξη 

γέννησης και θανάτου και η αποκλίνουσα εξέλιξη είναι ο καλύτερος μηχανισμός για να 

εξηγήσει το 27% και το 7.3% των ειδών, αντίστοιχα. Ωστόσο, ο Wolf και οι συνεργάτες (2013) 

χρησιμοποίησαν τα δεδομένα 454 Pyrosequencing των Song και συνεργατών (2012) και 

επανεξέτασαν το κριτήριο σχετικά με αντισταθμιστικές αλλαγές βάσεων (CBCs) εν όψει της 

ενδογονιδιωματικής μεταβλητότητας. Η μελέτη διαπίστωσε ότι οι ενδογονιδιωματικές 

αλλαγές βάσεων στα ITS2 αντίγραφα δεν ήταν σημαντικές ώστε να επηρεάζουν τη 

δευτεροταγή δομή της περιοχής ITS2 και τη φυλογενετική σχέση μεταξύ των φυτών και ως εκ 

τούτου κατέληξε στο συμπέρασμα ότι η ITS2 περιοχή θα πρέπει να χρησιμοποιηθεί ως 

πρότυπο barcode για τα φυτά.
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Εικόνα 1.7. Φυλογενετικά δένδρα των διαφόρων περιοχών ITS2 που απαντώνται στο γονιδίωμα του Panax Ginseng (A), Arabidopsis 

thaliana (B) και Solanum lyratum (C). 

 
 
 

1.6 Η αντισταθμιστική αλλαγή των βάσεων στις έλικες των ITS1 και ITS2 
 

 

Στις έλικες του RNA μπορεί να διατηρείται η δυνατότητα σχηματισμού ζευγών βάσεων μέσω 

δυο εξελικτικών μηχανισμών, της αντισταθμιστικής αλλαγής (CBC)    ή της ημι- 

αντισταθμιστικής αλλαγής (hCBC) (Mai and Coleman, 2007). Ο μηχανισμός της 

αντισταθμιστικής αλλαγής  περιλαμβάνει την αντικατάσταση και των δυο νουκλεοτιδίων, τα 

οποία μετέχουν στο σχηματισμό ενός ζεύγους βάσεων της έλικας. Το γεγονός αυτό επιτρέπει 

να μην διαταράσσεται ο αριθμός των κανονικών ζευγών βάσεων. Στο δεύτερο μηχανισμό (ημι- 

αντισταθμιστική αλλαγής), εάν πιθανά λόγω μετάλλαξης πραγματοποιηθεί υποκατάσταση του 

νουκλεοτιδίου που εδράζεται από την μια πλευρά της έλικας, δηλαδή το ζεύγος   G-C 

μετατρέπεται σε G-U. To νέο ζεύγος βάσεων είναι σχετικά σταθερό και δεν διαταράσσεται 

σημαντικά η δευτεροταγής δομή της έλικας. Η παρουσία CBC ή hCBC κατά την ανάλυση της 

συναινετικής δευτεροταγούς δομής των ITS1 και ITS2 έχει συχνά υποβοηθητικό χαρακτήρα 

για την διάκριση συγγενικών ειδών φυτών και μυκήτων  (Koetschan et al., 2014).
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Εικόνα 1.8: Συγκριτική ανάλυση της δευτεροταγής δομής της έλικας III του ITS 2 RNA μετάγραφου μεταξύ δύο ειδών 
 

 
 
 

1.7 Η περιοχή ITS1 και ITS2 ως φυλογενετικός μοριακός δείκτης 
 

 

Οι εξελικτικές μεταβολές στους διάφορους οργανισμούς πραγματοποιούνται με πολύ αργό 

ρυθμό, αυτές λαμβάνουν χώρα στα γονίδια 28S, 18S και 5.8S. Η σύγκριση των αλληλουχιών 

του γονίδιου 18S καθιστά δυνατή μια εκτίμηση εξελικτικών σχέσεων μεταξύ των οργανισμών. 

Στην περιοχή ITS 1 και ITS 2 ο αριθμός των εξελικτικών μεταβολών είναι περίπου 100 φόρες 

πιο γρήγορος και ως εκ τούτου η σύγκριση αυτών των αλληλουχιών επιτρέπει την εξέταση των 

εξελικτικών σχέσεων εντός της οικογένειας του γένους και του είδους μια ομάδας 

οργανισμών(Goldman , 1983). 

 

Το PCR  είναι η τεχνολογία της αλυσιδωτής αντίδρασης της πολυμεράσης, αυτή μας έχει 

επιτρέψει την ενίσχυση περιοχής ITS από ένα μεγάλο αριθμό οργανισμών. Βάση του PCR και 

σε συνδυασμό με το γεγονός της δυνατότητας τις αλληλούχισης της περιοχής ITS αποκάλυψε 

ότι οι περιοχές ITS 1 και ITS 2 παρουσιάζουν εξαιρετική παραβατικότητα και αυτή η περιοχή 

έγινε ένας από τους καλύτερους δείκτες για να μπορούμε να διερευνούμε τις εξελικτικές 

σχέσεις για τους ευκαρυωτικούς  οργανισμούς (Alvarez and Wendel., 2003, Li et al ., 2011, 

Chen et al., 2014). 

 

 
 
 

1.8  Η περιοχή ITS1 και ITS2 ως γραμμωτός κώδικας DNA 
 

Στον πλανήτη μας από εκτιμήσεις που έχουν γίνει υπάρχουν πάνω από 300.000 είδη φυτών, 

από αυτά έχουν ταυτοποιηθεί σχετικά λίγα με τις κλασσικές ταξινομικές προσεγγίσεις. Η 

ταυτοποίηση των φυτικών ειδών όσο και η προσπάθεια της διερεύνησης της βιοποικιλότητας
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επικουρείται από μοριακές προσεγγίσεις όπως ο γραμμωτός κώδικας DNA(Barcoding DNA) 

(Gregory, 2005). Για την αναγνώριση των ειδών με βάση τις διαφορές τους σε μικρές περιοχές 

του DNA χρησιμοποιούμε την τεχνική του γραμμωτού κώδικα DNA (Hebert et al., 2003). 

Αρχικά χρησιμοποιήθηκε η οξειδάση του κυτοχρώματος c 1 (CO1) από το μιτοχονδριακό 

γονιδίωμα ως γραμμωτός κώδικας DNA για την ταυτοποίηση των ζώων (Techen et al., 2014). 

Στα φυτά τα μιτοχονδριακά γονίδια είναι αργά εξελισσόμενα, με πολύ χαμηλά ποσοστά 

υποκατάστασης και δεν είναι κατάλληλα για barcoding. Η αναζήτηση για τα φυτικά barcode 

μετατοπίζεται προς τα χλωροπλαστικά και πυρηνικά γονιδιώματα με υψηλά ποσοστά 

υποκατάστασης. Τα τρία βασικά κριτήρια μίας αλληλουχίας DNA  που θεωρείται χρήσιμη 

είναι : 

i) Ύπαρξη ουσιαστικής γενετικής μεταβλητότητας σε επίπεδο είδους για να επιτρέψει 

διάκριση των ειδών. 

ii)        Ύπαρξη μία μικρού μήκους αλληλουχία για να διευκολύνει την εκχύλιση του DNA 
 

και την ενίσχυση του. 
 

iii) Παρουσία συντηρημένων πλευρικών  περιοχών  για την  ανάπτυξη των  καθολικών 

εκκινητών για όλα τα ταξινομικά είδη (Hollingsworth et al., 2009). 

