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ÖZET 

MİKROBİYEL BİYOÇEŞİTLİLİĞİN KORUNMASI VE 

KARAKTERİZASYONU: BİR KÜLTÜR KOLEKSİYONU MODELİ 

OLUŞTURULMASI 

 

 

Nejat Furkan ÇAĞLAR 

 

Yüksek Lisans, Gıda Mühendisliği Bölümü 

Tez Danışmanı: Prof. Dr. Remziye YILMAZ 

Eylül 2025, 260 sayfa 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları; gıda güvenliği, biyoteknoloji, endüstriyel 

mikrobiyoloji ve araştırma faaliyetleri için kritik bir altyapıdır. Bunlar biyolojik 

çeşitliliğin korunması ve sürdürülebilir kullanımı açısından büyük önem taşımaktadır. Bu 

tez çalışması, daha önceki çalışmalarda yerel mikrobiyel kaynaklardan elde edilen ve 

tanımlaması yapılan maya ve bakteri suşlarının karakterizasyonu, liyofilizasyon ile uzun 

süreli korunması ve elde edilen tüm verilerin ulusal–uluslararası erişime açık, standartlara 

uygun bir dijital altyapı ile yönetilmesini hedeflemiştir. Çalışma, Hacettepe Üniversitesi 

Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu (HUFCC) 

bünyesinde yürütülmüş ve koleksiyonun hem bilimsel hem de teknik açıdan 

sürdürülebilirliğini sağlamak için kapsamlı bir yöntem seti geliştirilmiş ve model olarak 

sunulmuştur. 

Koleksiyonda yer alan maya ve bakteri suşları uygun besiyerlerinde canlandırılmış, 

morfolojik (makroskobik ve mikroskobik incelemeler) ve biyokimyasal (glukoz 

fermentasyonu, katalaz testi) testlerle değerlendirilmiştir. Mayalarda yalnızca ITS gen 

bölgesi bu çalışma kapsamında çift yönlü PCR ile sekanslanmış; LSU ve RPB2 gibi diğer 

gen bölgelerine ait veriler önceki çalışmalardan sağlanmıştır. Bakterilerde ise 16S rRNA 

gen bölgesi çift yönlü PCR ile çoğaltılmış ve NCBI BLAST analizleriyle tür düzeyinde 
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tanımlama yapılmıştır. Tanımlanamayan veya belirsiz eşleşme veren suşlarda yeniden 

sekanslama ve tür-spesifik doğrulama testleri uygulanmıştır. 

Toplamda 85 suş (59 maya, 26 bakteri) koleksiyona yeniden tanımlama testleri ile 

kazandırılmıştır. Maya türlerinde Saccharomyces cerevisiae (38 suş), Metschnikowia 

pulcherrima (8 suş), Wickerhamomyces anomalus (2 suş), Saccharomyces cerevisiae var. 

boulardii (2 suş) Priceomyces carsonii (3 suş), Naganishia uzbekistanensis (3 suş) ve 

Hanseniaspora uvarum, Solicoccozyma aeria, Yarrowia lipolytica türlerine ait birer suş 

olarak yer almıştır. Maya suşlarında 4 adet Saccharomyces cerevisiae ve 1 adet 

Saccharomyces cerevisiae var. boulardii olmak üzere 5 adet suş referans olarak yer 

almaktadır. Bakteri türlerinde Enterococcus faecalis (12 suş), Enterococcus faecium (3 

suş) ve Limosilactobacillus fermentum, Lacticaseibacillus paracasei, Lactococcus lactis,  

Pediococcus pentosaceus, Levilactibacillus brevis, Lacticaseibacillus rhamnosus, 

Lactobacillus helveticus türlerine ait birer suş yer almıştır. Bakteri türleri arasında ST-

BODY-1 kodlu, Streptococcus thermophilus, LB-12  kodlu Lactobacillus delbrueckii 

subsp. bulgaricus, nu-trish® LA-5® kodlu Lactobacillus acidophilus ve HN019 kodlu 

(HOWARU Bifido)   Bifidobacterium animalis subsp. lactis suşlarının yanında bu 

çalışmada dizi analizi yapılan Lacticaseibacillus rhamnosus suşu olmak üzere 5 adet 

referans suş yer almaktadır.    

HUFCC’de gerçekleştirilen genetik polimorfizm analizleri, koleksiyonda yer alan maya 

ve bakteri suşlarında türler arası ve tür içi genetik çeşitlilik düzeylerini ayrıntılı biçimde 

ortaya koymuştur. Maya suşlarının çoğu Ascomycota (n=30), geri kalan kısmı ise 

Basidiomycota (n=4) şubesinde yer almıştır. Filogenetik analiz sonuçları, türler arası 

ilişkileri yüksek doğrulukla yansıtmış; ITS bölgesine ait dizilerle elde edilmiş verilerin 

değerlendirilmesi sonucu Saccharomyces cerevisiae (n=16) ve Priceomyces carsonii 

(n=3) kısa dal uzunlukları ve yüksek bootstrap değerleriyle genetik olarak homojen bir 

yapı sergilediği görülmüştür. Genetik polimorfizm analizinde S. cerevisiae’nin LSU 

D1/D2 bölgesi yüksek ayrım gücü (S = 50, Hd = 0,857, π = 0,07916; p-mesafe = 0,000–

0,370) ile öne çıkarken, ITS bölgesi daha sınırlı varyasyon sunmuştur. 

Metschnikowia pulcherrima (n=8) filogenetik ve genetik polimorfizm analizi sonucunda 

yüksek haplotip çeşitliliği (Hd = 1,000), indel varyasyonu ve tür içi çeşitlilikle dikkat 

çekmiş; Wickerhamomyces anomalus (n=2) ise tür içi genetik çeşitlilik potansiyeli 

taşımıştır. Naganishia uzbekistanensis, Hanseniaspora uvarum ve Solicoccozyma aeria, 
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yüksek uyumlu filogenetik konumları ve özel fenotipik-genetik profilleri ile dikkat 

çekmektedir. 

Bakteri suşlarında, tüm suşlar Bacillota şubesi, Bacilli sınıfı ve Lactobacillales takımı 

içinde yer almıştır. Bu takım altında üç farklı aile (Lactobacillaceae, Enterococcaceae ve 

Streptococcaceae) ve yedi tür temsil edilmektedir. Filogenetik analizde Enterococcus 

faecalis ve Enterococcus faecium yüksek bootstrap (>0,90) ve kısa dal uzunluklarıyla tür 

içi homojenlik sergilemiştir. Polimorfizm verilerinde E. faecalis sınırlı haplotip çeşitliliği 

(Hd = 0,318, π = 0,00078) ve düşük p-mesafeler göstermiş; E. faecium ise özdeş 16S 

rRNA dizileri ile homojen bir yapı sergilemiştir. Buna karşılık Pediococcus pentosaceus 

ve Levilactibacillus brevis referanslara kıyasla anlamlı genetik farklılık taşımış; özellikle 

Pediococcus pentosaceus uzun dal uzunluğu ile belirgin ayrışma göstermiştir. 

Lactococcus lactis ise veri setindeki en yüksek genetik uzaklıklardan birine sahip olup 

potansiyel varyant olasılığı taşımaktadır. 

Genel olarak, LSU bölgesi özellikle S. cerevisiae’da yüksek çözünürlük sağlamış; ITS 

bölgesi mayaların çoğunda sınırlı varyasyon sunarken, 16S rRNA bölgesi bakterilerde 

düşük varyasyonla birlikte taksonomik doğruluğu korumuştur. Bu sonuçlar, 

koleksiyondaki türlerin hem filogenetik hem de genetik polimorfizm düzeylerinin 

belirlenmesinde çok bölgeli yaklaşımın önemini ortaya koymuştur. 

Maya ve bakteri suşlarında gerçekleştirilen liyofilizasyon işlemleri sonucunda elde edilen 

bulgulara göre maya suşlarında liyofilizasyon öncesi canlı hücre sayıları 7,11–8,08 log 

kob/mL aralığında değişmiş, ortalama değer 7,72 log kob/mL olarak hesaplanmıştır. 

Liyofilizasyon sonrasında canlılık belirgin şekilde azalmış (ortalama 7,38 log kob/mL), 

30 günlük depolama süresi sonunda ise ortalama değer 7,45 log kob/mL olarak 

korunmuştur. Bu sonuçlar, liyofilizasyonun maya suşlarında canlılık üzerinde önemli bir 

kayba yol açtığını, ancak depolama koşullarında canlılığın genel olarak stabil kaldığını 

göstermektedir. Bakteri suşlarında 30 günlük depolama sonrasında canlı hücre sayıları 

8,86–9,69 log kob/mL,  ortalama değer 8,72 log kob/mL ve standart sapma  0,25 log 

kob/ml olarak hesaplanmıştır.  

Sonuç olarak, bu çalışmada koleksiyonda yer alan 59 maya suşundan 55’ine ve 26 bakteri 

suşundan 25’ine ait toplamda 80 suşa ait liyofilize kültür elde edilmiştir. 



 

 

 

vi 

Çalışmanın en önemli çıktılarından biri, koleksiyonun tüm fenotipik, genotipik ve 

saklama verilerinin yönetimi için geliştirilen MySQL tabanlı ilişkisel veri tabanı ve PHP 

destekli web platformudur. Bu sistem; filtrelenebilir, aranabilir ve indirilebilir suş 

belgeleri, meta veri ve analiz sonuçlarının pencerelerde görüntülenmesi, PDF formatında 

standart referans materyal belgeleri, BLAST–MEGA–iTOL gibi biyoinformatik araç 

entegrasyonları ve güçlü güvenlik altyapısıyla donatılmıştır. Veri tabanı, Visual Studio 

Code, XAMPP, phpMyAdmin, DBeaver ve FTP tabanlı yönetim araçları kullanılarak 

geliştirilmiş; düzenli yedekleme ve HTTPS güvenlik protokolleri ile korunmaktadır. 

HUFCC, 4 Temmuz 2025 itibarıyla, WDCM No: 1325 ile World Data Centre for 

Microorganisms ağına kaydedilmiş ve böylece uluslararası veri paylaşım ağına dahil 

olmuştur. Bu kayıt, koleksiyonun küresel görünürlüğünü artırmış ve Türkiye’nin 

mikrobiyel kültür koleksiyonları alanındaki iş birliği kapasitesine stratejik katkı 

sağlamıştır. 

Sonuç olarak, bu çalışma ile yerel mikrobiyel biyoçeşitliliğin korunması, fenotipik–

moleküler düzeyde tanımlanması, liyofilizasyon ile uzun süreli saklanması ve tüm bu 

verilerin standartlaştırılarak ulusal–uluslararası erişime sunulması ve bu konuda 

laboratuvar ölçekli bir kültür koleksiyonu modeli oluşturulması sağlanmıştır. Bu modelin, 

Türkiye’nin küresel mikrobiyel kültür koleksiyonu ağı içindeki görünürlüğünü artırarak 

bilimsel ve teknolojik iş birliklerini güçlendirmesi beklenmektedir. HUFCC web 

platformu hufcc.hacettepe.edu.tr adresinden erişime açıktır. 

Anahtar Kelimeler: Mikrobiyel biyoçeşitlilik, kültür koleksiyonu, mikrobiyel koruma, 

moleküler tanımlama, dijital veri yönetimi 
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PRESERVATION AND CHARACTERISATION OF MICROBIAL 

BIODIVERSITY: ESTABLISHING A CULTURE COLLECTION MODEL 

 

Nejat Furkan ÇAĞLAR 
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September 2025 , 260 pages 

Microbial culture collections constitute critical infrastructure for food safety, 

biotechnology, industrial microbiology, and research activities. They play a key role in 

the conservation and sustainable utilization of biological diversity. This thesis aimed at 

the characterization of yeast and bacterial strains previously isolated and identified from 

local microbial resources, their long-term preservation through lyophilization, and the 

management of all resulting data within a standardized digital infrastructure that is 

accessible at both national and international levels. The study was conducted within the 

framework of the Hacettepe University Food Engineering Department FoodOmics 

Laboratory Culture Collection (HUFCC), Hacettepe University, where a comprehensive 

methodological framework was developed and presented as a model to ensure the 

scientific and technical sustainability of the collection. 

The yeast and bacterial strains included in the collection were revived in appropriate 

culture media and subsequently subjected to morphological assessments (macroscopic 

and microscopic examinations) as well as biochemical assays (glucose fermentation, 

catalase test). For yeasts, only the ITS gene region was sequenced within the scope of this 

study using bidirectional PCR, whereas sequence data for other gene regions such as LSU 
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and RPB2 were obtained from previous research. In the case of bacteria, the 16S rRNA 

gene region was amplified by bidirectional PCR and subjected to NCBI BLAST analyses 

for species-level identification. Strains that remained unidentified or produced ambiguous 

matches were further validated through resequencing and species-specific confirmation 

tests. 

In total, 85 strains (59 yeasts and 26 bacteria) were incorporated into the collection 

through re-identification tests. Among the yeast species, the collection comprised 

Saccharomyces cerevisiae (38 strains), Metschnikowia pulcherrima (8 strains), 

Wickerhamomyces anomalus (2 strains), Saccharomyces cerevisiae var. boulardii (2 

strains), Priceomyces carsonii (3 strains), Naganishia uzbekistanensis (3 strains), and one 

strain each of Hanseniaspora uvarum, Solicoccozyma aeria, and Yarrowia lipolytica. The 

yeast strains included five reference isolates, namely four strains of Saccharomyces 

cerevisiae and one strain of Saccharomyces cerevisiae var. boulardii. 

