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Öz 

Mikroskopi ve kültür tekniklerine dayanan geleneksel mikrobiyal yöntemler oldukça etkili olmalarına rağmen, çevresel örneklerde 

bulunan mikrobiyal türlerin yüksek çeşitliliğini tanımlamakta zaman zaman yetersiz kalmaktadır. Geçtiğimiz son yirmi yılda, moleküler 

teknikler önemli düzeyde gelişmiştir ve genomik yaklaşımlar mikroorganizmaların dağılımını daha kapsamlı ve nicel olarak tanımlamak 

için kullanılmaktadır. Bu pilot çalışmada, Tuz Gölü'nde bulunan prokaryotik ve ökaryotik mikroorganizmaların çeşitliliği 

metabarkodlama yaklaşımıyla araştırılmıştır. 16S / 18S rDNA dizilemesi sonuçlarına göre, örneklerde ortalama 29 arkeal, 23 bakteriyel 

ve 61 ökaryotik OTU belirlenmiştir ve prokaryotik OTU`ların oranı %65,3'tür. Tüm örneklerde, en çok belirlenen arkeal OTU 

Euryarchaeota şubesinden Haloquadratum walsbyi`e aittir ve en yaygın bakteriyel OTU`lar ise Salinibacter cinsinin üyelerine aittir. 

18S rDNA sekanslama sonuçlarına göre, en çok gözlenen ökaryotik OTU, Dunaliella salina`dır. Bu çalışmada, in vitro kültürü 

yapılamayan birçok prokaryotik ve ökaryotik OTU tespit edilmiş ve veritabanlarındaki 16S rDNA sekanslarına % 97'den az benzerliği 

(% 92) olan bir OTU belirlenmiştir. Elde edilen sonuçlar, Tuz Gölü'ndeki mikrobiyal toplulukların yapısının ve bileşiminin 

aydınlatılmasına katkıda bulunma potansiyeline sahiptir.  
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A pilot study for determining microorganisms in Lake Tuz, Turkey by 

metabarcoding approach 

Abstract 

Although traditional microbial methods based on microscopy and culture techniques are highly effective, they are sometimes inadequate 

to identify the high diversity of microbial species found in environmental samples. In the past two decades, molecular techniques have 

improved significantly, and genomic approaches have been used to provide a more comprehensive and quantitative description of the 

distribution of microorganisms. In this pilot study, prokaryotic and eukaryotic microbial diversity of the samples from Lake Tuz was 

investigated by metabarcoding approach. According to the 16S / 18S rDNA sequencing results, an average of 29 Archaea, 23 Bacteria 

and 61 Eukaryotic OTUs were determined in the samples and the ratio of prokaryotic OTUs was 65.3%.   In all examples, the most 

detected archaeal OTU belongs to Haloquadratum walsbyi from the Euryarchaeota branch, and the most common bacterial OTUs 

belong to the members of the genus Salinibacter. In accordance with the 18S rDNA sequencing results, the most abundant eukaryotic 

OTU is Dunaliella salina. In this study, many prokaryotic and eukaryotic OTUs that could not be cultured in vitro were detected and 

an OTU with less than 97% similarity ( 92%) to 16S rDNA sequences in their databases was determined. The results obtained have 

the potential to contribute to the clarification of the structure and composition of microbial communities in Lake Tuz. 
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1. Giriş 

Ekosistem kararlılığına ve sürdürülebilirliğine katkıda bulunması nedeniyle biyoçeşitlilik örüntülerini açıklamak ve öngörmek  

oldukça önemlidir. Geçtiğimiz yüzyıl boyunca gerçekleştirilen biyoçeşitlilik temelli araştırmaların çoğunda sadece bitki ve 

hayvanlara odaklanılmıştır. Ancak, giderek artan moleküler ve ekolojik kanıtlar, mikroorganizmaların öngörülenden daha yüksek 

çeşitliliğe sahip ve karmaşık olduğunu göstermiştir (Pace, 1997; Harris ve ark., 2013). Mikroorganizmalar, sayıca üstün olmalarının 

yanı sıra taksonomik ve metabolik olarak da en yüksek çeşitliliğe sahip gruptur (Pike ve ark., 2018). Günümüzde, az keşfedilmiş ve 

bazı uç özelliklere sahip ortamlar (yüksek ya da düşük sıcaklık, yüksek ya da düşük pH gibi) başta olmak üzere çeşitli habitatlarda 

mikrobiyal biyoçeşitlilik çalışmaları gerçekleştirilmiştir.  