Έτσι, ένας άγνωστος οργανισμός ή ιστός θα μπορούσε να αποδοθεί σε ένα είδος όταν μια 

τέτοια αλληλουχία συγκρίνεται με εκείνες που διατίθενται σε βάσεις δεδομένων σχεδόν όλων 

των οργανισμών του πλανήτη (Hebert et al., 2003). Εάν η αλληλουχία DNA από έναν άγνωστο 

οργανισμό ή ιστό αποτύχει να ταιριάξει με οποιαδήποτε από τις αλληλουχίες που αναφέρονται, 

τότε το δείγμα θα πρέπει να επισημανθεί ως πιθανό νέο είδος, που απαιτεί μια λεπτομερή 

μελέτη. Εκτός από την παροχή μιας ταχείας αναγνώρισης, μπορούμε να χρησιμοποιήσουμε 

μόνο  ένα μικρό  ποσό  ιστού  από  οποιοδήποτε  στάδιο  ανάπτυξης  ενός  φυτού  ή ζώου,  ο 

γραμμωτός κώδικας DNA θα μπορούσε να ενισχύσει την ανακάλυψη νέων ειδών. Επίσης, θα 

μπορούσε να χρησιμοποιηθεί στην ταχεία απογραφή της βιοποικιλότητας,  στην ταυτοποίηση 

κρυπτικών και πολυμορφικών ειδών, στον έλεγχο των φυτικών σκευασμάτων και τροφίμων 

για νοθεία ή προσμίξεις, σε ιατροδικαστικές έρευνες (Ferri and Beduschi, 2009), στην 

αντιμετώπιση του παράνομου εμπορίου των απειλούμενων φυτικών και ζωικών ειδών (Singh 

et al., 2012) καθώς και στον έλεγχο νοθείας τροφίμων και ελαίων. 

Ένας αριθμός περιοχών από το γονιδίωμα του πλαστιδίου, που περιλαμβάνει τα γονίδια 

matK, rpoC1, rbcL, rpoB, psbA-trnH, και ITS, έχουν δοκιμαστεί για barcoding DNA των 

φυτών με διαφορετικούς βαθμούς επιτυχίας. Μέχρι στιγμής, δεν υπάρχει συναίνεση για ένα 

παγκόσμιο γραμμωτό κώδικα DNA για όλα τα φυτά. Για να μπορέσουμε να έχουμε μια ακριβή 

ταυτοποίηση των ειδών απαιτείται η χρήση περισσοτέρων του ενός φυλογενετικού δείκτη αυτό
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αναφέρει η πλειοψηφία των επιστημόνων. Η ενδομεταγραφόμενη περιοχή (ITS) καθώς και η 

psbA-trnH περιοχή έχουν προταθεί ως ένα πιθανό barcode για ορισμένες ομάδες φυτών όπως 

τα αρωματικά και φαρμακευτικά φυτά. Η περιοχή ITS2 παρουσίασε ικανότητα διάκρισης 

92,7% σε επίπεδο είδους σε περισσότερα από 6.600 δείγματα φυτών, εκ των οποίων τα 4.800 

είδη ήταν από 753 ξεχωριστά γένη. Η περιοχή psbA-trnH χαρακτηρίστηκε ως 

συμπληρωματική στην περιοχή ITS2 για barcode για τα φαρμακευτικά φυτά όπως έχει επίσης 

τεκμηριωθεί σε πολλές μελέτες (Han et al., 2010; He et al., 2010; Li et al., 2010; Liu et al., 

2012a, 2012b; Μa et al., 2010; Song et al., 2009; Sun et al., 2011; Yang et al., 2011; Yao et 

al., 2009; Zuo et al., 2011). Ωστόσο, σε πρόσφατες μελέτες in silico, η περιοχή ITS1 έχει 

σημαντικά υψηλότερες αποδόσεις από την ITS2 λόγω του μικρότερου μήκους του προϊόντος 

ενίσχυσης και της χαμηλότερης περιεκτικότητας σε G+C (Wang et al., 2015). 

 
 

 

 
Εικόνα 1.9: Περιοχές του DNA από το γονιδίωμα  του πλασμιδίου και από το πυρηνικό γονιδίωμα 

 
1.9  Γενικά για το Cynodon dactylon  (Αγριάδα) 

 

Η αγριάδα (Cynodon dactylon) είναι ποώδες πολυετές φυτό χαμηλής ανάπτυξης. Το υπόγειο 

μέρος του φυτού δημιουργεί διάφορα ριζώματα που η κορυφή τους βγαίνοντας από το έδαφος 

σχηματίζει νέους βλαστούς.(Ακουμιανάκης et.al.,2009). Είναι ένα φυτό το οποίο δημιουργεί 

πολλά προβλήματα στις καλλιεργείς καθώς έχει επιθετική φύση, και είναι ανταγωνιστικό προς 

τα άλλα φυτά. Εκτός από ζιζάνιο μπορούμε να το χρησιμοποιήσουμε και σαν χλοοτάπητα 

ή καλλωπιστικό φυτό για εδαφοκαλύψεις, ιδιαίτερα σε περιοχές με θερμά κλίματα λόγω της 

μεγάλης ανθεκτικότητας της στην ξηρασία.

https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A6%CF%85%CF%84%CF%8C
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%92%CE%BB%CE%B1%CF%83%CF%84%CF%8C%CF%82
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9A%CE%B1%CE%BB%CE%BB%CF%89%CF%80%CE%B9%CF%83%CF%84%CE%B9%CE%BA%CE%AC_%CF%86%CF%85%CF%84%CE%AC


20  

 

Βασίλειο: Φυτά (Plantae) 

Συνομοταξία: Αγγειόσπερμα (Magnoliophyta) 

Ομοταξία: Μονοκοτυλήδονα (Liliopsida) 

Τάξη: Κυπειρώδη (Cyperales) 

Οικογένεια: Ποοειδή (Poaceae) 

Γένος: Κυνόδους (Cynodon) 

Είδος: C. dactylon 

 
 
 
 
 
 

1.10 Μορφολογία Cynodon dactylon 
 

 

Η αγριάδα είναι φυτό που ανήκει στην κατηγορία C4. Είναι ένα φυτό χαμηλής ανάπτυξης, 

και το ύψος των βλαστών του φθάνουν σε ύψος έως 60 εκατοστά, αλλά σε μερικές περιπτώσεις 

μπορούν να φθάσουν και το 1 μέτρο (Watson and Dallwitz, 1992). Οι στόλωνες που σχηματίζει 

η αγριάδα είναι βλαστοί που έρπουν στην επιφάνεια του εδάφους, καθώς και τα  ριζώματα τα 

οποία είναι υπόγειοι βλαστοί. Τα ριζώματα είναι σκληρά, λευκά, πεπλατυσμένα και 

καταλήγουν σε οξεία αιχμή. Το βάθος τους φθάνει έως 35 εκατοστά και βοηθούν την αγριάδα 

να επιβιώσει για μεγάλο διάστημα σε ξηρές συνθήκες. Οι στόλωνες όσο και στα ριζώματα 

υπάρχουν οφθαλμοί με μεγάλη ικανότητα ριζοβολίας. Η αγενώς αναπαραγωγή της αγριάδας 

γίνεται από τους στόλωνες και τα ριζώματα. Η εγγενής αναπαραγωγή γίνεται με σπόρους που 

παράγει, το φυτό. Οι σπόροι είναι μικροί, μεταφέρονται εύκολα με τον αέρα και το νερό και 

αυτό του δίνει την δυνατότητα να διαδίδετε εύκολα σε μεγάλες αποστάσεις. Τα φύλλα είναι 

μαλακά και οξύληκτα, αραιές τρίχες υπάρχουν στην επιφάνεια. Ο κολεός είναι κυλινδρικός, 

κοντός και φέρει τρίχες. Δεν υπάρχουν ωτίδια, ενώ το γλωσσίδιο έχει αντικατασταθεί από 

δακτύλιο λευκών τριχών. Τα άνθη της αγριάδας είναι ερμαφρόδιτα και φέρει σε 3-7 λεπτούς 