Within the bacterial species, Enterococcus faecalis (12 strains) and Enterococcus faecium 

(3 strains) were represented, together with one strain each of Limosilactobacillus 

fermentum, Lacticaseibacillus paracasei, Lactococcus lactis, Pediococcus pentosaceus, 

Levilactibacillus brevis, Lacticaseibacillus rhamnosus, and Lactobacillus helveticus. 

Among the bacterial species, five reference strains were included: Streptococcus 

thermophilus (ST-BODY-1), Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus (LB-12), 

Lactobacillus acidophilus (nu-trish® LA-5®), Bifidobacterium animalis subsp. lactis 

(HN019, HOWARU Bifido), and the Lacticaseibacillus rhamnosus strain sequenced in 

this study. 

Genetic polymorphism analyses conducted within HUFCC revealed detailed patterns of 

both interspecific and intraspecific genetic diversity among the yeast and bacterial strains 

in the collection. The majority of yeast strains belonged to the phylum Ascomycota (n = 

30), while the remaining strains were classified within Basidiomycota (n = 4). 

Phylogenetic analysis accurately reflected interspecific relationships; evaluation of ITS 

region sequences demonstrated that Saccharomyces cerevisiae (n = 16) and Priceomyces 

carsonii (n = 3) exhibited genetically homogeneous structures, characterized by short 

branch lengths and high bootstrap support values. In the genetic polymorphism analysis, 

the LSU D1/D2 region of S. cerevisiae displayed high discriminatory power (S = 50, Hd 
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= 0.857, π = 0.07916; p-distance = 0.000–0.370), whereas the ITS region provided a more 

limited degree of variation. 

As a result of phylogenetic and genetic polymorphism analyses, Metschnikowia 

pulcherrima (n = 8) was characterized by high haplotype diversity (Hd = 1.000), indel 

variation, and remarkable intraspecific diversity. Wickerhamomyces anomalus (n = 2) 

also exhibited potential for intraspecific genetic diversity. Naganishia uzbekistanensis, 

Hanseniaspora uvarum, and Solicoccozyma aeria were distinguished by their highly 

consistent phylogenetic placements and unique phenotypic–genetic profiles. 

In bacterial strains, all strains were classified within the phylum Bacillota, class Bacilli, 

and order Lactobacillales. Within this order, three different families (Lactobacillaceae, 

Enterococcaceae, and Streptococcaceae) and seven species were represented. In the 

phylogenetic analysis, Enterococcus faecalis and Enterococcus faecium exhibited 

intraspecific homogeneity, supported by high bootstrap values (>0.90) and short branch 

lengths. Polymorphism data revealed that E. faecalis displayed limited haplotype 

diversity (Hd = 0.318, π = 0.00078) and low p-distances, whereas E. faecium showed a 

homogeneous structure with identical 16S rRNA sequences. By contrast, Pediococcus 

pentosaceus and Levilactibacillus brevis exhibited significant genetic divergence 

compared to reference strains, with P. pentosaceus showing distinct separation due to its 

long branch length. Lactococcus lactis demonstrated one of the highest genetic distances 

within the dataset, suggesting the potential presence of a variant. 

Overall, the LSU region provided high resolution particularly for S. cerevisiae, whereas 

the ITS region exhibited limited variation in most yeasts. In bacteria, the 16S rRNA 

region displayed low variation while maintaining taxonomic accuracy. These findings 

highlight the importance of a multi-locus approach in elucidating both phylogenetic 

relationships and genetic polymorphism levels of the strains within the collection. 

According to the findings obtained from the lyophilization experiments performed on 

yeast and bacterial strains, the viable cell counts of yeast strains prior to lyophilization 

ranged between 7.11 and 8.08 log CFU/mL, with an average value of 7.72 log CFU/mL. 

Following lyophilization, cell viability showed a pronounced decline (average 7.38 log 

CFU/mL), whereas after 30 days of storage, the mean value was maintained at 7.45 log 

CFU/mL. These results indicate that lyophilization caused a significant loss of viability 

in yeast strains; however, viability remained generally stable under storage conditions. In 
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bacterial strains, viable cell counts after 30 days of storage ranged from 8.86 to 9.69 log 

CFU/mL, with an average of 8.72 log CFU/mL and a standard deviation of 0.25 log 

CFU/mL. 

 As a result, in this study, lyophilized cultures were successfully obtained for 55 out of 

59 yeast strains and 25 out of 26 bacterial strains, corresponding to a total of 80 strains 

preserved in the collection. 

One of the most significant outputs of this study is the development of a MySQL-based 

relational database and PHP-supported web platform for the management of all 

phenotypic, genotypic, and preservation data of the collection. This system provides 

filterable, searchable, and downloadable strain documents;  display of metadata and 

analysis results; standardized reference material documents in PDF format; integration 

with bioinformatics tools such as BLAST, MEGA, and iTOL; and a robust security 

infrastructure. The database was developed using Visual Studio Code, XAMPP, 

phpMyAdmin, DBeaver, and FTP-based management tools, and is protected through 

regular backups and HTTPS security protocols. 

As of July 4, 2025, HUFCC has been registered in the World Data Centre for 

Microorganisms (WDCM) network under the accession number WDCM No: 1325, 

thereby becoming part of the international data-sharing infrastructure. This registration 

has enhanced the global visibility of the collection and provided a strategic contribution 

to Türkiye’s capacity for collaboration in the field of microbial culture collections. 

In conclusion, this study ensured the conservation of local microbial biodiversity, its 

characterization at both phenotypic and molecular levels, its long-term preservation 

through lyophilization, and the standardization and dissemination of all related data via 

national and international access. Furthermore, a laboratory-scale culture collection 

model was established. This model is expected to enhance Turkey’s visibility within the 

global network of microbial culture collections and to strengthen scientific and 

technological collaborations. The HUFCC web platform is publicly accessible at 

hufcc.hacettepe.edu.tr. 

Keywords: Microbial biodiversity, culture collection, microbial preservation, molecular 

identification, digital data management 

http://hufcc.hacettepe.edu.tr/
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1 

1.GİRİŞ 

 

Doğal kaynakların hızla tüketilmesi ve küresel iklim değişikliği, toprak bozulumu ile 

çevre kirliliğine bağlı olarak ortaya çıkan çevresel sorunlar; tarımsal ürünlerin 

sürdürülebilir üretimini ve insan sağlığını ciddi şekilde tehdit etmektedir. Bu bağlamda, 

günümüzde karşı karşıya kalınan büyük ölçekli sorunların çözümünde 

mikroorganizmalar temel kaynaklardan biri olarak değerlendirilmelidir. Son elli yıl 

içerisinde mikroorganizmalar; sağlık, tarım, gıda işleme ve atık yönetimi gibi alanlardaki 

temel problemlerin çözümünde etkin bir şekilde kullanılmış ve bu alanlarda çeşitli 

uygulamalar geliştirilmiştir [1]. 

Biyoçeşitlilik, insan toplumunun hayatta kalması ve gelişiminin temel taşı olup ekolojik 

medeniyet düzeyinin önemli göstergelerinden biridir. Ulusal bir strateji olarak 

biyoçeşitliliğin korunması, insan sağlığı ve refahı ile doğrudan ilişkilidir [2]. 

Biyoçeşitliliğin korunması, yalnızca ekosistem dengesi açısından değil, aynı zamanda 

gıda güvenliği, sürdürülebilir tarım ve biyoteknolojik yenilikler için de stratejik bir öneme 

sahiptir. Bu bağlamda, Biyolojik Çeşitlilik Sözleşmesi (CBD), biyoçeşitliliğin hem doğal 

ortamında (in situ) hem de doğal ortamı dışında (ex situ) korunmasının gerekliliğini 

vurgulamaktadır. Sözleşme, Biyolojik Kaynak Merkezleri (BKM)’ni, biyoçeşitliliğin ex 

situ koruyucuları arasında öncelikli yapılar olarak tanımlamaktadır. CBD’ye göre 

biyolojik kaynaklar; genetik kaynaklar, organizmalar veya bunların herhangi bir parçası, 

popülasyonlar ya da ekosistemlerin, insanlık açısından güncel veya potansiyel değere 

sahip diğer biyotik bileşenleri kapsamaktadır [3, 4]. 

BKM’ler, kültürlenebilir organizma koleksiyonlarını (mikroorganizmalar, bitki, hayvan 

ve insan hücreleri gibi), bunların çoğaltılabilir parçalarını (örneğin genomlar, plazmidler, 

virüsler, cDNA’lar), yaşayan ancak henüz kültürlenemeyen organizma hücre ve 

dokularını, ayrıca bu biyolojik materyallerle ilgili moleküler, fizyolojik ve yapısal veriler 

ile biyoinformatik bilgileri içeren veri tabanlarını barındırır [3, 4]. Bu yönüyle BKM’ler, 

yalnızca biyolojik materyallerin muhafaza edildiği pasif depolama alanları değil; aynı 

zamanda bu materyallerin doğrulama, standardizasyon ve uluslararası mevzuata uygun 

olarak araştırmacılara sunulmasını sağlayan aktif bilimsel merkezlerdir. 
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Biyolojik Kaynak Merkezleri, kapsamlı bir araştırma ve hizmet altyapısını temsil 

ederken; bu altyapının önemli bileşenlerinden biri olan kültür koleksiyonları, 

özellikle mikroorganizmalar başta olmak üzere koruma altına alınan 

biyoçeşitliliğin somut bir ifadesidir. Başka bir deyişle, kültür koleksiyonları 

BKM’lerin mikrobiyel çeşitliliğe odaklanan ve bu çeşitliliğin uzun vadeli 

korunmasını sağlayan alt sistemleridir. 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları, viral arşivler, herbaryumlar, botanik bahçeleri, 

hayvanat bahçeleri ve bitki-hayvan genetik kaynak bankaları, biyoçeşitliliğin ex 

situ korunmasında kritik rol üstlenmektedir. Bu koleksiyonlar, sağlık, çevre, tarım 

ve sanayi gibi farklı alanlarda bilimsel ve teknolojik gelişmeleri destekleyen 

değerli kaynaklardır [5].  

Kültür koleksiyonları, canlı mikroorganizmaların uzun vadeli korunmasını ve 

araştırma amacıyla erişime sunulmasını sağlayarak biyolojik çeşitliliğin 

sürdürülebilir kullanımında stratejik bir rol üstlenir. Bu koleksiyonlar, ticari ürün 

geliştirme ve biyoteknolojik yeniliklerde genetik kaynak olarak da 

değerlendirilebilir. 

Biyolojik çeşitliliğin korunması, sürdürülebilir kullanımı ve genetik kaynaklardan 

elde edilen faydaların adil paylaşımı, 1993 yılında yürürlüğe giren Biyolojik 

Çeşitlilik Sözleşmesi (CBD) ile uluslararası ölçekte güvence altına alınmıştır. 

Ancak, sözleşmede erişim ve iş birliği süreçlerine dair ayrıntılı hükümler 

bulunmadığından, 2002’de kabul edilen Bonn Rehberi ile ön bilgilendirilmiş 

onam ve karşılıklı mutabakata dayalı şartlar kavramları tanımlanarak Erişim ve 

Faydaların Paylaşımı (ABS) sisteminin ilk çerçevesi oluşturulmuştur. Bu sistem, 

genetik kaynakların kullanımına ilişkin hakların netleştirilmesi ve elde edilen 

faydaların adil biçimde paylaşılması açısından önemli bir adım olmuştur. 2014’te 

yürürlüğe giren Nagoya Protokolü, ABS konusundaki uluslararası düzenlemeleri 

daha ileriye taşıyarak teknoloji transferi, fayda paylaşımı ilkeleri, ulusal mevzuata 

uyum ve yerel otoriteler üzerinden yürütülecek izin süreçlerini kapsamlı şekilde 

tanımlamıştır [6]. 

Avrupa genelinde bu alandaki en önemli yapılanmalardan biri, 2018’de ERIC 

statüsü için başvuran MIRRI (Microbial Resource Research Infrastructure)’dir. 

On Avrupa ülkesinden 50’den fazla mikrobiyel Biyolojik Kaynak Merkezi, kültür 
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koleksiyonu ve araştırma enstitüsünü tek çatı altında toplamayı hedefleyen bu 

yapı; yönetimsel işlevleri yürüten Merkezi Koordinasyon Birimi (CCU) ve ülke 

koşullarına göre şekillenen Ulusal Düğümler (NN) ile faaliyet göstermektedir [7, 

8]. Avrupa’daki bir diğer önemli ağ ise, üyeleri arasında bilgi paylaşımı, ortak 

projeler ve standart geliştirme konularında iş birliği sağlayan ECCO (European 

Culture Collections’ Organisation)’dur. ECCO, kültür koleksiyonlarının 

uluslararası standartlara uyumunu teşvik ederek hem bilimsel hem de endüstriyel 

uygulamalarda güvenilirlik ve görünürlük kazandırmaktadır [9]. 

Kültür koleksiyonlarının etkin ve güvenilir şekilde işletilebilmesi için uluslararası 

standartlara uyum kritik öneme sahiptir. ISO 9001 (Kalite Yönetim Sistemi), ISO 

20387 (Biyobankacılık: Genel Gereksinimler), ISO 24088-1 

(Mikroorganizmaların Biobankacılığı – Bakteri/Arke) ve ISO 21710 (Veri 

Yönetimi) gibi standartlar; kalite güvencesinden veri bütünlüğüne, saklama ve 

geri kazanım koşullarından biyoemniyete kadar geniş bir çerçevede koleksiyon 

yönetimine rehberlik etmektedir [10-15]. 