Dünya genelinde yaygın olarak bulunan yüksek tuzluluğa sahip ortamlar arasında göller, tuzlalar ve göletler, doğal kaynaklar ve bazı 

topraklar sayılabilir (Oren, 2014). Hipersalin ekosistemlerde yapılan biyoçeşitlilik araştırmalarında çoğunlukla tuzlalar ve göller 

üzerine yogunlaşılmıştır (Tazi ve ark., 2014; Ventosa ve ark., 2014; Abdallah ve ark., 2016). Bu çalışmalarda, incelenen hipersalin 

ortamların bakteriler, arkeler, virüsler ve ökaryotlar da dahil olmak üzere tüm taksonomik grupları içerdiği gösterilmiştir ( Emerson 

ve ark., 2012; Emerson ve ark., 2013; Oren, 2014). Bununla birlikte, farklı taksonların dağılımının ve popülasyo n büyüklüğünün, 

ortamın tuzluluk özelliğine bağlı olarak değişebileceği rapor edilmiştir, örneğin, %25'in üzerindeki tuzluluklarda, arkelerin  

bakterilerden daha baskın olabileceği belirlenmiştir (Simachew ve ark., 2016).  

Günümüzde çeşitli çevresel örneklerde tür çeşitliliğini karakterize etmek için sıklıkla amplikon dizileme esasına dayanan 

metabarkodlama yaklaşımı kullanılmaktadır ve bu yöntemin nadir taksonları belirleyebilme potansiyeline sahip olduğu kabul 

edilmektedir.  Bu yaklaşım ilk olarak mikrobiyal topluluklara (Sogin ve ark., 2006) uygulanmıştır. Daha sonra, mantarlar (Fouts ve 

ark., 2012), omurgasızlar (Porazinska ve ark., 2010), bitkiler (Hiiesalu ve ark., 2012) ve omurgalılar ı (Kowalczyk ve ark., 2011; 

Raye ve ark., 2011; Brown ve ark., 2012) kapsayan çalışmalarda kullanılmıştır.  Metabarkodlama yönteminin sahip olduğu yüksek 

duyarlılık ve özgüllük, özellikle in vitro ortamda üretilemeyen organizmalar konusunda avantaj sağlamaktadır (Fouts ve ark., 2012; 

Abdelfattah ve ark., 2017; Pavan-Kumar ve ark., 2015). Bu yöntemde, ilgilenilen domeyndeki türler arasında yüksek oranda korunan 

ancak tür hatta alttür seviyesinde filogenetik ayrım yapmaya olanak sağlayacak değişken bölgelere sahip olduğu bilinen bazı g en 

bölgelerinden (örneğin bakteriler için 16S rDNA geni, ökaryotlar için 18S rDNA geni ve ITS bölgesi) yararlanılmaktadır (Amaral-

Zettler ve ark., 2009; Caporaso ve ark., 2011; Caporaso ve ark., 2012; Parada ve ark., 2016; Walterse ve ark., 2016) .  

Bu pilot araştırmada örnekleme alanı olarak seçilen Tuz Gölü, çevresindeki flora ve faunasıyla dünyanın en önemli doğal 

alanlarından biri olarak kabul edilmektedir ve sahip olduğu biyolojik çeşitlilik değerlerinden dolayı Özel Çevre Koruma Bölge si 

olmasının yanı sıra Önemli Kuş Alanı (ÖKA), Önemli Bitki Alanı (ÖBA) ve Önemli Doğa Alanı (ÖDA) statülerini de taşımaktadır. 