στάχεις, οι οποίοι σχηματίζονται στην κορυφή των βλαστών. Η αναπαραγωγική περίοδος της 

αγριάδας είναι από Ιούνιο έως Οκτώβριο. (Ελευθεροχωρινός, 1996). Τα μορφολογικά και 

φυσιολογικά χαρακτηριστικά δεν είναι επαρκείς για να διαφοροποιήσει τους γονότυπους  της 

αγριάδας επειδή οι διαφορές μεταξύ τους είναι συχνά λεπτές και υπόκεινται στην 

περιβαλλοντική τους  επιρροή.

https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%92%CE%B1%CF%83%CE%AF%CE%BB%CE%B5%CE%B9%CE%BF_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%92%CE%B1%CF%83%CE%AF%CE%BB%CE%B5%CE%B9%CE%BF_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A6%CF%85%CF%84%CE%AC
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A6%CF%85%CF%84%CE%AC
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A3%CF%85%CE%BD%CE%BF%CE%BC%CE%BF%CF%84%CE%B1%CE%BE%CE%AF%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A3%CF%85%CE%BD%CE%BF%CE%BC%CE%BF%CF%84%CE%B1%CE%BE%CE%AF%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%91%CE%B3%CE%B3%CE%B5%CE%B9%CF%8C%CF%83%CF%80%CE%B5%CF%81%CE%BC%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%91%CE%B3%CE%B3%CE%B5%CE%B9%CF%8C%CF%83%CF%80%CE%B5%CF%81%CE%BC%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9F%CE%BC%CE%BF%CF%84%CE%B1%CE%BE%CE%AF%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9F%CE%BC%CE%BF%CF%84%CE%B1%CE%BE%CE%AF%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9C%CE%BF%CE%BD%CE%BF%CE%BA%CE%BF%CF%84%CF%85%CE%BB%CE%AE%CE%B4%CE%BF%CE%BD%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9C%CE%BF%CE%BD%CE%BF%CE%BA%CE%BF%CF%84%CF%85%CE%BB%CE%AE%CE%B4%CE%BF%CE%BD%CE%B1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A4%CE%AC%CE%BE%CE%B7_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A4%CE%AC%CE%BE%CE%B7_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/w/index.php?title=%CE%9A%CF%85%CF%80%CE%B5%CE%B9%CF%81%CF%8E%CE%B4%CE%B7&action=edit&redlink=1
https://el.wikipedia.org/w/index.php?title=%CE%9A%CF%85%CF%80%CE%B5%CE%B9%CF%81%CF%8E%CE%B4%CE%B7&action=edit&redlink=1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9F%CE%B9%CE%BA%CE%BF%CE%B3%CE%AD%CE%BD%CE%B5%CE%B9%CE%B1_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%9F%CE%B9%CE%BA%CE%BF%CE%B3%CE%AD%CE%BD%CE%B5%CE%B9%CE%B1_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A0%CE%BF%CE%BF%CE%B5%CE%B9%CE%B4%CE%AE
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%A0%CE%BF%CE%BF%CE%B5%CE%B9%CE%B4%CE%AE
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%93%CE%AD%CE%BD%CE%BF%CF%82_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%93%CE%AD%CE%BD%CE%BF%CF%82_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/w/index.php?title=%CE%9A%CF%85%CE%BD%CF%8C%CE%B4%CE%BF%CF%85%CF%82&action=edit&redlink=1
https://el.wikipedia.org/w/index.php?title=%CE%9A%CF%85%CE%BD%CF%8C%CE%B4%CE%BF%CF%85%CF%82&action=edit&redlink=1
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%95%CE%AF%CE%B4%CE%BF%CF%82_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
https://el.wikipedia.org/wiki/%CE%95%CE%AF%CE%B4%CE%BF%CF%82_(%CE%B2%CE%B9%CE%BF%CE%BB%CE%BF%CE%B3%CE%AF%CE%B1)
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Εικόνα 1.10: Μορφολογία Cynodon dactylon 
 

 

Cynodon transvaalensis 
 

 
 

 
 

Εικόνα 1.11: Cynodon transvaalensis 
 
 

Το Cynodon trasvaalensis   είναι διπλοειδές είδος (2n = 2x = 18) και τα βρίσκουμε στο 

Transvaal στο Cape Province της Νοτίου Αφρικής τα οποία βρίσκονται σε υγρές τοποθεσίες 

(Harlan et al., 1970a, 1970b). Τα χαρακτηριστικά του C. trasvaalensis   είναι φυτά μικρού 

μεγέθους έχουν κιτρινοπράσινο χρώμα, τα φύλλα του είναι στενά. Η ταξιανθία του είναι 

βότρυς και φέρει από δύο ως τέσσερις ταξιανθίες. Τα αρσενικά είναι σπειροειδώς 

διατεταγμένα. Προσαρμόζεται σε δροσερό κλίμα. Λόγο του ριζώματος του σχηματίζει πυκνό 

χλοοτάπητα και έχει πολύ πυκνού βλαστούς (Harlan et al., 1970b).
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1.11  Υβρίδια C. dactylon 

 
Υπάρχουν εννέα είδη της αγριάδας αλλά δυο από αυτά μόνο, C. dactylon και C. transvalensis 

συμβάλουν ουσιαστικά στις γενετικές βιβλιοθήκες στην μοντέρνα εποχή των χλοοταπήτων. 

Το C. transvaalensis ή αλλιώς Αφρικανικό γρασίδι εκτιμάται ως χλοοτάπητας και μπορεί να 

χρησιμοποιηθεί σε εξειδικευμένο υβριδισμό με C. dactylon για την παραγωγή ποικιλιών 

χλοοτάπητα. Ωστόσο τα γρασίδια εκτός τύπου άρχισαν να εμφανίζονται σε καθιερωμένους 

τύπους την Tifgreen ή την Tifway και να εδραιώνονται μετά την εμπορική τους κυκλοφορία. 

Τα συγκεκριμένα είδη γρασιδιού είναι εκείνα με διαφορετική μορφολογία και απόδοση σε 

σύγκριση με το περιβάλλον αλλα και με της επιθυμητές ποικιλίες. Από αυτά τα είδη έχουν 

επιλεγεί ως εμπορικές ποικιλίες αρκετοί τύποι από την Tifgreen και η αρχή έγινε από την 

Tifdwarf. Αυτοί οι τύποι έχουν την δυνατότητα να μειώνουν την ομοιομορφία της επιφάνειας, 

η οποία επηρεάζει αρνητικά την ποιότητα της. 

 

Tifway 
 

 
 

 
 

Εικόνα 1.12: Tifway 
 

Η “ Tifway” είναι το θεμέλιο της σειράς υβριδίων “ Tif “, αυτή η σειρά αναπτύχθηκε στον 

ερευνητικό σταθμό USDA  στο Tifton  της  Georgia. Ο θηλυκός γονέας του Tifway πρέπει να 

ήταν C. transvaalensis (2n = 18). Ο αριθμός των χρωμοσωμάτων (2n = 27) και τα άλλα 

χαρακτηριστικά του Tifway υποδηλώνουν ότι ο αρσενικός γονέας πρέπει να ήταν C. dactylon 

(2n = 36).Έχει εξαιρετικά μεγάλη αντοχή στο πάτημα και έχει λεπτή υφή, και σκούρο πράσινο 

χρώμα σαν ποικιλία. Λόγο ότι η Tifway είναι υβρίδιο και δεν έχει γύρη και σπόρους. Την 

Tifway χρησιμοποιούμε για τις γέφυρες του γκολφ και στα tees, όπως επίσης σε αθλητικά
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γήπεδα. Η συγκεκριμένη ποικιλία εξαπλώνεται γρήγορα και είναι ανθεκτική στην 

Herpetogramma phaeopteralis. Έκτος από την Tifway υπάρχει και η επιλογή της Tifway II η 

οποία είναι βελτιωμένη σε σχέση με την πρώτη, έχει τα ίδια χαρακτηρίστηκα αλλά έχει μεγάλη 

αντίσταση στους νηματώδης στο ριζικό σύστημα (Brosnan and Deputy, 2008). 