Dünya genelinde öncü örnekler arasında yer alan DSMZ (Almanya) ve ATCC 

(ABD), on binlerce bakteri, mantar, hücre dizisi ve DNA örneğini yüksek 

standartlarda muhafaza etmekte ve uluslararası araştırma topluluklarına 

sunmaktadır. WDCM (World Data Centre for Microorganisms) verilerine göre, 

2025 yılı itibarıyla 80 ülke ve bölgeden toplam 866 kültür koleksiyonu kayıtlıdır 

ve bu koleksiyonlar 4,12 milyon mikrobiyel suş barındırmaktadır. En fazla suş 

bulunduran ülkeler arasında Çin, Japonya, ABD, Kore ve Almanya ilk sıralarda 

yer almaktadır [16, 17]. 

Türkiye’de ise WDCM veritabanına kayıtlı 17 kültür koleksiyonu bulunmaktadır. 

Bu koleksiyonlar üniversiteler, araştırma merkezleri ve ulusal tip kültür 

koleksiyonları bünyesinde faaliyet göstermekte olup, bakteri, aktinomiset, 

mikroalg ve hücre kültürleri gibi farklı mikrobiyel gruplara odaklanmaktadır. 

Toplam kayıtlı suş sayısı yaklaşık 10.400’dür [17]. 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları, biyogüvenlik, veri yönetimi, yasal uyumluluk 

(Biyolojik Çeşitlilik Sözleşmesi, Nagoya Protokolü), kalite yönetim sistemleri 

(ör. ISO 9001, ISO 24088-1), FAIR veri ilkelerine uygun dijital altyapı, nitelikli 

personel, teknik kapasite ve finansal sürdürülebilirlik gibi çok boyutlu 
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gereklilikleri karşılayan araştırma altyapılarıdır. Bu altyapıların etkin ve 

sürdürülebilir biçimde işletilebilmesi için kurumsal yapı (uzun vadeli destek 

taahhüdü olan kamu/özel kurum çatısı), amaç ve strateji (hizmet kapsamı ve 

hedeflerle uyumlu planlama), finansman (güvenilir ve sürdürülebilir kaynaklar) , 

altyapı ve donanım (kalite kontrol ve araştırma için gerekli laboratuvar alanı ve 

ekipman), koleksiyon içeriği (yerel genetik kaynakların ve biyogüvenlik 

kurallarının gözetilmesi) ve personel (koruma, taksonomi, kalite kontrol gibi 

alanlarda yetkin, sürekli eğitimli kadro) olmak üzere altı temel unsurun 

karşılanması gereklidir. Ancak küçük ölçekli koleksiyonlar, sınırlı personel ve 

bütçe nedeniyle akreditasyon, ekipman kalibrasyonu, çevresel izleme ve yöntem 

doğrulama gibi süreçleri uygulamakta zorlanmakta; sürdürülebilir büyüme ve 

gelir artışı ancak dış fon desteği ve etkin kalite yönetim sistemlerinin hayata 

geçirilmesiyle mümkün olmaktadır [5, 6, 18, 19]. 

Mikrobiyel çeşitliliğin korunmasında üç temel strateji uygulanmaktadır [20]: 

yerinde koruma (in situ), mikroorganizmaların doğal ekosistemlerinde 

sürdürülebilir biçimde  varlığını korumasını sağlar ve CBD tarafından en uygun 

yöntem olarak tanımlanır [21]; dış ortamda koruma (ex situ), mikroorganizmaların 

kültür koleksiyonlarında yapay koşullarda depolanması ve çoğaltılması yoluyla 

gerçekleştirilir; fabrika içi koruma (in factory) ise endüstriyel üretim süreçlerinde 

biyoteknolojik öneme sahip suşların sürekli hazır bulundurulmasını hedefler. 

Kültür koleksiyonlarında uzun süreli muhafaza için en yaygın yöntemler arasında 

dondurarak kurutma (liyofilizasyon) ve kriyojenik koruma (gliserol stok) yer alır. 

Liyofilizasyon, suşların fenotipik ve genetik özelliklerini koruyarak 15 yıl ve 

üzeri süreyle saklanmasına olanak tanırken; gliserol stok yöntemi, −80 °C’de buz 

kristallerinin hücre zarına verdiği hasarı azaltarak yüksek canlılık oranı sağlar. Bu 

yöntemlerde kullanılan koruyucu bileşenlerin (kriyoprotektanlar, stabilizatörler 

vb.) seçimi ile canlılık, saflık ve genetik stabilite gibi kalite kontrol parametreleri, 

uzun vadeli başarı ve güvenilirlik açısından kritik öneme sahiptir. Dünya 

genelinde ATCC, DSMZ, LMG gibi önde gelen kültür koleksiyonları bu 

yaklaşımları standart olarak uygulamaktadır [20, 22]. 

Mikrobiyel kültür koleksiyonlarının yönetiminde veri tabanları, artık yalnızca 

kayıt tutma araçları değil; sürdürülebilirlik, izlenebilirlik ve iş birliğinin temel 
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bileşenleridir. Genomik sekanslama ve çok katmanlı “omik” yaklaşımlarının 

yaygınlaşmasıyla veri hacmi eksponansiyel olarak artmakta; bu durum veri kaybı, 

maliyetli tekrar deneyler ve sistemler arası uyumsuzluk gibi sorunları beraberinde 

getirmektedir. ISO/TC 276’nın 2024’te yayımladığı standart, mBKM’lerde asgari 

veri alanları, doğrulama akışları ve yayın formatlarını tanımlayarak altyapılar 

arasında birlikte çalışabilirliği, veri izlenebilirliğini ve hem insan hem de makine 

tarafından okunabilir rapor üretimini hedeflemektedir [23, 24]. 

Bu kapsamda, mikrobiyel veri ekosistemi; sekiz temel unsurdan oluşan bütünleşik 

bir yapıdır. Dijital katalog ihtiyacı, araştırmacılara taksonomi, izolasyon kaynağı 

ve fonksiyonel özellikler gibi bilgileri tek noktadan sunarak veri erişimini 

kolaylaştırır. Dijitalleşme açığı, dünya genelinde koleksiyonların yarısından 

fazlasında hâlâ eksik olan çevrimiçi katalogların önemini ortaya koyar. FAIR 

ilkeleri (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable), verinin standart 

formatlarda bulunabilir, erişilebilir, uyumlu ve yeniden kullanılabilir olmasını 

sağlar. LIMS yönetimi, numune kabulünden raporlamaya kadar tüm sürecin dijital 

izlenebilirliğini sunar. Veri madenciliği, koleksiyon verilerinden istatistiksel ve 

yapay zekâ destekli analizlerle anlamlı sonuçlar çıkarılmasına imkân verir. 

Verilerin toplanması ve küratörlük, bilgilerin standart formlarla eksiksiz ve 

doğrulanmış şekilde kaydedilmesini sağlar. Veri tabanı tasarımı ve mimarisi, 

ilişkisel ve belge tabanlı yapıların birlikte kullanılmasıyla güvenli ve 

ölçeklenebilir bir altyapı sunar. Web arayüzü ise kullanıcı dostu tasarımıyla 

verinin arama, filtreleme ve görselleştirme işlemlerini kolaylaştırır [7, 18, 25-29]. 

 

Mikrobiyel kültür koleksiyonu oluşturulmasında tür düzeyinde bütüncül 

tanımlama aşaması, stok kültürlerin canlandırılmasıyla başlayıp saflaştırma, 

fenotipik ve moleküler karakterizasyon, DNA izolasyonu, primer spesifik PCR, 

dizi analizi, BLAST sorgulaması ve filogenetik–polimorfizm değerlendirmeleri 

ile tamamlanmaktadır. Bu tez çalışması kapsamında, tür düzeyinde tanımlamada 

tercih edilen iş akışı Şekil 1.1’de verilmiştir.  
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Şekil 1.1. Tür düzeyinde mikrobiyel tanımlama sürecinin akış şeması 

Şekil 1.1.’de deneysel tasarımı verilen çalışmanın amacı, Türkiye’nin zengin mikrobiyel 

biyoçeşitliliğini laboratuvar ölçeğinde sürdürülebilir bir kültür koleksiyonu ve 

bütünleşmiş dijital veri tabanı aracılığıyla koruyarak, standardize edilmiş, erişilebilir ve 

uluslararası ölçekte tanınırlığı olan bir model geliştirmektir.
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2. GENEL BİLGİLER 

2.1. Biyolojik Kaynak Merkezleri  

Biyolojik kaynakların korunmasının önemi, Biyolojik Çeşitlilik Sözleşmesi (CBD) 

kapsamında vurgulanmakta olup bu sözleşme Biyolojik Kaynak Merkezleri (BKM)'nin, 

biyoçeşitliliğin ex situ (doğal ortamı dışında) koruyucuları olarak önemine dikkat 

çekmektedir. CBD’ye göre biyolojik kaynaklar; genetik kaynaklar, organizmalar veya 

bunların herhangi bir parçası, popülasyonlar ya da ekosistemlerin, insanlık açısından 

güncel veya potansiyel değere sahip diğer herhangi bir biyotik bileşeni şeklinde 

tanımlanmaktadır. BKM'ler, kültürlenebilir organizma koleksiyonlarını (yaşamın dört 

alanı: mikroorganizmalar, bitki, hayvan ve insan hücreleri), bunların çoğaltılabilir 

kısımlarını (örneğin genomlar, plazmidler, virüsler, cDNA'lar), yaşayan ancak henüz 

kültürlenemeyen organizma hücrelerini ve dokularını ve ayrıca bu koleksiyonlarla ilgili 

moleküler, fizyolojik ve yapısal bilgileri ve ilgili biyoenformatikleri içeren veri 

tabanlarını içerir [3, 4]. 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları, viral arşivler, herbaryumlar, botanik bahçeleri, 

hayvanat bahçeleri ve ex situ bitki ve hayvan genetik kaynak koleksiyonları, 

biyoçeşitliliğin korunmasına katkı sağlamaktadır. Ayrıca, biyolojik çeşitliliğin 

korunmasına önemli ölçüde katkıda bulunan ve sağlık, çevre, tarım işletmeleriyle sanayi 

gibi çeşitli sektörler için kıymetli varlıklar olarak hizmet veren vazgeçilmezdir [5]. Bunun 

yanı sıra sıralanan çeşitli araştırma alanlarında faaliyet gösteririrler; biyoçeşitlilik 

çalışmaları, yeni biyomoleküllerin keşfi, ekosistem işleyişi ve restorasyonu, biyosensör 

geliştirme, petrol rezervuarlarından verim artırımı, bitki ve toprak sağlığının 

iyileştirilmesi, insan sağlığı gibi [1]. 

2.1.1. Mikrobiyel Kültür Koleksiyonları: Tarihçe ve Genel Çerçeve  

Mikrobiyel çeşitliliğin keşfi ve kontrollü koşullarda korunması, modern mikrobiyolojinin 

doğuşuna öncülük eden en büyük bilimsel atılımlardan biri olmuştur. Bu atılımın 

temelleri, 19. yüzyılın sonlarında mikrobiyel saf kültür izolasyon tekniklerinin 

geliştirilmesiyle atılmıştır. 1878 yılında Britanyalı cerrah Joseph Lister ve 1881 yılında 

Alman hekim ve mikrobiyolog Robert Koch, saf kültürlerin elde edilmesine yönelik ilk 

tanımlamaları yaparak mikrobiyel çalışmalarda yeni bir dönemi başlatmışlardır. Bu 
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gelişmelerin arkasında, mikroorganizmalar üzerine yaptığı çığır açıcı çalışmalarla tanınan 

Fransız kimyager Louis Pasteur’ün katkıları da büyük rol oynamıştır [30]. 

Bu bilimsel birikimin üzerine inşa edilen ilk mikrobiyel kültür koleksiyonu, 1890 yılında 

Prag Alman Üniversitesi'nde Profesör Král tarafından kurulmuş; ilk suş kataloğu ise 1900 

yılında yayımlanmıştır. Bu koleksiyon, sadece mikrobiyel suşların korunmasını değil, 

aynı zamanda araştırma ve endüstriyel kullanım için erişilebilir hale getirilmesini 

sağlayarak günümüz kültür koleksiyonlarının temelini oluşturmuştur [31]. 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları tarafından sunulan tüm hizmetlerin kalitesinin 

korunması ve yaygınlaştırılmasının sağlanmasına yönelik belirli gereklilikler dört 

kategoride Şekil 2.1.' de verilmiştir [25]. 

 

Şekil 2.1. Mikrobiyel kültür koleksiyonlarının kurulması ve sürdürülebilirliği için 

kategori ve gereklilikler: (A) Mikrobiyel kültürlerin karakterizasyonu ve özgünlük 

doğrulaması; (B) Protokollerin oluşturulması; (C) Bilgi ve kaynakların 

yaygınlaştırılması; (D) Politika ve standartlar [25, 32] 

Uluslararası bir Kalite Yönetim Sistemi’ne (KYS) uygun çalışan ve Ekonomik Kalkınma 

ve İş birliği Örgütü (OECD) tarafından yayımlanan Biyolojik Kaynakların Korunmasına 

Yönelik En İyi Uygulama Rehberleri’ni takip eden kültür koleksiyonları (KK’ler), 

mikrobiyel Biyolojik Kaynak Merkezi (mBKM) statüsü kazanmaktadır.  
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Biyolojik Kaynak Merkezleri (BKM), biyolojik materyallerin ve bu materyallere ilişkin 

bilgilerin korunması, yönetimi ve araştırmacılara ulaştırılması amacıyla oluşturulan 

kurumsal yapılardır. Bu merkezler; mikroorganizmalar, bitki-hayvan-insan hücreleri, 

genomlar, plazmitler, virüsler, cDNA'lar gibi kültürlenebilir ve kültürlenemeyen 

biyolojik materyallerin yanı sıra, bu kaynaklara ilişkin moleküler ve biyoinformatik 

verileri de içeren geniş kapsamlı koleksiyonlardır. Şekil 2.2.’de  hizmet kapsamını değer 

yaratma zinciri bağlamında ele alan akış şeması verilmiştir [31] . 