Ankara'nın 120 km güneyinde, merkez platoda yer alan Tuz Gölü, 1665 km2 toplam yüzölçümü ile Türkiye'nin en büyük ikinci 

gölüdür. Kış mevsiminde göl sığdır (1-2 m), yaz aylarında ise kurur ve tuz konsantrasyonu %33'e ulaşır. Türkiye’de yıllık tuz 

üretiminin yarısından fazlasına katkıda bulunan Tuz Gölü, thalassohaline özellikte bir iç su kütlesidir (Koday, 1999).  

Bu pilot çalışmanın amacı, Tuz Gölü mikrobiyal biyoçeşitliliğinin kültürden bağımsız bir yöntem olan metabarkodlama yaklaşımı 

kullanılarak belirlenmesidir. Literatürde, Tuz Gölü mikrobiyal biyoçeşitliliğini inceleyen çalışmalar mevcuttur (Birbir ve Sesal, 

2003; Mutlu, 2006). Ancak, genellikle prokaryotik organizmalara odaklanılmış olan bu çalışmalarda yakın zamana kadar mikroskopi 

ve kültür tekniklerine dayanan yöntemler tercih edilmiştir. Mutlu ve arkadaşlarının (2008) kültürden bağımsız bir yöntem 

kullandıkları araştırmalarında ise, Tuz Gölü’nde yaygın olarak bulunan arke ve bakteri domeynlerine ait türler tanımlanmıştır. Ancak 

literatürde, Tuz Gölü ökaryotik mikroorganizmalarının değerlendirildiği bir çalışma mevcut değildir. Bu nedenle, bu pilot çalışma 

Tuz Gölü'ndeki prokaryotik ve ökaryotik mikrobiyal toplulukların çeşitliliğinin aydınlatılmasına katkıda bulunma potansiyeline 

sahiptir.  

 

2. Materyal ve Metot 

2.1. Örnekleme ve Fizikokimyasal Analiz 

Bu araştırmada, Tuz Gölü`nde seçilen bir pilot bölgeden (38°57′36.3″N, 33°24′31.4″E) mikrobiyal çeşitliliğinin belirlenmesi 

amacıyla, Mart 2018'de, 10 ila 40 cm derinlikten, beş adet su örneği (∼1 L) aseptik olarak alınmıştır (Şekil 1). Alınan tüm örnekler 

4 °C'de muhafaza edilmiş ve hemen laboratuvara taşınmıştır. Örneklerde fizikokimyasal parametrelerin (toplam tuzluluk, majör 

anyon ve katyon konsantrasyonları (Na+, K+, Ca2+, Mg2+ Cl–, CO3
2-, SO4

2– ve NO3
– ile pH) analizi Hacettepe Üniversitesi Su Kimyası 

Laboratuvarı tarafından yapılmıştır.  
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Şekil 1. Tuz Gölü, Türkiye.  Örnekleme alanı kırmızı belirteç ile işaretlenmiştir (Uydu görüntüsü: Google/Google Maps (n.d.)).  

2.2.DNA İzolasyonu ve Metabarkodlama 

DNA izolasyonu için, alandan getirilen su örnekleri (500 ml), vakumla filtreden (0.22 um filtre membranı) süzülmüştür. Filtre 

membranları daha sonra kesilerek küçük parçalara bölünmüştür ve ZymoBIOMICS® DNA Miniprep Kiti (Zymo Research, Irvine, 

CA) kullanılarak üreticinin talimatlarına göre DNA izolasyonu gerçekleştirilmiştir. İzole edilen DNA örnekleri %1 agaroz jelde 

kontrol edilmiştir ve DNA miktarı Nanodrop 2000 UV-Vis spektrofotometresi (Thermo Fisher, A.B.D.) kullanılarak belirlenmiştir. 

DNA örnekleri hizmet alımını gerçekleştiren firmaya teslim edilene kadar −20 °C'de muhafaza edilmiştir.  