 

Tifgreen 

 

 
 

 
Εικόνα 1.13: Τifgreen 

 
Η Tifgreen (  υβρίδιο Cynodon dactylon και C. transvaalensis ) έχει ένα μεσαίο πράσινο 

χρώμα, με λεπτή υφή και υψηλή πυκνότητά βλάστησης και συνήθως χαμηλή ανάπτυξη.  Η 

Tifgreen μπορεί να παράγει σπόρους σε κιτρινωπό ή πράσινο χρώμα αλλά αυτοί οι σπόροι δεν 

είναι βιώσιμοι.   Αν και η Tifgreen χρησιμοποιείται σε γήπεδα του γκολφ και σε αθλητικά 

γήπεδα χρειάζεται πιο εντατική διαχείριση από την Tifway. Η Tifgreen είναι ευαίσθητη στους 

νηματώδης (Brosnan and Deputy, 2008). 

 
 

Tifdwarf 
 

 
 

Εικόνα 1.14 Tifdwarf
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Η Tifdwart (C. dactylon x C. transvaalensis),  είναι μια ποικιλία η  οποία έχει μεταλλαχθεί 

από την Tifgreen. Η Tifdwarf   είναι σχεδόν ίδια με την Tifgreen αλλά τα φύλλα και τα 

εσωτερικά του είναι πολύ μικρότερα από το Tifgreen. Το πράσινο χρώμα είναι επίσης πιο 

σκούρο από το Tifgreen. Η   Tifdwarf παίρνει ένα   κόκκινο-μοβ χρώμα αμέσως μετά το 

χειμώνα.
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2. ΣΚΟΠΟΣ 
 

Ο σκοπός της παρούσας μελέτης είναι να αξιολογηθεί το κατά πόσο η ανάλυση της 

πρωτοταγούς και δευτεροταγούς δομής της περιοχής ITS 1 και ITS 2 παρέχει την δυνατότητα 

διάκρισης των ειδών του γένους Cynodon.
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3. ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ 
 
 

 
3.1 Αλληλουχίες  της περιοχής ITS από φυτά του γένους Cynodon 

 
Στην παρούσα διατριβή μελετήθηκαν αλληλουχίες της περιοχής ITS από διάφορα φυτικά 

είδη του γένους Cynodon. Οι αλληλουχίες αυτές ανακτήθηκαν από τη βάση δεδομένων NCBI, 

όπου επιλέχθηκαν φυτά Vouchers. Ως Vouchers ορίζονται τα φυτά που έχουν ταυτοποιηθεί σε 

επίπεδο γένους και είδους με τη χρήση ταξινομικών κλείδων και έχουν κατατεθεί σε διεθνή εν 

αποθετήρια φυτών. Σύμφωνα με τη διεθνή βιβλιογραφία απομονώνονται 300-500 mg φυτικού 

ιστού και πραγματοποιείται η εκχύλιση ολικού πυρηνικού DNA. Αυτό χρησιμοποιείται για την 

ενίσχυση της περιοχής ITS με την τεχνική της αλυσιδωτής αντίδρασης της πολυμεράσης 

(PCR) και το προϊόν αλληλουχείται και κατατίθεται σε βάσεις δεδομένων. Παρακάτω δίδονται 

οι αλληλουχίες της περιοχής ITS για κάθε είδος φυτών του γένους Cynodon που 

χρησιμοποιήθηκε στην παρούσα μελέτη και ο αριθμός πρόσβασης (Accesion number ) στη 

βάση δεδομένων NCBI (Εικόνα 1). 

 
 
 

C. dactylon 
 

Vouchers 
 

KP057014 C.cynodon voucher HCCN-PJ008548-PB-315 South Korea 
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCT 
ATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTG 
GGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAA 
CGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTC 
TGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGC 
TGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCAT 
GGTTTGGAGCGTATGTAGCTCGGACCGCGACCCCA 

 

>KP057015 C.cynodon voucher HCCN-PJ008548-PB-338 South Korea 
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCT 
ATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTG 
GGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAA 
CGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTC 
TGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGC 
TGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCAT 
GGTTTGGAGCGTATGTAGCTCGGACCGCGACCCCA 

 

>KP057016 voucher HCCN-PJ008548-PB-91 South Korea 
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCT 
ATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTG 
GGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGTACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAA 
CGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTC 
TGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCT 
GCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACGTCATGTTATGCGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTG 
GAGCGTACGTAGCTCGGACCGCGACCCCA 

 

>KP057017 voucher HCCN-PJ008548-PB-179 South Korea 
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCT 
ATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTG
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GGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGTACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAA 
CGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTC 
TGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCT 
GCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACGTCATGTTATGCGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTG 
GAGCGTACGTAGCTCGGACCGCGACCCCA 

 

>GQ470555 voucher AMWF27 Honolulu USA 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAG 
AATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTTCCACCG 
CAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGAT 
GGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGTAGCTCGGACCGCGA 

 

 
 
 
 

>DQ655795 Cynodon dactylon voucher Spies5248  South Africa 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAG 
AATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCGC 
AATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCGGGTCACAGCAGATGGTGGATG 
GCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAAGTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTACGTAGCTCGGACCG 

 

Varieties 
 

 

>KP873313 Cynodon dactylon var. pilosus voucher Saarela 1606, Peterson, Soreng & Judziewicz 

(CAN) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCT 
TGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCCGG 
TCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATG 
TAGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 

>KP873312 Cynodon dactylon var. pilosus voucher Peterson 24626 & Romaschenko (USA) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCT 
TGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCCGG 
TCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATG 
TAGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 

 
Cultivars 

 

>AF058812 C.dactylon cultivar Windsor Green Australia 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGATGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTGTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCAGGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAG 
AATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCGC 
AATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATG 
GCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCCTACGTAGCTCGGACCG 

 

 

>AF058818 C.dactylon cultivar Wintergreen Australia 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGATGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTGTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCAGGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAG 
AATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCGC 
AATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATG 
GCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCCTACGTAGCTCGGACCG 

 

>AF058822 C.dactylon cultivar Couch 5 Australia



28  

TCGTGACCTGACGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTGTCGGTGTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAA 

GGGCGGTGTGCCAAAAGAACCCAGGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTG 

CAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCA 

GAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTCCACCG 

CAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGAT 

GGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTACGTAGCTCGGACCG 

 

 
>KP873303 C.aethiopicus voucher Peterson 24318, Soreng, Romaschenko &Mbago (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGTGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTT 
GCCGGATGCAACCCCGTGCAGCGATGGTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGGCGGCGGTGCCGG 
TCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGTTGCTCGGA 
CAGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 

>KP873302 C.aethiopicus voucher Peterson 24268, Soreng, Romaschenko &Mbago (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGTGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTT 
GCCGGATGCAACCCCGTGCAGCGATGGTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGGCGGCGGTGCCGG 
TCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGTTGCTCGGA 
CAGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 

>GU359246 Cynodon incompletus voucher US:Smook 2408 & Gussell 
TGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTAACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAG 
GCCACCGACCTTCTTCAGAAGTGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGG 
CTTGCCGGATGCAACCCCGTGCAGCGATGGTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATG 
CGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTC 
ACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGGTGC 
CGGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGAGGACCCATGGTTTGGAGC 
GTATGCAGTTCGGACAGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 