 

Şekil 2.2. mBKM 'lerde izolatların eldesinden uygulamaya kadar değer yaratma zinciri 

[31] 

1999 Tokyo Çalıştayı’nda geliştirilen BKM kavram, klasik kültür koleksiyonlarının 

ötesine geçerek, modern yaşam bilimleri ve biyoteknoloji altyapısının temel bir bileşeni 

hâline gelmiştir. Ancak, bu merkezlerin yalnızca çok azı bakteriyel, fungal, bitkisel ve 

hayvansal hücreler dahil olmak üzere geniş çeşitlilikte organizmaya erişim 

sağlayabilmektedir. 

BKM’lerin karşılaştığı başlıca zorluklar arasında; genomik gelişmelerin hızına ayak 

uydurma, biyoçeşitliliği koruma çabaları, kalite güvencesi gereklilikleri, finansal 
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sürdürülebilirlik ve biyolojik kaynaklara erişimdeki yasal/etik kısıtlamalar yer 

almaktadır. 

Sonuç olarak, biyolojik kaynaklara yönelik artan küresel talep karşısında, BKM’lerin 

sayısı ve kalitesinin artırılması, yaşam bilimlerindeki araştırma ve inovasyon süreçleri 

için kritik öneme sahiptir [31]. 

Araştırma çıktılarının tüm bilim camiasına açık hâle getirilmesi hedefi doğrultusunda, 

kültür koleksiyonları ve biyolojik kültür merkezleri, bilimsel materyal temini açısından 

birer Açık Bilim merkezleri olarak değerlendirilebilir [18]. Bu bağlamda, söz konusu 

yapılar yalnızca kaynak sağlayıcı değil, aynı zamanda yasal uygunluğun güvencesini 

sağlayan yapılardır. Çünkü dağıtımı yapılan mikrobiyel suşların, Nagoya Protokolü gibi 

uluslararası düzenlemelere ve evrensel biyogüvenlik ve biyoemniyet protokollerine 

uygun olması zorunludur. 

Bu biyolojik materyallere erişimin sağlanması; yeni çalışmaların teşvik edilmesi, bilimsel 

keşiflerin kolaylaştırılması ve deneysel sonuçların doğrulanabilirliğinin ve 

tekrarlanabilirliğinin güvence altına alınması anlamına gelmektedir. Kamuya açık kültür 

koleksiyonlarında depolanan suşlarla ilişkili yayınların artan atıf sayıları, biyolojik 

materyallere erişimin bilimsel yetkinliklerin gelişimi üzerindeki olumlu etkisini açıkça 

göstermektedir [17]. 

Sonuç olarak, kültür koleksiyonları ve mBKM’ler, mikrobiyel çeşitliliğin korunması, 

biyoteknolojik araştırmaların desteklenmesi ve sürdürülebilir bir biyoekonominin 

inşasında gelecekte daha da kritik rol oynayacak merkezlerdir [18].   

2.1.2. Dünya’da Mikrobiyel Kültür Koleksiyonlarıyla ilgili Yapılanmalar 

Kültür koleksiyonlarına dayalı iş birlikleri, canlı mikroorganizmaların kullanılması 

nedeniyle diğer iş birliklerinden ayrılır. Bu kültürler, ticari ürün geliştirme ya da patent 

başvurularında genetik kaynak olarak kullanılabilir. Bu bağlamda Budapeşte Antlaşması, 

mikroorganizmaların patent süreçlerinde uluslararası düzeyde tanınmasını ve depolama 

hakkının sahibinin fikri mülkiyet haklarının korunmasını sağlayan ilk yapılanmadır. 

1993 yılında yürürlüğe giren Biyolojik Çeşitlilik Sözleşmesi (CBD), biyolojik çeşitliliğin 

korunmasını, sürdürülebilir kullanımını ve genetik kaynaklardan elde edilen faydaların 

adil paylaşımını hedefleyen önemli bir kilometre taşıdır. Ancak, iş birliği süreçlerine 

ilişkin detaylar sözleşmede açıkça belirtilmemiştir. 
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Bu eksikliği gidermek üzere 2002’de kabul edilen Bonn Rehberi, ön bilgilendirilmiş 

onam (PIC) ve karşılıklı mutabakata dayalı şartlar (MAT) kavramlarını tanımlayarak, 

Erişim ve Faydaların Paylaşımı (ABS) sisteminin ilk çerçevesini oluşturmuştur. Parasal 

ve parasal olmayan faydaların paylaşımı da bu belgede ilk kez vurgulanmıştır. 

Nagoya Protokolü, 2014 yılında kabul edilerek ABS konusundaki uluslararası 

düzenlemeleri daha da ileri taşımıştır. Protokol, ulusal temas noktaları üzerinden 

süreçlerin başlatılmasını, yerel mevzuata uygunluğu, teknoloji transferini ve fayda 

paylaşımı ilkelerini kapsamlı şekilde tanımlamaktadır. 

Nagoya Protokolü’nün kabulünden sonra, araştırmacıların genetik kaynakları kullanırken 

yasal sorumluluklarını bilmeleri daha da önemli hâle gelmiştir [6]. 

Avrupa geneli bir yapılanmaya örnek olarak, Kasım 2018’de, MIRRI (Microbial 

Resource Research Infrastructure), mikrobiyel Biyolojik Kaynak Merkezlerini (mBKM) 

tek bir yasal çatı altında birleştirmek amacıyla Avrupa Birliği destekli bir Avrupa 

Araştırma Altyapısı Konsorsiyumu (ERIC) statüsü için başvuruda bulunması verilebilir. 

Bu yeni yapı, mutabakat zaptı imzalamış on Avrupa ülkesinden (Belçika, Fransa, 

Yunanistan, İtalya, Letonya, Polonya, Portekiz, Rusya, İspanya ve Hollanda) 

oluşmaktadır. Kurucu üyeler arasında Belçika, Fransa, Letonya, Portekiz ve İspanya yer 

alırken; Yunanistan, İtalya, Hollanda ve Polonya aday üye, Romanya ise gözlemci ülke 

konumundadır. 

MIRRI-ERIC, bu ülkelerde faaliyet gösteren 50'den fazla mikrobiyel alanlı Biyolojik 

Kaynak Merkezi (mBRC), kültür koleksiyonu ve araştırma enstitüsünü bir araya 

getirmektedir. Yapılanma kapsamında, yönetimsel işlevleri yürütecek olan Merkezi 

Koordinasyon Birimi (CCU) için mali desteğin üye ülkeler tarafından sağlanması 

beklenmektedir. Ayrıca her ülkenin, kendi ulusal araştırma topluluğuna hizmet vermek 

amacıyla birer Ulusal Düğüm (NN) kurması öngörülmektedir. CCU’nun işlevleri Avrupa 

düzeyinde açık biçimde tanımlanmışken, NN’ler esnek yapısıyla her ülkenin koşullarına 

göre şekillenebilmektedir [7, 8].  

 

Dünya genelinde kültür koleksiyonu kurulması ve yönetimiyle ilgili ISO standartları 

Çizelge 2.1.’te verilmiştir. 
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Çizelge 2.1. İlgili ISO standartları  

Standart Kültür Koleksiyonlarıyla Doğrudan İlgisi Kaynaklar 

ISO 9001 – Kalite Yönetim 

Sistemi 

Koleksiyon genelinde talep ve saklama 

süreçleri, risk temelli düşünme ve sürekli 

iyileştirme çerçevesi oluşturur; pek çok KK, 

ISO 9001’i “şemsiye” KYS olarak uygular. 

[10] 

ISO 20387 – Biyobankacılık: 

Genel Gereksinimler 

Mikrobiyel materyal ve veri bütünlüğü, 

tarafsızlık ve yetkinlik için akreditasyon 

kılavuzu; KK’lerin mBKM statüsü kazanması 

için temel referanstır. 

[11] 

ISO 24088-1 

Mikroorganizmaların 

Biobankacılığı (Bakteri/Arke) 

ISO 20387’ye ek olarak bakteriler ve arkeler 

için saklama, geri kazanım ve biyoemniyet 

koşullarını tanımlar; tip suşların korunması ve 

güvenli dağıtımı için özel prosedürler sunar. 

[11] 

ISO 21710 – Veri Yönetimi 

(Mikrobiyel Kaynak 

Merkezleri) 

Suş meta-verisinin tutarlı formatta tutulması, 

yayınlanması ve kalite kontrol akışlarını 

tanımlar; WDCM entegrasyonunu kolaylaştırır. 

[24] 

ISO 17034 – Referans 

Materyal Üreticileri 

Tip suş veya DNA standardı üreten KK’lerin 

“sertifikalı referans materyal” sunabilmesi için 

teknik yeterlilik çerçevesi oluşturur. 

[12] 

ISO 21899 – İşlem Yöntemi 

Doğrulaması (Biyobankalar) 

Saklama/işleme protokollerinin “amaç-uygun” 

olduğunu kanıtlama (örn. kriyoprotektan 

optimizasyonu) – validasyon & verifikasyon 

adımları içerir. 

[13] 

ISO/IEC 17025 – 

Laboratuvar Yeterliliği 

KK bünyesindeki tanımlama veya kalite 

kontrol laboratuvarlarının (16S/ITS 

sekanslama, MALDI-TOF, biyokimya) analitik 

doğruluğunu belgelendirir. 

[12] 

ISO 14001 & 14004 – Çevre 

Yönetimi & Rehberi 

Sıvı azot, enerji tüketimi, atık nutrient agar vb. 

çevresel etkilerin yönetimini standardize eder; 

14004 uygulama tekniklerini detaylandırır. 

[14] 

ISO 19011 – Yönetim 

Sistemleri Denetim Rehberi 

ISO 9001/20387/14001 bütünleşmiş KYS 

denetimlerini planlamak ve denetçi yetkinliği 

sağlamak için genel bilgiler içerir. 

[15] 

 

Dünya genelinde bazı kültür koleksiyonu yapılanmalarıyla ilgili örnekler aşağıda 

verilmiştir. DSMZ (Alman Mikroorganizma ve Hücre Kültürü Koleksiyonu) ve ATCC 

(Amerikan Tipi Kültür Koleksiyonu), dünya çapında en kapsamlı biyolojik kaynak 

merkezleri arasında yer almaktadır.  

DSMZ, yaklaşık 85.000 biyolojik materyal içeren koleksiyonunda; 38.300 bakteri, 9.100 

mantar suşu, 930 insan ve hayvan hücre dizisi, 910 bitki virüsü ve antiserumu, 1.200 

bakteriyofaj ve 21.000 bakteri genomik DNA örneğini barındırmaktadır. Koleksiyona 

kabul edilen tüm materyaller kapsamlı kalite kontrollerinden geçirilmekte, fizyolojik ve 

moleküler düzeyde karakterize edilmekte ve ayrıntılı tanımlayıcı bilgilerle birlikte 

sunulmaktadır.İlgili kataloğa https://www.dsmz.de/collection/ adresinden ulaşılabilir. 

https://www.dsmz.de/collection/
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ATCC, 1925 yılında geleneksel bir kültür koleksiyonu olarak kurulmuş; bugün ISO 

standartlarıyla desteklenen bir kalite yönetim sistemiyle, yaşam bilimleri ve biyoteknoloji 

alanında önemli bir biyolojik kaynak merkezine dönüşmüştür. Dünyanın en geniş ve 

çeşitli insan ve hayvan hücre ürünleri koleksiyonuna sahip olan ATCC; mikrobiyel 

kültürler, moleküler araçlar ve biyolojik materyaller sunmanın yanı sıra, kültürleme, 

kimlik doğrulama, türev geliştirme, yeterlilik testi ve materyal saklama gibi hizmetler de 

vermektedir. Kataloğa https://www.atcc.org/ adresinden erişilebilir. 

Brezilya’da yer alan kültür koleksiyonlarında altyapı, finansman ve insan kaynağı 

eksiklikler gibi temel sorunlar ulusal yapılanma önünde en büyük engeller olarak yer 

almaktadır. Brezilya’daki mikrobiyel koleksiyonların %58,34’ü 1000’den az suş içeren 

küçük ölçekli koleksiyonlar, %29,76’sı 1000–5000 arası, %9,5’i ise 5.000–50.000 arası 

suş içeren büyük ölçekli koleksiyonlar olarak sınıflandırılmaktadır. Güneydoğu 

bölgesinde yer alan bir koleksiyon ise 50.000’in üzerinde suş barındırmaktadır. Bu 

koleksiyonların %66,67’sinde koruma yöntemi olarak -80 °C’de kriyokoruma 

kullanılmaktadır. Bununla birlikte, bazı koleksiyonlar, alt kültürleme (%45,2), yağ içinde 

(%26,8) ve Castellani yöntemine dayalı olarak suda (%33,9) depolama gibi klasik 

yöntemleri tercih etmektedir [5]. 