Örneklerden izole edilen yüksek kalitedeki DNA, dizileme hizmeti için Zymo Research (Irvine, California, A.B.D.)’ye 

gönderilmiştir. Prokaryotik 16S rDNA geninin V4-V5 değişken bölgelerini hedefleyen özgül primerler (beklenen amplikon 

büyüklüğü yaklaşık 300-350 bç) (515F (5'-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3') ve 806R (5'-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3')); 

ve ökaryotik mikroorganizmaların tespit edilmesi için 18S rDNA geninin V9 değişken bölgesine özgül primerler (beklenen amplikon 

büyüklüğü yaklaşık 260 bç) (1391F (5’-GTACACACCGCCCGTC-3’) ve EukBR (5’-TGATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC-3’) 

kullanılmıştır (Amaral-Zettler ve ark., 2009; Caporaso ve ark., 2011; Caporaso ve ark., 2012; Parada ve ark., 2016; Walterse ve ark., 

2016). “Earth Microbiome Project” de önerilen protokollere uygun barkod primer seti Illumina MiSeq cihazına adapte edilmiş olarak 

kullanılmıştır (Caporaso ve ark., 2012). Amplikon kütüphaneleri hazırlandıktan sonra, ürünlerin miktarı, qPCR floresan okumaları 

ile ölçülmüş ve eşit molaritede birleştirilmiştir. Birleştirilmiş kütüphane, Select-a-Size DNA Clean & Concentrator ™ (Zymo 

Research, Irvine, CA) kullanılarak saflaştırılmıştır, TapeStation® ve Qubit® cihazları ile nitel ve nicel kontrolleri yapılmıştır. 

Örnekler firmanın önerdiği protokol izlenerek Illumina MiSeq cihazı ile dizilenmiştir.   

2.3. Verilerin analizi 

Ham veriler Dada2 programı ile işlenerek özgül amplikon dizileri elde edilmiştir ve aynı program kullanılarak kimerik diziler  analiz 

dışı bırakılmıştır (Callahan ve ark., 2016). QIIME v.1.9.1 programındaki UCLUST fonksiyonu 97%’den daha fazla benzerlik içeren 

DNA dizi verilerini operasyonel taksonomik birimler (OTU'lar) olarak kümelemek için kullanılmıştır (Caporaso ve ark., 2010; 

Ramette, 2009). Kimerik OTU'lar, USEARCH algoritması kullanılarak veri setinden çıkarılmıştır (Edgar, 2013). Bir pilot proje olarak 

tasarlanan bu çalışmada, farklı veri bankalarından elde edilen sonuçların karşılaştırılabilmesi için prokaryotik OTU'ların ilişkili 

olduğu taksonların belirlenmesinde Greengenes (DeSantis ve ark., 2006) ve Zymo Research veri bankaları kullanılmıştır. Ancak, 

ökaryotik organizmalar için veri bankalarının halen sınırlı içeriğe sahip olması nedeniyle sadece Zymo Research veri bankası ile 

karşılaştırma yapılabilmiştir. OTU`ların taksonlarla ilişkilendirilmesinde benzerlik alt sınırı olarak %70 uygulanmıştır. Alfa çeşitlilik 

analizleri QIIME v.1.9.1 ile yapılmıştır (Ramette, 2009). 16S and 18S rDNA genlerine ait ham dizileme verileri NCBI veri tabanına 

PRJNA626417 numarasıyla kaydedilmiştir.  

 

3. Araştırma Sonuçları ve Tartışma  

3.1. Fizikokimyasal Analizler 

Örnekleme sırasında ölçülen ortalama sıcaklık 14,2°C ve ortalama pH 7,44`dür. Örneklerin fizikokimyasal özellikleri Tablo 1'de 

gösterilmektedir. Gölden alınan tuz örneklerinde Sodyum (Na+) ve Klorür (Cl-) iyonlarının en yüksek konsantrasyona sahip olduğu 

belirlenmiştir, ek olarak Magnezyum (Mg2+), Potasyum (K+), Kalsiyum (Ca2+) ve Bikarbonat iyonlarının (HC03
-) konsantrasyonları 

da dikkate alındığında, bu kimyasal bileşimin halofilik organizmaları desteklemesi beklenebilir. 
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Tablo 1. Tuz Gölü`nden alınan su örneklerinde belirlenen fizikokimyasal parametreler (iyon konsantrasyonları g/L cinsinden 

verilmiştir). 