>GU359245 Cynodon incompletus voucher US:Smook 10152 
TGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTAACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAG 
GCCACCGACCTTCTTCAGAAGTGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGG 
CTTGCCGGATGCAACCCCGTGCAGCGATGGTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATG 
CGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTC 
ACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGGTGC 
CGGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGAGGACCCATGGTTTGGAGC 
GTATGCAGTTCGGACAGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 

>KP873322 Cynodon nlemfuensis voucher Laegaard 19876 (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTACGGCGTCAAGGAGAAGTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCT 
TGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGT 
CACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGT 
AGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
>KP873326 C.nlemfuensis voucher Peterson 24207, Soreng, Romaschenko & Mbago (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CAGCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCT 
TGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATGACATGACTCTCGGCAACGGATATCTTGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA 
TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGT 
CACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGCAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTCTGT 
AGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
>KP873324 C.nlemfuensis  voucher Peterson 24058, Soreng, Romaschenko & Abeid (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CAGCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCT 
TGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATGACATGACTCTCGGCAACGGATATCTTGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGA
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TACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG 
CCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGT 
CACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGCAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTCTGT 
AGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 

>KP873327 C.radiatus voucher Laegaard 21611 (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCGTTGCTTGGGGCCTCGTCC 
GGCTTGCCGGATGCACCCCGTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAAT 
GCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTCGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGT 
CACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCCGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCCGAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTG 
CCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAGCTCCCGGTGATGTTATGCCCCGTTGGACCCATATGGTTTGGAG 
CGTATGTAGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 
 

>KP873328 C.transvaalensis voucher Laegaard 20560 (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGAGCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGC 
CACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGTGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTT 
GCCGGATGCACCCCATGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGCGAT 
ACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACGC 
CAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCGGTC 
ACAGCATATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGTAGCGTATGTAG 
CTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
>GU359250.1 Cynodon transvaalensis voucher US:Smook 6710 
TGACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGAGCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAG 
GCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGTGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGG 
CTTGCCGGATGCACCCCATGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATGC 
GATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCA 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCATATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGTAGCGTATGT 
AGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 

>KP873235.1 Stapfochloa ciliata voucher Peterson 24632 & Romaschenko (US) 
ACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCATCTATGCTGCCGGTTGATGGGGCGTGCACCTATCTCTCGGTCCAG 
GCCACCGACCTTCTTCAGAAGGACGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATATTGCCTTGCTTTGGGGCCACGGCCG 
GCTTGCCGGTTGCACCCCGTGCAGCGATGCTATGGAGAATCAAATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAACGTAGCAAAATG 
CGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCTGAGGCCTTGCGGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTC 
ACGCCAAAAGACACTCCACCGCAATTGCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATCCCGTCGTGTATGGTGGGCCAAAGATGCGGCTGCTGGCGGTGCC 
GGTCACAGCACATGGTGGATGACACAAGTTATTCTCGGTGTTATGATCTGACAACCCTCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATG 
TAGCTCGGACCGCGACCCCAGGTCAGTCGGGACTACCCGCTGAATTTAAGCATATCAATAAGCGG 

 
 

 
Εικόνα 1. Οι αλληλουχίες της περιοχής ITS για κάθε είδος φυτών του γένους Cynodon που χρησιμοποιήθηκε στην 

παρούσα μελέτη και ο αριθμός πρόσβασης (Accesion number ) στη βάση δεδομένων NCBI.
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3.2 Σύγκριση νουκλεοτιδικών αλληλουχιών – φυλογενετική ανάλυση 
 

Η ευθυγράμμιση ων αλληλουχιών (alignment) έγινε με χρήση του αλγόριθμου ClustalW 

μέσω του προγράμματος Mega 6.0.(Thompson et al., 1994). Οι συντηρημένες αλληλουχίες της 

περιοχής ITS 2  εντοπίστηκαν μέσω του προγράμματος motif μέσα από την βάση δεδομένων 

ITS2database (http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/). Η δευτεροταγής δομή της 

περιοχής ITS 1 και ITS 2 προσδιορίστηκε είτε με τη βοήθεια του λογισμικού predict  που 

προσφέρεται από την βάση δεδομένων της περιοχής ITS 2 (http://its2.bioapps.biozentrum.uni- 

wuerzburg.de/)     ITS2database, είτε του προγράμματος Freiburg RNA tools 

(http://rna.informatik.uni-freiburg.de/). Η φυλογενετική σχέση μέσω των γενετικών 

αποστάσεων μεταξύ των δειγμάτων με τη μέθοδο Maximum Composite Likelihood (Tamura 

et al,. 2004) και του μέσου φυλογενετικού δένδρου που πραγματοποιήθηκε μέσω του 

προγράμματος MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013)

http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/
http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/
http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/
http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/
http://rna.informatik.uni-freiburg.de/
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4 ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΤΑ 
 

4.1 Γενικά χαρακτηριστικά της περιοχής ITS 
 

 

Με βάση τις διάφορες αλληλουχίες της περιοχής ΙΤS του C. dactylon που έχουν κατατεθεί 

στην δημόσια βάση δεδομένων NCBI επιλέγησαν 13 από το είδος C.dactylon, 2 από το 

Cynodon aethiopicus ,2 από το Cynodon incompletus, 3 από το Cynodon nlemfuensis, 1 από 

το Cynodon radiatus, και 2 από το Cynodon transvaalensis . Οι αλληλουχίες της περιοχής ΙΤS 

εδράζονται μεταξύ των συντηρημένων 18S rDNA και 28S  rDNA και αποτελούνται από τις 

αλληλουχίες της περιοχής ITS1, το συντηρημένο   5.8S γονίδιου και τις αλληλουχίες της 

περιοχή ITS2 (Εικόνα 1).Οι ακριβείς αλληλουχίες της περιοχής ITS2 ταυτοποιήθηκαν με τη 

χρήση του λογισμικού ΄annotate΄ της βάσης δεδομένων ITS2 (ITS2 database) ενώ ο 

προσδιορισμός της περιοχής ITS1 πραγματοποιήθηκε με βάση τις γνωστές συντηρημένες 

αλληλουχίες του 5.8S και 28S rDNA γονίδιων. Το μέγεθος της περιοχής ITS  κυμαίνεται από 

580 εως 589 bp με το μήκος της περιοχής ITS1 να κυμαίνεται από 212  εως 216 bp και της 

περιοχής ITS2 από 208 εως 215 bp. 

 

KP057014 C.cynodon voucher HCCN-PJ008548-PB-315 South Korea 
GGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCT 

ATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTG 

GGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGCAGCGATGCTATGGAAAATCACATGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTTGCATCGATGAAGAA 

CGTAGCAAAATGCGATACCTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTTGTGGCCGAGGGCACGTC 

TGCCTGGGCGTCACGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGC 

TGCCGGCGGTGCCGGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCAT 

GGTTTGGAGCGTATGTAGCTCGGACCGCGACCCCA 
 

Εικόνα 1. Αλληλουχίες νουκλεοτιδων της περιοχής ITS Cynodon dactylon (KP057014). Η αλληλουχία νουκλεοτιδίων της 

περιοχής ITS περιλαμβάνει  το 3’ ακρο του 18SrDNA γονιδίου (κόκκινο), την περιοχή  ITS1 (μαύρο), 5S rDNA γονίδιο 

(μπλε), την περιοχή ITS2 (μαύρο) και 5’ άκρο του 28S rDNA γονιδίου (κόκκινο). 
 