Günümüzde Kore’de yer alan ve WDCM’de kayıtlı olan 27 mikrobiyel kültür 

koleksiyonu bulunmaktadır. Bu sayı ile Kore Cumhuriyeti, mikrobiyel suş sayısı 

bakımından dünya genelinde ilk on ülke arasında yer almaktadır. Bu koleksiyonlar farklı 

kurum ve kuruluşlarca desteklenmektedir. Kore’nin sahip olduğu kayda değer koleksiyon 

ve suş sayısına rağmen, bugüne dek bu koleksiyonları bir araya getiren resmî veya 

gayriresmî bir organizasyon yapılandırılmamıştır. Bu eksikliği gidermek amacıyla, Kore 

hükümeti 2021 yılında biyolojik kaynakların ve ilişkili verilerin daha etkin şekilde 

yönetilmesi için çok bakanlıklı bir proje başlatmıştır. Kore Cumhuriyeti’nde ilk kez ulusal 

düzeyde bir iş birliği ağı oluşturmak amacıyla, Temmuz 2023’te altı farklı bakanlığa bağlı 

dokuz ulusal kültür koleksiyonunun temsilcileri bir araya gelmiştir [33]. 

VKM Fungal Koleksiyonu (Tüm Rusya Mikroorganizma Koleksiyonu, Rusya), 1955 

yılında kurulmuş olup fungal kültürlerin korunması ve depolanması konusunda uzun 

yıllara dayanan bir deneyime sahiptir. Filamentöz mantarlardan oluşan koleksiyon, 

hâlihazırda yaklaşık 5.000 suş içermektedir. VKM’de 40 yılı aşkın süredir muhafaza 

edilen 3.800’den fazla suş için kullanılan farklı koruma yöntemleri, özel olarak 

tasarlanmış bir veritabanı kullanılarak analiz edilmiştir. Bu veritabanında, koruma 
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protokolleri, depolama koşulları, güvenilir saklama süresine ilişkin hesaplamalar, özel 

üreme gereksinimleri ve konuya ilişkin diğer bilgiler yer almaktadır. Bu bölümde sunulan 

veriler söz konusu veritabanından elde edilmiştir. Ayrıca, her bir suşa ait koruma 

yöntemlerine ilişkin bilgiler VKM kataloğunda (http://www.vkm.ru/Catalogue.htm) ilgili 

veri sayfasında da erişime açıktır [34]. 

Dünya Mikrobiyel Veri Merkezi (World Data Centre for Microorganisms, 

WDCM/CCINFO)  verilerine göre, günümüzde 80 ülke ve bölgeden toplam 866 kültür 

koleksiyonu kayıt altına alınmıştır. Bu koleksiyonlar, toplamda 4.120.390 mikrobiyel suş 

içermektedir. Şekil 2.3’te 23.07.2025 tarihi itibariyle WDCM’de yer alan en çok suş 

bulunduran ilk on ülkeye ait istatistikler verilmiştir. Çizelge 2.2. ise mikrobiyel kültür 

koleksiyonlarının ve barındırdıkları suşların kıtalara göre dağılımını 23.07.2025 tarihli 

verileriyle göstermektedir [16]. 

Çizelge 2.2. Kıtalara, ülkelere ve bölgelere göre WDCM’ye kayıt istatistikleri  

Kıta 

Kültür 

Koleksiyonları Sayısı 

(adet) 

Kültür Sayısı 

(adet) 

Ülke & Bölge  

(adet) 

Afrika 27 21,548 9 

Amerika 218 625,355 11 

Asya 21 2,238,751 21 

Avrupa 279 1,244,644 34 

Okyanusya 42 127,304 4 

 

 

http://www.vkm.ru/Catalogue.htm
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Şekil 2.3. Güncel WDCM verilerine göre dünyada en çok suş bulunduran 10 ülke [17] 

2.1.3. Türkiye’de Kültür Koleksiyonları 

Türkiye’de WDCM veritabanına kayıtlı 19 kültür koleksiyonu, üniversitelerden araştırma 

merkezlerine ve ulusal tip kültür koleksiyonlarına kadar geniş bir temsil sunmaktadır. 

Çizelge 2.3, her bir koleksiyonun kısaltmasını, WDCM numarasını ve adını listelenerek, 

farklı mikroorganizma grupları (bakteri, aktinomiset, mikroalg ve hücre kültürleri) 

üzerine uzmanlaşan enstitüleri gösterilmektedir. 
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Çizelge 2.3. WDCM’ye kayıtlı türkiye’de yer alan kültür koleksiyonları [17] 

Kısaltma WDCM No Koleksiyon Adı 
Suş 

Sayısı 

RSKK WDCM 1317 Refik Saydam Kültür Koleksiyonu 1030 

RSKK WDCM 828 
Refik Saydam Ulusal Tip Kültür Koleksiyonu-

RSKK 
876 

ACCBS WDCM 1290 Adana Bacillus Suşları Kültür Koleksiyonu 120 

ABSCC WDCM 1288 Adana Bacillus Suşları Kültür Koleksiyonu 120 

ACTINOCC WDCM 952 Ege Üniversitesi Aktinomiset Kültür Koleksiyonu 1156 

ASYA WDCM 1267 Antarktika Mikroalg Araştırmaları 120 

EGE-MACC WDCM 845 Ege Üniversitesi Mikroalg Kültür Koleksiyonu 43 

EUCC WDCM 1202 Erciyes Üniversitesi Kültür Koleksiyonu 1341 

HUFCC WDCM 1325 
Hacettepe Üniversitesi FoodOmics Kültür 

Koleksiyonu 
85 

HUKUK WDCM 756 Hayvan Hücreleri Kültür Koleksiyonu 89 

KUKENS WDCM 101 
Kültür Koleksiyonları Araştırma ve Uygulama 

Merkezi 
1250 

MAKU-

MACC 
WDCM 1256 

Burdur Mehmet Akif Ersoy Üni. Mikroalg Kültür 

Koleksiyonu 
85 

MCAS WDCM 1276 Su Bilimleri Mikroalg Koleksiyonu 187 

MRC WDCM 800 
TÜBİTAK Marmara Araştırma Merkezi Kültür 

Koleksiyonu 
2053 

MU WDCM 833 
Muğla Sıtkı Koçman Üniversitesi Mikrobiyel 

Koleksiyonu 
357 

PUFECC WDCM 1019 
Pamukkale Üniversitesi Gıda Müh. Kültür 

Koleksiyonu 
250 

Soley WDCM 979 Mikroalg Kültür Koleksiyonu - 

SUFAKM WDCM 981 SUFAK Bakteri Koleksiyonu 245 

TMCC WDCM 1319 Türkiye Mikrobiyel Kültür Koleksiyonu * 1010 

Türkiye’de Mikrobiyel Kültür Koleksiyonlarında Yer Alan Kayıtlı Suş Sayısı 10400 

*Yıldız Teknik Üniversitesi’ne ait kültür koleksiyonudur 

2.1.4. Mikrobiyel Kültür Koleksiyonu Kurmanın Zorlukları 

Günümüzde mikrobiyel kültür koleksiyonları, yalnızca mikroorganizmaların korunup 

dağıtıldığı yapılar olmanın ötesine geçerek; biyogüvenlikten veri yönetimine, yasal 

uyumluluktan teknolojik gelişmelere kadar çok boyutlu sorumluluklar üstlenmektedir. Bu 

yapılar, ulusal ve uluslararası mevzuata uyum sağlama (ör. Biyolojik Çeşitlilik 

Sözleşmesi ve Nagoya Protokolü), kalite yönetim sistemlerinin entegrasyonu, FAIR veri 

ilkelerine uygun dijital altyapıların kurulumu, nitelikli personel ve teknik kapasitenin 

sürekli geliştirilmesi, paydaş ihtiyaçlarına cevap verebilecek güncel uygulamaların 

yürütülmesi ve uzun vadeli finansal sürdürülebilirliğin sağlanması gibi zorluklarla karşı 

karşıyadır.Bu çok katmanlı ihtiyaçlara etkili şekilde yanıt verebilmek için, bir kültür 
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koleksiyonunun kurulması ve sürdürülebilir biçimde işletilmesi altı temel gereklilik 

üzerine inşa edilmelidir. Bu gereklilikler Şekil 2.4.’te verilmiştir [6, 18]. 

 

Şekil 2.4. Kültür koleksiyonu kurulmasında 6 temel gereklilik [5, 18] 

Kültür koleksiyonları kamu ya da özel sektöre ait olabilir ve basit işletmelerden ISO 9001 

gibi akredite kalite yönetim sistemlerine kadar farklı seviyelerde çalışabilir. Minho 

Üniversitesi Mikoteka Koleksiyonu (MUM), ISO 9001 uyumlu KYS’yi benimseyerek 

küçük ölçeğine rağmen yeni suş başvuruları ve projelerle büyümeye devam etmektedir; 

bu konuda nitelikli personelin katkısı büyüktür. Belgelendirme için etkin bir KYS’in 

varlığı, süreç uyumluluğunun kanıtlanması ve kritik risk noktalarına yönelik önleyici 

tedbirler şartken; akreditasyon, ekipman kalibrasyonu, çevresel izleme, yöntem 

doğrulama ve tarafsız teknik yeterlilik gibi ek yükümlülükler getirmektedir. Küçük 

koleksiyonlar; personel eksikliği ve finansal kısıtlar nedeniyle bu gereklilikleri yerine 

getirmekte zorlandığı için büyüme ve gelir artışı ancak dış fon desteği ve akreditasyonun 

tamamlanmasıyla mümkün hale gelebilir [19].
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2.2. Mikrobiyel Karakterizasyon ve Taksonomi 

2.2.1. Mikrobiyel Karakterizasyon ve Taksonomi için Tarihsel Perspektif  

Mikrobiyel karakterizasyon ve taksonomi için tarihsel perspektif aşağıda maddeler 

halinde verilmiştir: 

• 1676, Antonie van Leeuwenhoek: “Animalculum” adıyla ilk mikroorganizma 

gözlemlerini Royal Society’ye raporlayarak modern mikrobiyolojinin temellerini 

atmıştır [35]. 

• 1753–1758, Carl Linnaeus: Species Plantarum ve Systema Naturae’da ikili 

adlandırma sistemini geliştirerek biyolojik sınıflandırmanın temelini 

oluşturmuştur [36]. 

• 1828, Christian G. Ehrenberg: “Bacterium” cins adını tanıtmıştır; daha sonra bu 

gruptaki organizmalar farklı çubuk bakteri cinslerine ayrılmıştır. Resmi 

taksonomide 1950’lerde geçerliliğini kaybetmiştir [37].  

• 1870 Ferdinand Cohn: Bakteriyolojinin sistematiği, çubuk, kok, spiral ve ipliksi 

formlarla ve Bacillus sporlarını tanımlamasıyla şekillenmiştir [38]. 

• 1883, Emil C. Hansen: Carlsberg Laboratuvarı’nda saf maya izolasyonunu 

gerçekleştirdi; Saccharomyces cerevisiae ve S. carlsbergensis tür kavramlarını 

netleştirerek endüstriyel mikrobiyolojiyle taksonomiyi birleştirilmiştir [39]. 

• 1923–günümüz, Bergey’s Manual: 1923’te Determinative Bacteriology ile 

başlayan; 1984–1989’da Systematic Bacteriology ciltleri, 2001–2012’de ikinci 

baskı ve 2015’ten itibaren dijital “Systematics of Archaea and Bacteria” olarak 

güncellenen seri, 16S rRNA, ANI ve GTDB tabanlı filogenomik verilerle 

prokaryot taksonomisinin başvuru kaynağıdır. Son değerlendirmelerde (2023–

2025), genom merkezli yöntemlerin tür sınırlarını yeniden tanımladığı 

vurgulanmaktadır [40]. 

2.2.2. Mikrobiyel Karakterizasyon Yöntemleri 

2.2.2.1 Klasik Fenotipik–Kemotaksonomik Testler 

Mikroskobik incelemede hücrelerin şekli (kok, basil, spiral), dizilişi ve Gram boyama 

özellikleri, makroskobik incelemede ise koloni rengi, şekli ve kenar düzeni 

değerlendirilir. Biyokimyasal testler kapsamında glukoz fermentasyonunda saf kültür 
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glukozlu besiyerinde inkübe edilerek gaz üretimi (Durham tüpü) ve asit oluşumu (pH 

indikatörü ile) izlenirken, katalaz testi %3 H₂O₂ damlatılan kolonide kabarcık oluşumu 

üzerinden pozitifliği gösterir. Ayrıca GC-FID ile hücre duvarı ve membran yağ asitleri, 

metil esterlerine dönüştürülüp kromatografide ayrılarak elde edilen FAME profilleri 

referans kütüphanelerine göre tanımlanır [41, 42]. 

2.2.2.2 MALDI‑TOF MS  

MALDI-TOF MS (Matriks Destekli Lazer Desorpsiyon/İyonizasyon & Zaman-uçuş 

Kütle Spektrometrisi), mikrobiyel peptidlerin önce matriks yardımıyla iyonize edilip 

ardından kütle-yük (m/z) oranlarına göre ayrılmasına dayanır. Elde edilen spektrumlar, 

kapsamlı referans kütüphaneleriyle karşılaştırılarak mikroorganizmaların genellikle türe 

dek hızlı ve güvenilir biçimde tanımlanmasını sağlar. Bu yöntem, geleneksel 

biyokimyasal testler veya DNA dizileme gereksinimini ortadan kaldırır ve kültür elde 

edildikten sonra dakikalar içinde sonuç verir [43]. 