Örnek No Renk Sıcaklık 

(C) 

pH Na+ K+ Ca2+ Mg2+ HCO3
- Cl- 

1 

2 

3 

4 

5 

 

Ortalama 

Çok açık pembe 

Çok açık pembe 

Çok açık pembe 

Çok açık pembe 

Çok açık pembe 

 

 

14.22 

 

7,42 

7,42 

7,48 

7,46 

  7,43 

 

  7,44 

127.18 

127.83 

128.18 

127.54 

126.74 

 

127.49 

2.34 

2.27 

2.36 

2.33 

2.12 

 

2.28 

1.41 

1.30 

1.32 

1.37 

1.29 

 

1.33 

4.75 

5.11 

5.73 

5.64 

4.91 

 

5.22 

0.25 

0.23 

0.28 

0.15 

0.21 

 

0.22 

229.35 

229.97 

231.27 

230.99 

228.93 

 

230.1 

 

3.2. 16S rDNA Dizileme 

Bu çalışma kapsamında, Tuz Gölü`nden alınan 5 örnekte prokaryotik mikroorganizmaların çeşitliliği başarılı şekilde karakterize 

edilmiştir. 16S rDNA dizilime sonucu elde edilen ham okumalara veri kalitesini arttırmak için filtreleme uygulanmıştır, örnek başına 

ortalama 20980 yüksek kaliteli çift yönlü okuma elde edilmiştir ve bu okumalar arasında, benzersiz dizilerin sayısı 55 -121 arasında 

değişmektedir. 16S rDNA dizilemesi başarıyla gerçekleştirilen 5 örnekte, OTU’ların kümelenmesi ve ilgili taksonomik birimlere 

atanması sırasında sonuçların güvenirliliği arttırmak amacıyla iki farklı veri tabanı (Greengenes ve Zymo Research) kulla nılarak 

analiz edilmiştir. 

OTU’ların Greengenes veri tabanıyla karşılaştırılması sonucunda, örnek başına belirlenen ortalama prokaryotik OTU sayısı 22'dir 

(örneklerde tanımlanan toplam OTU sayısı 20 ile 47 arasında değişmektedir). Greengenes sonuçlarına göre, örneklerde belirlenen 

OTU`ların ortalama %90,6`sı arke türlerine aittir (örneklerde arke OTU`larının oranı %82,6 ile 96 arasında değişmektedir).  Tüm 

örneklerde tespit edilen arkeal OTU`ların tamamı Euryarchaeota şubesinden Halobacteriaceae ailesine aittir (Şekil 2A ve 2C). En 

yüksek sıklıkta belirlenen arke OTU`ları sırasıyla Halobacterium (%43,8), Haloquadratum (%18), Halorahabdus (%17,8) ve 

Halorubrum (%0,05) cinsleriyle ilişkilidir (Şekil 2E). Bakteri filumları arasında Bacteroidetes baskındır, tüm örneklerde ortalama 

%7,8 oranında belirlenmiştir, onu sırasıyla Proteobacteria (ortalama %1,08), Cyanobacteria (ortalama %0,22), Firmicutes (ortalama 

%0,12) ve Thermi (ortalama %0,04) takip etmektedir (Şekil 2A). Tüm örneklerde toplam 38 farklı bakteri OTU`su tanımlanmıştır. 

Analiz edilen tüm örneklerde bulunan ve en çok rastlanan bakteri OTU`ları sırasıyla Salinibacter (%7), Halomonas (%0,3), 

Marinobacter (%0,2), Idiomarina (%0,1) cinsleriyle ilişkili bulunmuştur (Şekil 2E).  

OTU’ların Zymo Research veri tabanıyla karşılaştırılması sonucunda, örnek başına tanımlanan ortalama prokaryotik OTU sayısı 

52'dir (örneklerde tanımlanan OTU sayısı 30 ile 86 arasında değişmektedir). Tespit edilen arkeal OTU`lar Euryarchaeota ve 

Nanohaloarchaeota şubelerine aittir ve örneklerdeki mikrobiyal kompozisyonun ortalama %90,5`ni oluşturmaktadır (Şekil 2B). En 

yüksek oranda tespit edilen arkeal OTU Halobacteriaceae ailesinin üyeleriyle ilişkilidir (Şekil 2D). Tüm örneklerde tespit edilen 