 
 

4.2 Ευθυγράμμιση των αλληλουχιών των περιοχών ITS1 και ITS2 

 
Η ευθυγράμμιση των 13  ITS1 και ITS2 αλληλουχιών του C. dactylon έδειξε την παρουσία 

πολυμορφικών θέσεων στη νουκλεοτιδική τους αλληλουχία η οποία οφείλεται είτε σε 

υποκαταστάσεις βάσεων είτε ελλείψεις (Εικόνα 2). Τα αποτελέσματα αυτά  υποδηλώνουν ότι 

οι αλληλουχίες της περιοχής ITS1   και της ITS2 παρουσιάζουν παραλλακτικότητα μεταξύ 

φυτών του ιδίου είδους.

https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_aethiopicus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_incompletus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_nlemfuensis&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_radiatus&action=edit&redlink=1
https://en.wikipedia.org/w/index.php?title=Cynodon_transvaalensis&action=edit&redlink=1
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Α 
 
 

 

 
 

Β 
 

 
 

Εικόνα 2. Ευθυγράμμιση των αλληλουχιών της περιοχής ITS2 (Α) και ITS1 (Β) στα 13 διαφορετικά φυτά του είδους C. 

dactylon
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4.3 Ανάλυση της δευτεροταγούς δομής των αλληλουχιών της περιοχής ITS1 και ITS2 
 

στο C.dactylon 

 
Η πρώτη εκτίμηση της προβλεπόμενης δευτεροταγούς δομής των ΙΤS2 ριβοτύπων   που 

ανήκουν στο C.dactylon  (KP057014 C.dactylon, KP057015 C.dactylon και KP057016C) 

πραγματοποιήθηκε με τη χρήση του λογισμικού  ExpARNA. Τα αποτελέσματα έδειξαν ότι 

όλοι οι ΙΤS2 ρυβότυποι αναδιπλώνονται σε τέσσερεις έλικες, Ι, ΙΙ, ΙΙΙ και IV ( Εικόνα 3). 

 

Η διαμόρφωση των ελίκων Ι, ΙΙ και IV   παρέμειναν συντηρημένες σε όλους τους 

εξεταζόμενους ΙΤS2 ριβότυπους, ενώ η διαμόρφωση της έλικας ΙΙΙ στο KP057016 C.dactylon 

του παρουσιάζει  μια απόκλιση (Εικόνα 3). 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Εικόνα 3. Δευτεροταγής δομή των ΙΤS2 ριβοτύπων KP057014 C.dactylon, KP057015 C.dactylon και KP057016 C.dactylon 

μέσω του λογισμικού ExpARNA 
 

 
 
 

Ανάλυση της δευτεροταγούς δομής των ΙΤS2 ριβοτύπων KP057014 C.dactylon, KP057015 
 

C.dactylon και KP057016C όπως αυτές προβλέπονται από τη ITS2 databank έδειξε παρόμοιες 

διαταραχές στη διαμόρφωση της έλικας ΙΙΙ στο KP057016 C.dactylon (Εικόνα 4).
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Εικονα 4. Δευτεροταγής δομή της αλληλουχίας των ΙΤS2   ριβοτύπων KP057014 C.dactylon, KP057015 C.dactylon και 

KP057016 C.dactylon όπως αυτές προβλέπονται  από τη ITS2 databank 

 
 
 

Η προβλεπόμενη συναινετική δευτεροταγής δομή των 13 ΙΤS2 ριβοτυπων  του C.dactylon 

καθώς και η ευθυγράμμιση των αλληλουχιών με βάση τις ομοιότητες στην πρωτοταγή και 

δευτεροταγή δομή απεικονίζεται στην εικόνα 5. Ανάλυση της συναινετικής δευτεροταγούς 

δομής οι έδειξε ότι η πλειονότητα των νουκλεοτιδίων εμπλέκονται στη δημιουργία κανονικών 

ζευγών βάσεων (π.χ. A-U ή G-C), τα οποία μετέχουν στο σχηματισμό μια ανοικτής δομής με 

τέσσερεις έλικες ( Ι, II, III και IV) (Εικόνα 3). Οι είλκες Ι, ΙΙ και IV είναι συντηρημένες σε ότι 

αφορά τη διαμόρφωση τους, ενώ η διαμόρφωση της έλικας ΙΙΙ φαίνεται να διαταράσσεται όσο 

αυξάνεται ο αριθμός των υπό μελέτη δειγμάτων (Εικόνα 5). Τούτο φαίνεται να οφείλεται στη 

συσσώρευση μεταλλάξεων (ελλείψεις) στις αλληλουχίες που εμπλέκονται στο σχηματισμό της 

έλικας ΙΙΙ (Εικόνα 5). 

 

Ανάλυση της συναινετικής δευτεροταγούς δομής των 13 ΙΤS1 ριβοτύπων   του C.dactylon 

καθώς και η ευθυγράμμιση των αλληλουχιών με βάση τις ομοιότητες στην πρωτοταγή και 

δευτεροταγή δομή απεικονίζεται στην εικόνα 6. Τα αποτελέσματα έδειξαν ότι η πλειονότητα 

των νουκλεοτιδίων εμπλέκονται στη δημιουργία κανονικών ζευγών βάσεων τα οποία μετέχουν 

στο σχηματισμό μιας ανοικτής δομής με τρεις έλικες (Εικόνα 6). Στη έλικα Ι παρατηρείται  ο
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σχηματισμός μη κανονικών αλλά σταθερών ζευγών βάσεων (π.χ. G-U) και ζευγών βάσεων τα 

οποία προήλθαν από αντισταθμιστικές αλλαγές. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Εικόνα 5. Ευθυγράμμιση της ITS2 ριβοτύπων στα 13 διαφορετικά C. dactylon με βάση τις ομοιότητες 

στην πρωτοταγή και δευτεροταγή δομή με τη χρήση του λογισμικού LocARNA.
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Εικόνα 6. Ευθυγράμμιση της ITS1 ριβοτύπων στα 13  διαφορετικά C. dactylon με βάση τις ομοιότητες στην 

πρωτοταγή και δευτεροταγή δομή με τη χρήση του λογισμικού LocARNA. 
 

 
 

4.4 Συναινετική δευτεροταγής δομής της περιοχής ITS1 και ITS2 σε 7 είδη του γένους 
 

Cynodon 

 
Με βάση τη συναινετική δευτεροταγή δομή της περιοχής ΙΤS1 και της ΙΤS2 του C.dactylon 

πραγματοποιήθηκε η ευθυγράμμιση των  RNA αλληλουχιών ΙΤS1 και ΙΤS2  των 7 ειδών του 

γένους Cynodon με βάση τις ομοιότητες στην πρωτοταγή και δευτεροταγή δομή και η 

κατασκευή της προβλεπόμενης συναινετικής δευτεροταγούς δομής της περιοχής ΙΤS1 και 

ΙΤS2 των 7 ειδών του γένους Cynodon. Τα αποτελέσματα   έδειξαν ότι τα περισσότερα
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νουκλεοτίδια του ΙΤS2 και του ΙΤS1 εμπλέκονται στο σχηματισμό κανονικών ή μη-κανονικών 

ζευγών βάσεων που ανήκουν σε έλικες (Εικόνα 7 και Εικόνα 8). Επίσης κατέδειξε την 

παρουσία ζευγών βάσεων που παρουσιάζουν αντισταθμιστικές αλλαγές ( Εικόνα 7 και Εικόνα 

8). 
 