2.2.2.3 Moleküler Barkodlama 

Moleküler barkodlama, tür tanımını genetik imza düzeyine taşıyarak kısa, standart DNA 

bölgesi dizilerinden yararlanır. Bu yöntemle, örnekten izole edilen DNA’ya özgü 

primerler uygulanıp bölge dizilendikten sonra referans kütüphaneleriyle eşleştirilerek 

hızlı ve güvenilir tür tayini yapılır. Tür düzeyinde oluşturulan konsensüs diziler, aynı türe 

ait bireyler arasındaki varyasyonu değerlendirerek referans bankalarında tutarlı bir imza 

sağlar; bu sayede yanlış eşleşmeler azalır ve tanımlama güvenilirliği artar. Mikrobiyel 

ekoloji, epidemiyoloji ve biyogüvenlik çalışmalarında, yüksek verimli örnek takibi ve 

yeni suş keşifleri için ideal bir araçtır [44-47] . 

2.2.2.4 Filogenetik Analiz 

Güncel filogenetik analiz çalışmaları üç basit adımda değerlendirilebilir :  

• Çoklu dizi hizalama,  

• En uygun modelle güvenilir ağaç çizimi   

• Sağlam destek ölçüleriyle anlaşılır görselleştirme.  
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Aşağıdaki her adımda en çok kullanılan yazılımları ve temel kavramları özetlenmektedir. 

Çoklu Dizi Hizalama ve Kontrolü 

Filogenetik analizlerin doğruluğu, homolog pozisyonları koruyan güvenilir çoklu dizi 

hizalamalarına bağlıdır. Bu amaçla geliştirilen MAFFT (v7), on binlerce diziyi kısa 

sürede hizalayabilmektedir. Alternatif olarak, MUSCLE v5 da ortalama olarak yüksek 

doğrulukta hizalamalar sunmaktadır [48, 49]. 

Hizalamanın yalnızca teknik olarak oluşturulması değil, aynı zamanda kalitesinin 

değerlendirilmesi de önemlidir. Guidance2, her pozisyon için hizalama güven skorları 

üreterek düşük güven düzeyine sahip bölgelerin filtrelenmesine olanak tanır. Böylece, 

filogenetik ağaç oluşturulmasında doğruluğu ve biyolojik temsili artırılmış olur [50]. 

Ağaç Oluşturulması (MEGA / RAxML / IQ-TREE) 

Ağaç oluşturma işlemi, veri setinin boyutuna ve ihtiyaca göre farklı araçlarla yürütülür. 

MEGA 11’in grafiksel arayüzü, küçük (≤200 dizi) eğitim veri setlerinde tek tıkla 

Neighbor-Joining (NJ) ve Maximum Likelihood (ML) yöntemlerini karşılaştırmaya 

imkân tanır; NJ mesafe matrisine dayandığı için çok hızlıdır, ancak model parametrelerini 

hesaba katmadığından sonuçlardaki sapmalara dikkat etmek gerekir. ML yöntemleri ise 

modellerin sunduğu parametreleri kullanarak dal uzunluğu hatalarını minimize eder ve 

MEGA içinde NNI veya SPR optimizasyon seçenekleri ile hem nükleotid hem de protein 

verilerinde yaygın tercih oluşturur. Veri seti büyüdükçe grafiksel ML analizleri hesap 

yükü nedeniyle zorluk çıkarır; bu aşamada RAxML-NG v1.2 ve IQ-TREE 2.3 devreye 

girer. RAxML-NG, çok çekirdekli paralel işlem ile hız kazancı sağlarken, IQ-TREE’nin 

ModelFinder modülü (-m MFP) AIC ve BIC kriterleriyle ≥200 ikame modelini otomatik 

değerlendirerek yanlış model seçimine bağlı topoloji sapmalarını en aza indirir. 

Analizlere başlangıç olarak sıklıkla Jukes–Cantor (JC) veya Kimura 2P (K2P) gibi basit 

modeller uygulanır; elde edilen ağaçlar daha sonra GTR gibi ModelFinder tarafından 

seçilen karmaşık modellerle güncellenerek güvenilirlik ve biyolojik tutarlılık artırılır [51-

53]. 

Ağaç Güven Ölçütleri ve Görselleştirme (FigTree / iTOL) 

Ağaç görselleştirme hem sonuçların daha hızlı yorumlanmasını sağlar. FigTree, yerel bir 

uygulama olarak kullanıcıya kökleme, dal genişlikleri, etiketler ve ölçek çizgileri 

üzerinde tam kontrol sunar; ağaç figürleri PDF veya SVG olarak dışa aktarılabilir ve 

yayına hazır şekilde düzenlenebilir. iTOL ise web tabanlı etkileşimli bir platformdur; 
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renkli/aralık tabanlı dataset’ler, ısı haritaları ve meta-veri katmanları ekleyerek büyük 

ağaç kümelerini dinamik olarak işleyebilir ve paylaşımı kolaylaştırır. Görselleştirme, dal 

uzunluklarının (substitutions/site) evrimsel hız farklılıklarını nicelendirmenin yanı sıra, 

bootstrap destek değerlerinin anlamlı eşiklerle (%70 güvenilir, %95 çok güçlü) 

vurgulanmasını sağlar; bu sayede analiz güveni ve biyolojik yorum netliği artar [51, 54]. 

2.2.2.5. Genomik Yöntemler 

Sanger dizileme tabanlı bakteri ve fungus tanımlamalarında bakteriyel analizlerde yaygın 

olarak kullanılan evrensel 16S rRNA primer çiftlerine 27F 5′-

AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′ ve 1492R 5′-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3 

örnek olarak verilebilir. Analizde çoğaltılan bölgede, korunumlu bölgeler (conserved 

regions) evrensel primerlerin hedeflenmesine imkân tanırken, V1–V9 olarak adlandırılan 

dokuz hiper değişken bölge (V-regions) taksonomik çözünürlüğü artırır. Fungus 

toplulukları için ise ITS1 5’-TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3’ ve –ITS4 

5’TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’ gibi internal transcribed spacer (ITS) bölgesine 

özgü evrensel primerler tercih edilir; ITS bölgesi, iki hiper değişken segment (ITS1, 

ITS2) ile bunları ayıran 5.8S rRNA geninden oluşur ve türler arasında yüksek varyasyon 

sunarak güvenilir DNA barkodlama imkânı sağlar Şekil 2.5’te bakteri ve funguslar için 

tercih edilen gen bölgeleri ve kullanılan primerler gösterilmiştir. Tür düzeyinde 

tanımlamaların güçlendirilmesi amacıyla çoklu gen bölgesi dizileme 

kullanılabilmektedir. Bu bağlamda, laktik asit bakterilerinde (LAB) 16S rRNA genine ek 

olarak rpoA ile hsp60, recA, pheS, rpoB, gyrB ve tuf genleri, tür ve alt tür düzeyinde 

tanımlama ile filogenetik çözünürlüğü artıran önemli belirteçler olarak kullanılmaktadır 

[55]. Bununla birlikte prokaryotların filogenetik konumunu değerlendirmek için en sık 

kullanılan yöntem, 16S rRNA gen dizisinin karşılaştırılmasıdır [56]. Sonuç olarak, 16S 

rRNA gen dizilemesi, bakteri filogenetiği, tür düzeyi taksonomik tanımlama ve güncel 

mikrobiyom çalışmaları için yaygın biçimde kullanılan bir yaklaşımdır [57]. 
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a)  

b)  

Şekil 2.5. Bakteri ve funguslarda Sanger dizilemede kullanılan gen bölgeleri (a) 

Bakterilerde yer alan 16S rRNA bölgesi; (b) Funguslarda yer alan ITS bölgesi  [58, 59] 

Sanger dizileme sonucunda elde edilen yüksek kalitedeki diziler, tür tanımlamalarını 

destekleyecek şekilde NCBI BLAST gibi veritabanlarında sorgulanır. BLAST 

algoritması, referans veritabanındaki homolog dizilerle benzerlik skorları (% identity, e-

value) üzerinden en uygun eşleşmeyi belirler ve örneğin muhtemel türü veya yakın 

akrabalarını rapor eder . Bu sayede hem bakteriyel hem de fungal örneklerin moleküler 

tanımlaması, korunumlu bölge primer tasarımının hassasiyeti ve hiperdeğişken bölgelerin 

taksonomik ayırt ediciliği sayesinde klasik fenotipik yöntemlere kıyasla daha hassas ve 

geniş kapsamlı bir yaklaşımla gerçekleştirilir [60-62] . 

2.2.2.6 Genetik Polimorfizm 

Popülasyon genetiğinde haplotip sayısı (h), bir popülasyondaki benzersiz dizi 

dizilimlerinin (haplotiplerin) toplamını ifade eder ve genetik çeşitliliğin doğrudan bir 

göstergesidir. Haplotip çeşitliliği (Hd) ise bu haplotiplerin popülasyona ne ölçüde 

yayılmış olduğunu ölçer; 0 ile 1 arasında değişir ve 1’e yaklaştıkça bireylerin farklı 

haplotiplere sahip olma olasılığı artar [63]. Nükleotit çeşitliliği (π), popülasyondaki tüm 

birey çiftleri arasındaki ortalama nükleotit farklılık sayısını (substitutions/site) verir ve 

gen havuzunun ne kadar zengin olduğunu gösterir; düşük π değerleri genetik darboğaz 
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veya küçük etkili popülasyon büyüklüğüyle ilişkilendirilir [64]. DNAsp yazılım paketi, 

bu temel parametreler yanı sıra Segregating sites (S), Tajima’s D, Fu’s Fs gibi nötralite 

testlerini de hesaplayarak popülasyonun evrimsel geçmişine dair ipuçları sunar. SNP 

bazlı çalışmalar için oluşturulan SNP matrisi, her bireydeki her pozisyonun alel 

durumunu gösterir; bu matris hem haplotip tanımlama hem de daha ileri yapısal analizler 

için girdi oluşturmaktadır [65] . 

2.2.3 HUFCC Suşlarının Güncel Taksonomik Statüsü 

Genomik başta olmak üzere farklı yöntemlerle mikroorganizmaların taksonomisindeki 

değişiklikler Şekil 2.6.’da verilen 6 temel başlığa bağlı olarak kültür koleksiyonlarının 

yapısını etkilemektedir [7]. 

 

Şekil 2.6. Taksonominin kültür koleksiyonlarındaki rolü [25, 26, 66] 

HUFCC koleksiyonundaki maya ve laktik asit bakterisi suşlarının taksonomisi, 2020’den 

itibaren bugünkü halini almıştır. Sonraki bölümlerde maya ve bakteri suşlarının güncel 

taksonomik durumu ve sınıflandırılması verilmiştir.  
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2.2.3.1 Maya Suşları 

HUFCC’de yer alan maya suşlarına ait taksonomik sınıflandırma Çizelge 2.4.’te 

verilmiştir. Taksonomik değerlendirme özeti, tür bazında verilmiştir [67]. 

 

• Saccharomyces cerevisiae – Tür adı 19. yüzyıldan beri korunur; güncel çalışmalar 

yalnızca bira-ve şarap kökenli alt-kladları tanımlar. – Bu kararlı ad, 

Saccharomycetes → Saccharomycetaceae hattıyla uyumludur. 

• Metschnikowia pulcherrima – Eski tür adı Candida/Torulopsis pulcherrima olup 

tür hâlen Metschnikowia cinsinde geçerlidir; yakın akraba M. fructicola 2001’de 

ayrılmıştır [68]. 

• Wickerhamomyces anomalus – 2008’de Pichia anomala’dan Wickerhamomyces 

cinsine taşınmıştır; 2024 tarihindeki inceleme bu konumu doğrulamıştır [69]. 

• Priceomyces carsonii – 2010’da Pichia carsonii basioniminden Priceomyces 

cinsine transfer edilmiştir [70]. 

• Naganishia uzbekistanensis – Cryptococcus uzbekistanensis türü 2015–2020 

arasında çok-lokus filogenisiyle Naganishia kladına taşınmıştır [71]. 

• Solicoccozyma aeria – ITS, TEF-1α ve RPB1 gen bölgelerinin çoklu lokus 

filogenetik analizleri, Cryptococcus aerius’un Tremellomycetes’te ayrı bir klada 

yer aldığını göstererek türü Solicoccozyma cinsine taşımıştır [72]. 

• Hanseniaspora uvarum – Anamorfu Kloeckera apiculata olup 2021’de “uvarum 

kompleksi” sınırları netleştirilmiş, tür adı değişmemiştir [73]. 
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Çizelge 2.4. HUFCC’de yer alan maya suşlarının taksonomik sınıflandırılması [74] 

Suş Adı 
Alan 

(Domain) 

Şube 

(Phylum) 
Sınıf (Class) Takım (Order) Aile (Family) Cins (Genus) 

Saccharomyces 

cerevisiae 
Eukaryota Ascomycota Saccharomycetes Saccharomycetales Saccharomycetaceae Saccharomyces 

Metschnikowia 

pulcherrima 
Eukaryota Ascomycota Pichiomycetes Serinales Metschnikowiaceae Metschnikowia 

Wickerhamomyces 

anomalus 
Eukaryota Ascomycota Saccharomycetes Phaffomycetales Wickerhamomycetaceae Wickerhamomyces 

Priceomyces 

carsonii 
Eukaryota Ascomycota Pichiomycetes Serinales Debaryomycetaceae Priceomyces 

Naganishia 

uzbekistanensis 
Eukaryota Basidiomycota Tremellomycetes Filobasidiales Filobasidiaceae Naganishia 

Solicoccozyma 

aeria 
Eukaryota Basidiomycota Tremellomycetes Filobasidiales Piskurozymaceae Solicoccozyma 

Hanseniaspora 

uvarum 
Eukaryota Ascomycota Saccharomycetes Saccharomycodales Saccharomycodaceae Hanseniaspora 

Yarrowia  

lipolytica 
Eukaryota Ascomycota Dipodascomycetes Dipodascales 

Dipodascales incertae 

sedis 
Yarrowia 
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2.2.3.2 Bakteri Suşları 

HUFCC’de yer alan bakteri suşlarına ait taksonomik sınıflandırma Çizelge 2.5.’te 

verilmiştir. Taksonomik değerlendirme özeti, tür bazında verilmiştir [75-78]. 