OTU’ların ortalama %39’u Haloquadratum walsbyi türüne aittir (Şekil 2F). Greengenes veri tabanı karşılaştırma sonuçlarıyla 

uyumlu olarak, Bacteroidetes baskın bakteriyel filumdur (ortalama %7,8), onu sırasıyla Proteobacteria (ortalama %1,08), 

Cyanobacteria (ortalama %0,22), Firmicutes (ortalama %0,12) ve Thermi (ortalama %0,04) takip etmektedir (Şekil 2B). Tüm 

örneklerde ortak olarak bulunan bakteriyel OTU Salinibacter cinsiyle ilişkilidir ve ortalama %7 oranında tespit edilmiştir (Şekil 2F).  

Zymo Research veri tabanıyla yapılan karşılaştırma sonucuna göre, bir OTU (4 adet farklı  dizi varyantına sahiptir) veri tabanındaki 

diğer dizilerle %97’den daha az benzerliğe sahiptir (%90-92), ve bu OTU en yüksek benzerliği (%90-92) Halobonum cinsi ile 

paylaşmaktadır (Şekil 2F). Greengenes veri tabanı sonuçlarına göre ise aynı OTU Halobacteriaceae ailesine atanmıştır fakat herhangi 

bir cins ya da tür ile ilişkilendirilememiştir. Ek olarak NCBI, SILVA ve RDP veri bankalarıyla da karşılaştırılmıştır ancak %95’den 

daha fazla benzerlik gösterdiği bir dizi bulunamamıştır. Literatürde, %97`den daha az oranda 16S rDNA gen dizisi benzerli ğini 

paylaşan birimlerin aynı türe ait olmadığına dair kapsamlı kanıtlar mevcuttur (Martinez-Murcia ve Collins, 1990; Collins ve ark., 

1991; Amann ve ark., 1992; Fow ve ark., 1992; Martinez-Murcia ve ark., 1992; Tindall ve ark., 2010).  Bu nedenle, bahsedilen OTU 

ile ilişkili dizilerin yeni bir türe ait olma olasılığı dikkate alınarak, ileri analizlerle doğrulanana kadar, NCBI veri tabanında ayrı bir 

kayıt oluşturulmuştur.  
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Şekil 2. 16S rDNA metabarkodlama sonuçlarına göre örneklerin rölatif mikrobiyal kompozisyonun (A ve B) filum düzeyinde, (C 

ve D) aile düzeyinde, (E ve F) cins düzeyinde gösterilmesi. A, C, E grafikleri Greengenes veri bankası ve B, D, F grafikleri ise 

Zymo Research veri bankası’ndan elde edilen karşılaştırma sonuçlarından yararlanılarak hazırlanmıştır. 

A B 

E 

D C 

F 



European Journal of Science and Technology 

 

e-ISSN: 2148-2683  371 

Örnekler fizikokimyasal parametreler göz önüne alınarak değerlendirildiğinde, tuzluluk açısından önemli bir fark olmamasına 

rağmen, sodyum ve klorür iyonları bakımından, en yüksek tuzluluğun ölçüldüğü örneklerde (2, 3 ve 4)  arkeal OTU`ların baskın 

olduğu belirlenmiştir (≥93). Görece daha düşük tuzluluğa sahip olan örnekte ise (5) ise çeşitliliğinin daha yüksek olduğu tespit 

edilmiştir (Şekil 3). Genel olarak, tüm örneklerde arkeler en dominant grup olarak belirlenmiştir ve belirlenen arkeal OTU`ların büyük 

çoğunluğu Euryarchaeota filumunda sınıflandırılan türlerle ilişkilidir. Tuz Gölü gibi tuzluluğun %33 oranına yaklaştığı ortamlarda 

arkeler daha önce de baskın domeyn olarak tanımlanmıştır (Simachew ve ark., 2016). Tüm örneklerde en baskın görülen OTU ise 

Haloquadratum walsbyi`e aittir. Bu bulgu, Mutlu ve arkadaşlarının 2008’de Tuz Gölü’nde gerçekleştirdikleri araştırmanın sonucuyla 

uyumludur. Ayrıca, Doğu Anadolu’da farklı tuzlalardan örnek alarak gerçekleştirilen çalışmada elde edilen sonuçlara göre, 