 

Ανάλυση της προβλεπόμενης συναινετικής δευτεροταγούς δομής  της περιοχής ΙΤS1 μεταξύ 

των 7 ειδών του γένους Cynodon έδειξε ότι τόσο η διαμόρφωση όσο τα σχηματιζόμενα ζεύγη 

βάσεων των ελίκων ΙΙ και ΙΙΙ παρέμειναν  συντηρημένα, ενώ στην έλικα Ι παρατηρήθηκαν 

σημαντικές αποκλίσεις τόσο στη διαμόρφωση της έλικας όσο και στο ποσοστό των 

νουκλεοτιδίων που εμπλέκονται στο σχηματισμό κανονικών ζευγών βάσεων (Εικόνα 7 και 

Εικόνα 8). Παρόμοια ανάλυση της προβλεπόμενης συναινετικής δευτεροταγούς δομής  της 

περιοχής ΙΤS2 έδειξε ότι τόσο η διαμόρφωση  όσο τα σχηματιζόμενα ζεύγη βάσεων των οι 

ελίκων I, ΙΙ και ΙV παρέμειναν  συντηρημένα, ενώ στην έλικα III παρατηρήθηκαν σημαντικές 

αποκλίσεις τόσο στη διαμόρφωση της έλικας όσο και στο ποσοστό των νουκλεοτιδίων που 

εμπλέκονται στο σχηματισμό κανονικών ζευγών βάσεων (Εικόνα 7). Τα αποτέλεσμα αυτά 

καταδεικνύουν τη συσσώρευση μεταλλάξεων στο τμήμα των αλληλουχιών της περιοχής ΙΤS1 

ή της ΙΤS2 που εμπλέκεται στο σχηματισμό της έλικας Ι η της ΙΙΙ, αντίστοιχα.
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Εικόνα 7. Προβλεπόμενη συναινετική δευτεροταγής δομή των ITS1  και ΙΤS2 αλληλουχιών 7 ειδών του γένους 

Cynodon.
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Εικόνα 7. Ευθυγράμμιση των   RNA αλληλουχιών ΙΤS1 και ΙΤS2  των 7 ειδών του γένους με βάση τις ομοιότητες στην 

πρωτοταγή και δευτεροταγή δομή με τη χρήση του λογισμικού LocARNA. Οι τελείες αντιστοιχούν σε μονόκλωνες 

αλληλουχίες βάσεων και οι παρενθέσεις σε νουκλεοτίδια που εμπλέκονται στο σχηματισμό έλικας. Οι βάσεις που δεν 

παρουσιάζουν παραλλακτικότητα κατά την ευθυγράμμιση και ανήκουν σε έλικες έχουν μπορντό χρώμα. Οι βάσεις που 

ανήκουν σε έλικες αλλά σχηματίζουν μη κανονικά ζεύγη βάσεων υποδηλώνονται από το ροζ ή ανοικτό κίτρινο χρώμα, ενώ 

οι βάσεις που ανήκουν σε έλικες αλλά παρουσιάζουν αντισταθμιστική παραλλακτικότητα  έχουν χρώμα ανοικτό ή σκούρο 

πράσινο. 
 

 
 
 
 

4.5 Φυλογενετικές σχέσεις μεταξύ των ειδών του γένους Cynodon 
 

Οι αλληλουχίες της περιοχής ΙΤS2 θεωρούνται ως οι περισσότερο αξιόπιστοι δείκτες για την 

διερεύνηση των φυλογενετικών σχέσεων μεταξύ φυτών του ιδίου γένους (Cynodon). Ως εκ 

τούτου εξετάστηκε εάν οι αλληλουχίες της περιοχής ITS1 ή της περιοχής ITS2 αποτελούν 

αξιόπιστους δείκτες για την φυλογενετική ανάλυση των ειδών του γένους Cynodon. Για αυτό 

τον σκοπό κατασκευάστηκε φυλογενετικό δένδρο με βάση την ανάλυση neightbor-joining των
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αλληλουχιών της περιοχής ITS1 και της ITS2 από πιστοποιημένα είδη του γένους Cynodon. 

Τα αποτελέσματα έδειξαν τα φυτά του είδους C. dactylon ομαδοποιούνται διαφορετικά στα 

δυο δενδρογράμματα. Στο δενδρόγραμμα με βάση το ΙΤS1 όλα τα είδη C. dactylon 

ομαδοποιούνται σε ένα κλάδο μαζί με το είδος C.nlemfuensis από το οποίο όμως παρουσιάζουν 

σαφή γενετική απόσταση(Εικόνα 9). Στο δενδρόγραμμα με βάση το ΙΤS2 τα είδη C. dactylon 

ομαδοποιούνται σε ένα κλάδο μαζί με το είδος C.transvalensis από το οποίο όμως 

παρουσιάζουν σχετικά μικρή γενετική απόσταση (Εικόνα 10 ). 

 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

Εικόνα 9: Δενδρόγραμμα με βάση το ΙΤS1 όλα τα είδη C. dactylon ομαδοποιούνται σε ένα κλάδο μαζί με το είδος 

C.nlemfuensis
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Εικόνα 10: Δενδρόγραμμα με βάση το ΙΤS2 τα είδη C. dactylon ομαδοποιούνται σε ένα κλάδο μαζί με το είδος C.transvalensis
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5. ΣΥΖΗΤΗΣΗ 
 

 
 
 

Το γένος Cynodon (Οικογενεια Poaceae) περιέχει 9 είδη και 10 ποικιλίες με το Cynodon 

dactylon  (κοινή Αγριάδα) να αποτελεί το είδος με το μεγαλύτερο βαθμό εξάπλωσης  (Shi H 

et al.,2012). 

 

Η  περιοχή  ITS  είναι  ένα μικρό  τμήμα του  45s  rDNA.  Το  γονιδίωμα  των  φυτών  φέρει 

εκατοντάδες αντίγραφα του 45s rDNA.  Δέσμες διαδοχικά επαναλαμβανόμενων αντιγράφων 

του 45s rDNA διασπείρονται σε διαφορετικές περιοχές του γονιδιώματος. Ανάλυση της 

περιοχής ITS σε δεκάδες φυτά έχει δείξει ότι τα αντίγραφα της περιοχής παρουσιάζουν μικρή 

παραλλακτικότητα είτε μεταξύ ατόμων του ιδίου είδους (intra-species) είτε στο ίδιο το άτομο 

(inta-individual) (Song et al., 2012 ). Ωστόσο, η παραλλακτικοτητα της ΙTS είναι μεγαλύτερη 

μεταξύ φυτών διαφορετικού είδους σε σύγκριση με φυτά από ίδιο είδος ( Εικόνα 2 ).Τα 

αποτελέσματα μας έδειξαν ότι οι ΙΤS1 και ΙΤS2 παρουσιάζουν πολυμορφισμούς εντός του 

ιδίου είδους του φυτού C. dactylon. 

 

H ανάλυση της συναινετικής δευτεροταγούς δομής της περιοχής ITS1 και της ITS2  έδειξε ο 

κύριος όγκος των πολυμορφικών θέσεων στις αλληλουχίες του ΙΤS1 και ΙΤS2 που οφείλονται 

σε μεταλλάξεις είτε λόγω εξέλιξης των ειδών του γένους Cynodon είτε εντός του ίδιου είδους 

συσσωρεύονται σε συγκεκριμένες έλικες. Οι μεταλλάξεις που εδράζονται στις άλλες έλικες 

δεν φαίνεται να επηρεάζουν σημαντικά τη δευτεροταγή δομής διότι ανήκουν  αφορούν κυρίως 

αντισταθμιστικές αλλαγές ή επιτρέπουν το σχηματισμό μη-κανονικών αλλά σταθερών ζεύγων 

βάσεων. Η σωστή επεξεργασία του 45s rDNA  μεταγραφήματος  προϋποθέτει την παρουσία 

σωστών δευτεροταγών δομών τόσο ITS1 όσο και στο ITS2 μεταγράφημα. Πιθανώς, κάποιες 

έλικές να πιο σημαντικές από άλλες   για την σωστή επεξεργασία του 45s rDNA 

μεταγραφήματος . 