• Limosilactobacillus fermentum – 2020 revizyonuyla Lactobacillus fermentum tür 

adı Limosilactobacillus cinsiyle güncellenmiştir.  

• Lacticaseibacillus rhamnosus – Lactobacillus rhamnosus, yeni oluşturulan 

Lacticaseibacillus cinsine taşınmıştır. 

• Lacticaseibacillus paracasei – Aynı revizyon kapsamında Lactobacillus 

paracasei, Lacticaseibacillus cinsi altına alınmış ve bu nomenklatür değişikliği 

resmen onaylanmıştır. 

• Levilactobacillus brevis – Lactobacillus brevis, 2020'deki taksonomik yeniden 

yapılandırmada Levilactobacillus cinsine aktarılmıştır. 

• Lactobacillus helveticus – Genomik analizler sonucunda, Lactobacillus 

helveticus’un mevcut Lactobacillus cinsi içinde kalması uygun görülmüş; adı 

değiştirilmemiştir. 

• Pediococcus pentosaceus – Tür adı değişmemiştir ve güncel BacDive–DSMZ 

veritabanında 09 Aralık 2024 tarihiyle LPSN güncellemesi yer almaktadır; birden 

çok tip suş erişimi listelenmiş, ancak nomenklatürde bir değişiklik yapılmamıştır 

[79]. 

• Lactococcus lactis – 1985’te Streptococcus lactis’ten ayrı cins olarak 

tanımlanmış; bu konum 2023 GTDB sürümüyle teyit edilmiştir [80]. 

• Enterococcus faecalis ve Enterococcus faecium – Her ikisi de 1984’te “grup D 

streptokoklar”dan Enterococcus cinsine taşınmış; 2023 filogenomik analizleri bu 

yerleşimi desteklemiştir [80]. 
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Çizelge 2.5. HUFCC’de yer alan bakteri suşlarının taksonomik sınıflandırılması [74] 

Suş Adı 
Alan 

(Domain) 
Şube (Phylum) Sınıf (Class) Takım (Order) Aile (Family) Cins (Genus) 

Limosilactobacillus fermentum Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Limosilactobacillus 

Lacticaseibacillus rhamnosus Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lacticaseibacillus 

Lacticaseibacillus paracasei Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lacticaseibacillus 

Levilactobacillus brevis Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Levilactobacillus 

Pediococcus pentosaceus Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Pediococcus 

Lactococcus lactis Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Streptococcaceae Lactococcus 

Enterococcus faecalis Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus 

Enterococcus faecium Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus 

Lactobacillus helveticus Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 

Lactobacillus delbrueckii Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 

Lactobacillus acidophilus Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 

Bifidobacterium animalis 

subsp. lactis 
Bacteria Actinomycetota Actinomycetes Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Bifidobacterium 

Streptococcus thermophilus Bacteria Bacillota Bacilli Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus 
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2.3. Mikrobiyel Çeşitliliği Koruma Metodolojileri    

Mikrobiyel çeşitliliğin korunması için üç temel strateji uygulanmaktadır. Bunlar aşağıda 

sıralanmaktadır [20]: 

Yerinde koruma (in situ), mikrobiyel popülasyonların doğal ekosistem ve habitatlarında 

korunmasını ifade eder ve Çevresel Biyoçeşitlilik Sözleşmesi (CBD) tarafından da en 

uygun yöntem olarak tanımlanmıştır. Bu metodoloji, türlerin doğal ortamlarında 

sürdürülebilir biçimde varlığını sürdürmesini sağlar [21]. 

Dış ortamda koruma (ex situ) ise mikroorganizmaların suni koşullar altında depolanması 

ve kültür koleksiyonlarında çoğaltılması yoluyla gerçekleştirilen çalışmaları kapsar. Ex 

situ koruma, dünya genelinde kültür koleksiyonlarının temel çalışma metodolojilerinden 

olmuş ve suşların genetik çeşitliliğini yapay ortamda sürdürmeye olanak tanımıştır. Bu 

yöntem hem bu koleksiyonların değerini artırır hem de ekosistemlerden izole edilen 

önemli mikrobiyel türlerin uzun ömürlü korunmasını sağlar. 

Fabrika içi koruma (in factory) ise tarımsal ve endüstriyel işletmelerin kendi üretim 

süreçleri içinde uyguladığı ara bir koruma biçimidir. Bu yaklaşım, özellikle agro-

endüstriyel sektörün kullandığı, üretim hattında veya üretim tesisinde biyoteknolojik 

olarak önemli suşların sürekli hazır tutulmasını amaçlar. 

2.3.1. Mikrobiyel Kültürlerde Pasajlama  

Canlı bir kültürden alınan mikroorganizmaların taze ortama aktarılması ve burada 

yeniden çoğaltılması işlemi pasajlama olarak tanımlanır. Alt kültürleme   pasajlama 

olarak kabul edilir. Pasaj sayısı yükseldikçe fenotipik varyasyon, genetik sürüklenme ve 

kontaminasyon riski artar; bu nedenle laboratuvarlarda referans kültürlerden   beşten fazla 

pasaj uzaklıktaki çalışma kültürlerinin kullanılması önerilmez. Pasajlamaya yönelik 

örnek uygulama Şekil 2.7.’de verilmiştir. 

 Sertifikalı referans materyali temin edildiğinde laboratuvar maliyetleri düşürmek 

amacıyla bu suştan doğrudan inokulum süspansiyonları hazırlanabilir. Bununla birlikte, 

ileride tekrar kullanılabilir bir referans stoğu oluşturmak için ilk olarak temin edilen CRM 

(Sertifikalı Referans Materyal)’den uygun bir yöntemle referans stok hazırlanmalıdır. 
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Şekil 2.7. Pasajlama metodolojisi 

Laboratuvarlar genellikle bir defa inokulum süspansiyonu hazırlamak yerine, önce 

referans stoktan stok kültür oluşturup ondan çalışma kültürleri alt kültürlemeyi tercih 

eder; bu nedenle temin edilecek CRM (Sertifikalı Referans Materyal) ’in orijinal 

referans kültürden 1–2 pasaj uzak olması, çalışma kültürünün en fazla beş pasajda 

kalmasını sağlayarak USP  (Amerika Birleşik Devletleri Farmakopesi) kriterine uymayı 

tercih etmektedir [81, 82].  

2.3.2. Kısa ve Uzun Süreli Muhafaza Yöntemleri  

Mikrobiyel çeşitliliğin korunması, her ne kadar temel stratejiler (in situ, ex situ, in 

factory) benzer olsa da farklı tür ve suşların morfolojik ile fizyolojik özelliklerine bağlı 

olarak çeşitli koruma yöntemleri kullanılmaktadır. Günümüzde yaygın olarak kullanılan 

sekiz yöntem hem laboratuvar hem de büyük kültür koleksiyon merkezlerinde kullanılır 

ve her birinin kendine özgü avantajları ile sınırlamaları vardır. Şekil 2.8.’de bu 

yöntemler verilmiştir [20].  
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Şekil 2.8. Mikrobiyel çeşitliliği koruma yöntemleri [20] 

Mikrobiyel kültürlerin korunmasında dondurarak kurutmanın (liyofilizasyon) yanı sıra 

pek çok alternatif yöntem de kullanılmaktadır. Bu yöntemler ve koruma süresi Çizelge 

2.6.’da verilmiştir. Kısa süreli ve düzenli kullanım için agar plakları ve saplama kültürleri 

(4 °C) yaygın tercih edilir; agar plakları kalitatif incelemeler için idealken, stab kültürler 

örnek taşıma kolaylığı sağlar. Derin dondurma (−20 °C ila −80 °C) ise gliserol veya 

DMSO gibi kriyoprotektanlarla birlikte uygulandığında hücre içi buz kristallerinin 

zararını en aza indirir. Mineral yağ altında yatık agarda yer alan kültürlerinin 

depolanması, oksidatif stresi azaltarak suşların canlılığını korur; silika jel veya steril kum 

gibi katı destek malzemeleri ise nem dengesini kontrol ederek kültürlerin stabilitesini 

uzatır. Ayrıca tampon çözeltiler ve steril su, geçici canlı tutma ve suş transferleri sırasında 

etkili çözümler sunar. Bu yöntemlerin seçimi, suşun biyolojik özelliklerine, kullanım 

amacına ve tesis altyapısına bağlı olarak değişkenlik gösterir [22]. 

Çizelge 2.6. Koruma yöntemleri ve koruma süresi   [22] 

Koruma Yöntemi Sıcaklık (°C) Süre (yaklaşık) 

Agar plakları 4 4–6 hafta 

Saplama kültürleri 4 3 hafta –1 yıl 

Standart dondurucu −20 1–3 yıl 

Ultra düşük sıcaklık dondurucusu −80 1–10 yıl 

Dondurarak kurutma ≤ 4 > 15 yıl 
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2.3.2. Kültür Koleksiyonlarında Tercih Edilen Muhafaza Yöntemleri  

     Uluslararası kültür koleksiyonlarında, bakteriyel ve fungal suşların uzun süreli 

stabilitesini ve metabolik özelliklerini korumak için öncelikle dondurarak kurutma 

yöntemi tercih edilmektedir. Bunun yanında, kriyojenik korumada gliserol stokları 

suşların −80°C’de dondurularak korunmasında altın standart olarak kabul edilir; gliserol, 

hücre zarlarını stabil tutarak buz kristallerinin yol açtığı hasarını azaltmaktadır. Bu iki 

yöntem, kültür koleksiyonlarında fenotipik değişim ve genetik sürüklenme riskini en aza 

indirgemek için kritik öneme sahiptir;  çalışmalar, her iki yaklaşımın da yüksek canlılık 

ve biyolojik çeşitliliğin korunmasında etkin olduğunu ortaya koymaktadır. Ayrıca dünya 

genelinde bu yöntemi kullanan kültür koleksiyonları Çizelge 2.7.’de verilmiştir. 

Çizelge 2.7. Dünya genelinde kültür koleksiyonlarının tercih ettiği koruma yöntemleri 

CP=   kriyokoruma (gliserol stok), FD= dondurarak kurutma [20] 

No. Kültür Koleksiyonu Kısaltma Yöntem Ülke 

1 Amerikan Tip Kültür Koleksiyonu ATCC CP / FD ABD 

2 Alman Mikroorganizma ve Hücre Kültürü 

Koleksiyonu 

DSMZ CP / FD Almanya 

3 Belçika Koordineli Mikroorganizma 

Koleksiyonları / LMG Bakteri Koleksiyonu 

LMG CP / FD Belçika 

4 Ulusal Tip Kültür Koleksiyonu NCTC CP / FD Birleşik 

Krallık 

5 Enfeksiyon Araştırmaları Merkezi Koleksiyonu CCRI CP / FD Kanada 

6 Çek Mikroorganizma Koleksiyonu CCM CP / FD Çekya 

7 Hollanda Bakteri Kültür Koleksiyonu NCCB CP / FD Hollanda 

8 Pasteur Enstitüsü Koleksiyonu CIP CP / FD Fransa 

9 Mikrobiyel Tip Kültür Koleksiyonu ve Gen 

Bankası 

MTCC CP / FD Hindistan 

10 Avustralya Mikroorganizma Koleksiyonu ACM CP / FD Avustralya 

11 Japon Mikroorganizma Koleksiyonu JCM CP / FD Japonya 

12 Göteborg Üniversitesi Kültür Koleksiyonu CCUG CP / FD İsveç 

 

2.3.3. Dondurarak Kurutma (Liyofilizasyon) 

Gıda maddelerinin korunmasında kullanılan dondurarak kurutmanın kökeni tarih öncesi   

çağlara kadar uzanır; Aztekler ve Eskimolar’ın bu amaçla uygulamalar gerçekleştirdiği 

bilinmektedir. 1880’lerin sonlarında yöntem laboratuvar ölçeğinde kullanılmaya 

başlanmış, temel ilkeleri bu dönemde ortaya konmuştur. Ancak endüstriyel ölçekte 

uygulanması, 1930’lara dek vakum ve soğutma teknolojilerindeki gelişmelerin hetorojen 

antibiyotikler ile kan ürünlerinin işlenmesi ihtiyacıyla kesişmesi sonucu mümkün hâle 

gelmiş; bu sayede üretim amaçlı liyofilizatörler geliştirilmiş ve liyofilizasyon, o tarihten 
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itibaren hem gıda hem de ilaç endüstrilerinde yaygın olarak kullanılmaya başlanmıştır 

[83]. Şekil 2.9.’da dondurarak kurutmanın temel adımları ve raflı bir liyofilizatör yer 

almaktadır. 

 

Şekil 2.9. Dondurarak kurutma işleminde gerçekleşen farklı aşamalar  [84] 

Dondurma Aşaması 

Liyofilizasyonda ilk adım, örneğin katılaşmasını sağlamak üzere süpersoğutma 

yoluyla çekirdeklenmenin (nükleasyon) başlatılmasıdır. Sıcaklık çözeltinin 

donma noktasının altına düştükçe, termodinamik olarak elverişli buz 

çekirdeklerinin oluşma olasılığı artar. Bu çekirdekler büyüyerek makroskobik buz 

kristallerine dönüşür. Yüksek süpersoğutma (düşük nükleasyon sıcaklığı) 

homojen nükleasyonu destekleyip çok sayıda küçük kristal oluştururken, düşük 

süpersoğutma (yüksek nükleasyon sıcaklığı) daha az sayıda, fakat büyük kristaller 

meydana getirir. Küçük kristaller, primer kurutmada daha dirençli kuru katman 

oluşturup süreci uzatırken; ikincil kurutmada daha hızlı desorpsiyon sağlar. 