Euryarchaeota, Bacteroidetes, Proteobacteria ile Cyanobacteria üyelerinin hipersalin ortamlarda mikrobiyal kompozisyonun önemli 

bileşenleri olduğu ve Haloquadratum spp. ve Salinibacter spp.’nin en baskın cinsler olduğu yönündeki tespit de (Çınar ve Mutlu, 2016) 

bu çalışmanın sonuçlarıyla da uyumludur. H. walsbyi’nin farklı hipersalin ortamlardaki başarısının yüksek solar radyasyon ve çok 

yüksek magnezyum konsantrasyonlarını tolere edebilmesiyle ilişkili olduğu öne sürülmüştür (Bolhuis ve ark., 2006; Çınar ve Mutlu, 

2016). Çalışmamızda tüm örneklerde en yüksek sıklıkta belirlenen bakteriyel OTU`ların ait olduğu Salinibacter cinsi ve diğer 

Bacteriodetes şubesi üyelerinin, orijinleri bakımından denizle ilişkili olan ya da daha genel anlamıyla  kimyasal içeriği bakımından 

deniz suyuna benzerlik gösteren Tuz Gölü gibi thalassohaline ortamları uygun bir yaşam ortamı olarak benimsedikleri bilinmekt edir 

(Elevi Bardavit ve ark., 2007).  

  

 

Şekil 3. 16S rDNA metabarkodlama verilerine göre örneklerin alfa çeşitlilik analizi sonuçları. 

 

3.3.18S rDNA Dizileme 

Bu pilot çalışma kapsamında, Tuz Gölü`nden alınan 4 örnekte 18S rDNA dizileme başarılı sonuç vermiştir ve mikrobiyal 

kompozisyonun ökaryotik bileşenleri karakterize edilmiştir. 18S rDNA dizileme sonucu elde edilen ham okumalara veri kalitesini 

arttırmak için uygulanan filtreleme sonucunda, örnek başına ortalama 93764 yüksek kaliteli çift yönlü okuma elde edilmiştir. Örnek 

başına tespit edilen ortalama ökaryotik OTU sayısı 61`dir (tanımlanan OTU sayısı 6-92 arasında değişmektedir). Tüm örneklerde 

bulunan ve çok bireyle temsil edilen OTU Chlorophyta`dan Dunaliella salina ile ilişkili olarak bulunmuştur. Bunu sırasıyla 

Saccharomycetales ordosuyla ilişkilendirilen bit OTU (Opisthokonta, Nucletmycea, Fungi) ve Navicula (SAR, Stramenopiles, 

Ochrophyta, Bacillariophyceae) cinsine ait bir OTU ile yine Bacillariophyceae ailesinden bir başka OTU izlemektedir. Opisthokonta, 

SAR, Amoebazoa, Cryptophyceae, Excavata ve Haptopyhta üst gruplarına ait OTU`lar da belirlenmiştir. Ancak, örneklerin her 

birinde çok sayıda okumanın ökaryot canlılara ait olduğu tespit edilmiş olmasına rağmen bu OTU`lar herhangi bir canlı ile 

ilişkilendirilememiştir, bu durumun veri bankalarında henüz ökaryotik türlerin prokaryotlar kadar çok temsil edilmemesinden 

kaynaklanabileceği düşünülmektedir (Şekil 4).  

Örnekler fizikokimyasal parametreler göz önüne alınarak değerlendirildiğinde, tuzluluk ile tespit edilen ökaryotik mikrobiyal 

çeşitlilik açısından önemli bir fark belirlenememiştir.  Bu çalışmada, tüm örneklerde en yaygın görülen ökaryotik OTU`nun 

Dunaliella salina`ya ait olduğu tespit edilmiştir. D. salina daha önce hipersalin habitatların örneklendiği farklı çalışmalarda da 

baskın ökaryotik tür olarak rapor edilmiştir (Elevi Bardavit ve ark., 2007; Oren, 2005).  
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Şekil 4. 18S rDNA metabarkodlama sonuçlarına göre örneklerde rölatif mikrobiyal kompozisyonun (A) filum düzeyinde ve (B) cins 

düzeyinde gösterilmesi.  