 

Οι αλληλουχίες των περιοχών ITS1 και ITS2 χρησιμοποιούνται ευρύτατα στην φυλογενετική 

ανάλυση των φυτών ( Εικόνα 9 & 10 ). Γενικά έχει δειχθεί ότι η περιοχή ITS1 είναι κατά μέσο 

ορό περισσότερο μεταβλητή από την ITS 2 στα περισσότερα είδη των φυτών και μυκήτων. Τα 

αποτελέσματα έδειξαν ότι νουκλεοτιδικές αλληλουχίες τόσο της περιοχής ΙΤS1 όσο και της 

ΙΤS2 αποτελούν ικανοποιητικούς μοριακούς δείκτες για τη φυλογενετική ανάλυση των ειδών 

του γένους Cynodon, γεγονός το οποίο συνάδει με τα συμπεράσματα άλλων ερευνητικών 

ομάδων  (Han et al., 2010; He et al., 2010; Li et al., 2010; Liu et al., 2012a, 2012b; Μa et al., 

2010; Song et al., 2009; Sun et al., 2011; Yang et al., 2011; Yao et al., 2009; Zuo et al., 2011).
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Η παραλλακτικότητα της περιοχής ITS1 ή της ITS2 που παρατηρείται τόσο εντός του ιδίου 

είδους όσο και μεταξύ διαφορετικών ειδών φυτών του ιδίου γένους προσφέρει τη δυνατότητα 

ανάλυσης ποικιλιών και υβριδίων του Cynodon  μέσω αλληλουχισης επομένης γενιάς (Next 

generation sequencing, NGS) των περιοχών ITS1 και ITS2. Αυτή η προσέγγιση έχει επιτρέψει 

την διάκριση ποικιλιών και οικοτύπων στα φυτά (Cynodon ). Επιπλέον η διακριτική ικανότητα 

της   NGS έχει επιτρέψει τον εντοπισμό και ποσοτικοποίηση προσμίξεων σε μίγματα 

αποξηραμένων φαρμακευτικών φυτών (Ivanova et al., 2016). Ως εκ τούτου θα ήταν 

ενδιαφέρον να εξεταστεί εάν μέσω της προσέγγισης αυτής μπορούν να διαφοροποιηθούν τα 

διαφορετικά υβρίδια ( C.dactylonX C.transvalensis ).
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ΠΑΡΑΡΤΗΜΑ 
 

ITS 1 
 

C. dactylon ITS1 
 

>KP057014C.dactylon 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP057015C.dactylon 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP057016C.dactylon 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGTACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP057017C.dactylon 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGTACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>GQ470555C.dactylon 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>DQ655795C.dactylon 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP873313C.dactylon 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP873312C.dactylon 
TCGTGACCCTGATGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 

 
 

>AF058818C.dactylon 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGATGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTGTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCAGGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 

>AF058822C.dactylon 
TCGTGACCTGACGAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTGTCGGTGTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGG 
GCGGTGTGCCAAAAGAACCCAGGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGCA 
GCGATGCTATG 

 

 
>KP873303C.aethiopicus 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
TGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCAACCCCGTG 
CAGCGATGGTATG 

 
>KP873302C.aethiopicus 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
TGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCAACCCCGTG 
CAGCGATGGTATG 

 
>GU359246C.incompletus
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TCGTGACCCTAACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGT 
GCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCAACCCCGTGC 
AGCGATGGTATG 

 
>GU359245C.incompletus 
TCGTGACCCTAACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAGT 
GCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCAACCCCGTGC 
AGCGATGGTATG 

 
 

>KP873322 C.nlemfuensis 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTACGGCGTCAAGGAGAAGTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
 

>KP873326C.nlemfuensis 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCAGCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP873324C.nlemfuensis 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACCTGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCAGCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCTTGC 
AGCGATGCTATG 

 
>KP873327C.radiatus 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCGACCTTCTTCA 
GAAGGGCGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCGTTGCTTGGGGCCTCGTCCGGCTTGCCGGATGCACCCC 
GTGCAGCGATGCTATG 

 
>KP873328C.transvaalensis 
TCGTGAGCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGTGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCATGC 
AGCGATGCTATG 

 
>GU359250C.transvaalensis 
TCGTGAGCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCACCTATGCTGCCGGTTGATGGGCTTGCACCTATCTCTCGGTCTAGGCCACCGACCTTCTTCAGAAG 
GGCGGTGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATGTTGCCTTGCTTGGGGCCTCGGCCGGCTTGCCGGATGCACCCCATGC 
AGCGATGCTATG 

 
 

>KP873235Stapfochloaciliata 
TCGTGACCCTGACCAAAACAAACCGTGAACATGTCATCTATGCTGCCGGTTGATGGGGCGTGCACCTATCTCTCGGTCCAGGCCACCGACCTTCTTCAGAA 
GGACGGGGTGCCAAAAGAACCCACGGCGCCGTATGGCGTCAAGGAGAACTAATATTGCCTTGCTTTGGGGCCACGGCCGGCTTGCCGGTTGCACCCCGT 
GCAGCGATGCTATG
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ITS 2 
 

C. dactylon ITS2 
 

>KP057014C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
TGTAGCTCGGACCG 

 
>KP057015C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
TGTAGCTCGGACCG 

 
>KP057016C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACGTCATGTTATGCGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTACGTAGCT 
CGGACCG 

 
>KP057017C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACGTCATGTTATGCGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTACGTAGCT 
CGGACCG 

 
>GQ470555C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
TGTAGCTCGGACCG 

 
>DQ655795C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCG 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAAGTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
CGTAGCTCGGACCG 

 
>KP873313C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
TGTAGCTCGGACCG 

 
>KP873312C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGAGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTA 
TGTAGCTCGGACCG 

 
>AF058812C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCCTAC 
GTAGCTCGGACCG 

 

>AF058818C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCCTAC 
GTAGCTCGGACCG 

 

>AF058822C.dactylon 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTAC 
GTAGCTCGGACCG 

 
 

>KP873303C.aethiopicus 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGGCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGTTGCTCG 
GACAG 

 
>KP873302C.aethiopicus 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGGCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGTTGCTCG 
GACAG 

 
>GU359246C.incompletus
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CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGGTGCC 
GGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGAGGACCCATGGTTTGGAGCG 
TATGCAGTTCGGACAG 

 
>GU359245C.incompletus 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCTAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGGTGCC 
GGTCACAGCAGTTGGTGGATGGCACATGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGAAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGAGGACCCATGGTTTGGAGCG 
TATGCAGTTCGGACAG 

 
>KP873322C.nlemfuensis 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTAT 
GTAGCTCGGACCG 

 
>KP873326C.nlemfuensis 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGCAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTCT 
GTAGCTCGGACCG 

 
>KP873324C.nlemfuensis 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGGCAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTCT 
GTAGCTCGGACCG 

 
>KP873327C.radiatus 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCCGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTGTGGTGGGCCGAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCC 
GGTCACAGCAGATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAGCTCCCGGTGATGTTATGCCCCGTTGGACCCATATGGTTTGGAGCG 
TATGTAGCTCGGACCG 

 
>KP873328C.transvaalensis 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCATATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGTAGCGTATGT 
AGCTCGGACCG 

 
>GU359250C.transvaalensis 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATCCCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATTCCATAGTGTATGGTGGGCCAAAGAGGCGGCTGCCGGCGGTGCCG 
GTCACAGCATATGGTGGATGGCACAAGTTATTCTCGGTGTTGTGATCCTGACAACTCCCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGTAGCGTATGT 
AGCTCGGACCG 

 
>KP873235Stapfochloaciliata 
CGCCAAAAGACACTCCACCGCAATTGCGGTCTGGACGTGGTGTTTGGCCCCTCATCCCGTCGTGTATGGTGGGCCAAAGATGCGGCTGCTGGCGGTGCCG 
GTCACAGCACATGGTGGATGACACAAGTTATTCTCGGTGTTATGATCTGACAACCCTCGGTCATGTTATGCCCCTTTGGACCCATGGTTTGGAGCGTATGT 
AGCTCGGACCG 