 

 

Şekil 5. 18S rDNA metabarkodlama verilerine göre örneklerin alfa çeşitlilik analizi sonuçları.   

4. Sonuç 

Doğal popülasyonların, özellikle de mikrobiyal komünitelerin karmaşıklığı ve çeşitliliği hakkındaki anlayışımız, çevresel bir örnekten 

elde edilen DNA'nın doğrudan dizilemesini başarabilen moleküler tekniklerin ortaya çıkmasıyla gelişmiştir. Mikrobiyal çeşitliliğin 

tespit edilmesinde en çok kullanılan yaklaşımlar olan metagenomik ve metabarkodlama, toprak, deniz gibi çevresel örnekler ya da insan 

vücudu gibi karmaşık toplulukların analizinde bir devrim yaratmıştır. Bu yöntemler, biyoçeşitlilik hakkında bilgi sağlamanın yanı sıra, 

organizmaların yaşam döngüleri ve bulundukları ekosistemdeki işlevleri ve hatta insan sağlığı ile ilişkili rolleri hakkında da fikir 

edinmemizi sağlamaktadır. Ek olarak, özellikle uç özelliklere sahip çevresel kaynaklardan elde edilen bilgiler filogenetik olarak yeni 

canlı türlerinin tanımlanmasına olanak sağlamaktadır (Ghai ve ark, 2011). Geçmişte, kültür temelli teknikler kullanılarak mikrobiyota 

hakkında önemli bilgiler elde edilmiştir, ancak kültürden bağımsız moleküler yaklaşımların kullanılmasıyla birlikte mikrobiyota 

bilgilerinin eksiklikler içerdiği ve hatta yanlış olabildiği görülmüştür (Fouts ve ark., 2012).   

Bu çalışmada, kültürden bağımsız bir yöntem olan metabarkodlama yaklaşımı kullanılarak Tuz Gölü`nde seçilen bir pilot bölgeden 

alınan su örneklerinde mikrobiyal biyoçeşitliliğin ortaya konulması amaçlanmıştır. Metagenomik ve metabarkodlama yaklaşımları, daha 

önce farklı hipersalin ortamların mikrobiyal bileşimlerini araştırmak için kullanılmıştır (Ghai ve ark., 2011; Fernandez ve ark., 2014). 

A B 
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Tuz Gölü’nde daha önce gerçekleştirilen benzer çalışmalarda kullanılan mikroskopi ve kültür tekniklerine dayanan geleneksel 

yöntemler, çevresel örneklerde mevcut olan mikrobiyal çeşitliliği tam olarak belirlemek için zaman zaman yetersiz kalabilmekt edir. 

Bu nedenle, önceki çalışmalarda Tuz Gölü mikrobiyal çeşitliliğinin moleküler karakterizasyonunun yalnızca geleneksel yöntemlerle 

tanımlanabilen halofiller ile sınırlı kalmış olabileceği öne sürülebilir. Ek olarak, Tuz Gölü ökaryotik mikroorganizmalarını 

değerlendiren bir çalışmanın literatürde yer almaması da bu pilot çalışmanın gerçekleştirilmesinin bir diğer önemli nedenidir.  

Sonuç olarak, bu çalışmada, Türkiye’nin en önemli doğal alanlarıdan biri olan Tuz Gölü’nde seçilmiş bir bölgenin mikrobiyal 

kompozisyonun temel bileşenleri tanımlanmıştır. Analizi yapılan örneklerin her birinde mikrobiyom hakkında kapsamlı bir görüş  

elde edilmiştir. Ancak hızla değişen mikrobiyal komünite dinamikleri göz önüne alındığında, büyük bir ekolojik alan olan Tuz 

Gölü’nde sadece tek bir lokasyonun anlık mikrobiyal çeşitliliğinin belirlenmesi yetersizdir. Bu nedenle, gelecekteki çalışmalarda 

farklı mevsimlerde gölün farklı bölgelerinden örnekler alınarak Tuz Gölü mikrobiyotası analizlerinin detaylandırılması 

planlanmaktadır.  
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