Büyük kristaller ise ters etki yaparak primer kurutmayı kısaltır, ikinciliği uzatır. 

Ayrıca şişe içi sıcaklık heterojenlikleri, parti içi değişkenliklere yol 

açabileceğinden, dondurma hızı ve homojenliği sistematik olarak kontrol 

edilmelidir [85] . 

Birincil Kurutma Aşaması 

       Liyofilizasyon döngüsünün en uzun ve kritik aşamasıdır ve donmuş sudan (buz) doğrudan 

gaz fazına geçişin (sublimasyon) gerçekleştirilmesiyle gerçekleşir. Sublimasyonun 

sürücü kuvveti, buz yüzeyinin doymuş buhar basıncı ile kondenser sıcaklığı arasındaki 
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farktır; bu da daha düşük örnek ve daha yüksek kondenser sıcaklığı ile sağlanır. 

Sublimasyon için gerekli gizli ısı üç yolla sağlanır: raflardan gelen radyasyon, vial duvarı 

aracılığıyla iletim ve vakumdaki ince gaz tabakasıyla konveksiyon. Örnek sıcaklığı, cam 

geçiş sıcaklığı (Tg’) altında tutulmazsa “pasta” yapısı çöker, gözenekler bozulur ve 

yeniden çözünme süresi uzar. İşlem boyunca sistem basıncı buzun doymuş buhar 

basıncının altında tutulmalı; daha düşük basınç sublimasyon hızını artırırken konvektif 

ısı akışını azaltarak süreci yavaşlatabilir. Mekanik modelleri ve küresel duyarlılık 

analizleri sayesinde dinamik proses tasarımı yapılabilir. Raf sıcaklığı ve oda basıncı kritik 

proses parametreleri, vial geometrisi ve dolum derinliği ise kritik materyal özellikleri 

olarak tanımlanır. Bu parametrelerin sistematik risk değerlendirmesi, biyomalzeme veya 

hücre içeren formulasyonlarda birincil kurutmada çökme ve kalite kusurlarının 

azaltılmasını sağlar [85]. 

     İkincil Kurutma Aşaması 

     Örnekte kalan donmamış suyun uzaklaştırılmasını amaçlar ve buzun birincil kurutmada 

yok edilmesi nedeniyle bu aşamada sıcaklık artışı (genellikle ≤ 1 °C/dk hızında) yapılarak 

çökme riski minimalize edilir. Özellikle amorf formülasyonlarda donmamış su oranı 

%20–50’yi bulabildiğinden, ikincil kurutmada kalan su içeriği hedefi genellikle %0,5–3 

aralığındadır; ancak bazı biyolojik örnekler için daha yüksek artık su oranı gerekebilir. 

İkincil kurutmada sıcaklık yükseltme hızı ve vakum seviyesi kritik proses parametreleri 

(CPP), artık su içeriği ise kritik materyal özelliği (CMA) olarak tanımlanır. Süreç 

tamamlandıktan sonra vialler genellikle aseptik ortamda kapatılır ve depolama sıcaklığı, 

örneğin camsı geçiş sıcaklığının altında tutulmalıdır; depolama koşullarındaki nem ve 

sıcaklık CPP, artık su içeriği ve camsı geçiş sıcaklığı ise CMA olarak göz önünde 

bulundurulur [86]. 

Dondurarak Kurutmada Mühendislik Perspektifi: Isı ve Kütle Transferi 

  Liyofilizasyon sürecinin temelinde, vakum altında buzun süblimleşmesiyle açığa çıkan   

buharın uzaklaştırılması arasında kritik bir ısı–kütle transferi dengesi vardır. 

Süblimasyonu sürdürmek için ürüne yeniden yapılandırma sırasında oluşan soğumayı 

telafi edecek miktarda ısı enerjisi verilmelidir; aynı anda açığa çıkan su buharının 

uzaklaştırılması, örnekten çekilen ısı miktarıyla dengelenmelidir. 
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Bu denge sağlanamazsa, örnek sıcaklığı ya düşerek kurutma verimliliğini azaltır ya da 

yükselerek erime ve çökme riskini artırır. Erken sublimasyon evrelerinde kuru tabakanın 

buhar akışına direnci düşük olduğundan denge korunması kolaydır; ancak kuru tabaka 

derinleştikçe buhar direnci artar ve örnek sıcaklığı yükselerek yapısal bozulmaya yol 

açabilir. Bu durumda, süreç sıcaklığını düşürmek kurutma hızını yavaşlatıp çevrim süresini 

uzatsa da ürün kalitesini korumak için gerekli olabilir [83]. 

2.3.3.1. Kullanılan Koruyucu Bileşenlerin Etki Mekanizması 

     Dondurarak kurutma işleminde tercih edilen koruyucu bileşenler ürün türüne, yapısına ve 

kullanım amacına göre değişmektedir.  Mikrobiyel suşların liyofilizasyonunda sıkça 

kullanılan yağsız süt tozunun yanında, maya suşlarının hücre duvarında da bulunan ve 

koruyucu özellik kazandıran trehaloz ve sükroz gibi indirgen olmayan disakkaritler ve 

yapıda homojenizasyon sağlamak için düşük derişimli NaCl kullanılır. Aşağıda, HUFCC 

liyofilizasyon protokollerinde kullanılan dört ana bileşenin mekanizmaları özetlenmiştir 

[87, 88].  

Trehaloz (α-D-glukopiranozil α-D-glukopiranozid), glukozdan oluşan indirgen olmayan 

bir disakkarittir ve liyofilizasyon (dondurarak kurutma) sürecinde hücresel düzeyde çok 

yönlü koruma sağlayan en etkili bileşiklerden biridir. Özellikle Saccharomyces cerevisiae 

gibi anhidrobiyotik kapasiteye sahip mikroorganizmalar için, trehalozun sitoplazmada 

birikimi hem kuruma hem de oksidatif stres gibi çevresel etkilere karşı temel bir savunma 

mekanizması olarak tanımlanmıştır. 

Trehalozun bu koruyucu etkisi, literatürde, su yer değiştirme hipotezi ve vitrifikasyon 

hipotezi olmak üzere iki farklı durumla açıklanmaktadır. Su yer değiştirme hipotezine göre, 

trehaloz dehidrasyon sırasında su moleküllerinin yerine geçerek proteinler ve fosfolipitlerle 

hidrojen bağları kurar. Bu etkileşimler sayesinde proteinlerin doğal katlanmış yapısı 

korunur, protein agregasyonu engellenir ve hücre zarlarının bütünlüğü ile sıvılaşma 

özellikleri muhafaza edilir. 

Vitrifikasyon hipotezine göre ise trehaloz, düşük su aktivitesi koşullarında camsı bir matris 

oluşturma kapasitesine sahiptir. Bu cam fazı, serbest radikal oluşumunu baskılayarak 

oksidatif hasarı sınırlar ve zararlı reaksiyonların hızını viskoz yapısı sayesinde yavaşlatır. 

Trehalozun, diğer şekerlere (örneğin sükroz ve laktoz) kıyasla en önemli avantajı, yüksek 

su bağlama kapasitesidir. Bu özellik, buz kristali oluşumunu engelleyerek hücre 

bütünlüğünün korunmasına katkı sağlar. Ayrıca, trehalozun düşük tatlılık derecesi (%45 
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sükroz tatlılığında), kokusuz ve renksiz oluşu gibi fiziksel özellikleri; işleme sırasında 

Maillard tepkimeleri gibi istenmeyen reaksiyonların önlenmesine de yardımcı olur. 

Trehalozun kurumanın neden olduğu çoklu streslere karşı etkin bir koruma sağlaması 

nedeniyle, S. cerevisiae’nin uzun süreli saklanmasına yönelik uzay biyolojisi 

uygulamalarında da stratejik olarak kullanılmaktadır. Nitekim BioSentinel uzay misyonu 

kapsamında, kullanılacak S. cerevisiae suşlarının hazırlanmasında, hücrelerin stasyoner 

faza ulaştırıldığı uzun süreli sıvı kültür büyütme protokolü benimsenmiştir. Bu yaklaşım, 

hücre içi trehaloz birikimini artırarak liyofilizasyon sonrası hayatta kalımı ve biyolojik 

işlevselliği optimize etmeyi amaçlamaktadır [89-92]. 

Sükroz, dehidrasyon sırasında su moleküllerinin yerini alarak protein ve fosfolipitlerle 

güçlü hidrojen bağları kurar; bu etkileşimler makromoleküllerin doğal konformasyonunu 

korur ve agregasyonu engeller. Böylece kritik katlanmış yapılar liyofilizasyonun getirdiği 

mekanik ve termal strese rağmen stabil kalır. Ayrıca sükroz, düşük su aktivitesi 

koşullarında camsı (vitreus) bir matris oluşturma kapasitesine sahiptir; bu cam faz, 

moleküler mobiliteyi kısıtlayarak serbest radikal oluşumunu baskılar ve oksidatif hasar ile 

zararlı reaksiyon hızlarını yavaşlatır.  Soğuma sırasında artan sükroz viskozitesi su 

moleküllerinin difüzyonunu zorlaştırarak buz kristallerinin büyümesini ve faz ayrışmasını 

engeller; böylece hem hücre içi hem de hücre dışı buz kristalizasyonu minimize 

edilmektedir [93-95]. 

Yağsız süt tozu, laktoz (indirgeyici disakkarit) ve kazein ile whey proteinlerini içeren 

kompleks bir bileşimdir. Bu bileşenler, liyofilizasyon sırasında düşük su aktivitesi 

koşullarında amorf camsı bir matriks oluşturarak membran ve protein yapılarının 

stabilitesini korur. Protein bileşenleri, hücre duvarı ile sitoplazma arasındaki yakın teması 

destekler; böylece dondurma ve kurutma aşamalarında oluşabilecek mekanik ve oksidatif 

hasarlar minimize edilir. DSMZ’de bakteri liyofilizasyonu için koruyucu ortam olarak %10 

yağsız süt tozu önerilmektedir. Benzer şekilde, ATCC Mycology Culture Guide, maya ve 

mantar kültürlerinin liyofilize edilmesi öncesinde %20 (a/h) çözeltisi olarak yağsız süt tozu 

kullanımını tavsiye eder. Son yıllarda yapılan çalışmalarda, %5–10 (w/h) yağsız süt tozu 

içeren formülasyonların, dondurma sırasında buz kristallerinin büyümesini engellediği ve 

çözünme sonrası homojen bir süspansiyon sağladığı gösterilmiştir [96-98] . 
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NaCl, liyofilizasyon öncesi matrise eklendiğinde partiküller arası hidrojen bağlarının 

oluşumunu bloke ederek kuruduktan sonra süspansiyonun homojen biçimde yeniden 

dağılmasını sağlar. Vakum altında kurutma sırasında Na⁺ iyonları, partikül 

yüzeylerindeki karboksilat ve hidroksil gruplarıyla elektrostatik etkileşim kurarak ara 

yüzey hidrojen bağlarını zayıflatır ve geri dönüşümsüz agregasyonu engeller. Gözenekli 

bir matris meydana getirerek rehidrasyon sonrası hızlı ve eşit dağılım sağlar; NaCl varlığı 

ise bu gözeneklerin düzenli oluşumunu destekleyerek süspansiyon homojenliğini daha da 

güçlendirir [99]. 

2.3.3.2. Dondurarak Kurutmada Kalite Kontrol 

Dondurarak kurutma işleminin temel hedefi; son ürünün stabilite, kalite ve ticari 

üretilebilirlik kriterlerini karşılamaktır. Ürün formülasyon ve proses, protein gibi aktif 

maddelerin donma, kurutma ve yeniden çözülme aşamalarındaki streslere dayanmasını 

sağlayacak şekilde tasarlanmalıdır. Başarılı bir ürün; düşük artık nem, hızlı yeniden 

çözünme ve uygulama kolaylığı sunmalı, cihazlarla uyumlu ve çökme/eritme belirtisi 

olmadan farmasötik açıdan kabul edilebilir görünmelidir. Toplam döngü süresinin 4–5 

günü geçmemesi ve kolay ölçeklenebilirlik de kritik kalite kontrole kriterlerindendir 

[100]. 

Diferansiyel Taramalı Kalorimetri (DSC) 

DSC, bir numunenin ısı akışını izleyerek cam geçişi, kristalleşme ve erime gibi kritik 

termal olayları belirler . Primer kurutmada, DSC ile tayin edilen Tg′ değeri, ürün 

sıcaklığının bu eşik seviyenin üstüne çıkmaması için sınır oluşturur; böylece hem 

kurutma süresi kısalır hem de yapısal çökme riski engellenir [99] . 

Nem İçeriği Kontrolü 

Dondurarak kurutma sonrası kalıntı nem miktarı, ürün stabilitesini doğrudan etkiler; 

beklenen kalıntı nem miktarı %0.5–2 olarak kabul edilir. Nem miktarı, Karl Fischer 

titrasyonu veya gravimetrik yöntemlerle tayin edilerek sekonder kurutma sonlandırma 

kriteri olarak kullanılır. Aşırı nem, mikrobiyel büyüme ve kimyasal bozunmaya; aşırı 

kurutma ise protein denatürasyonuna yol açtığı için, nem kontrolü hem biyolojik 

aktiviteyi hem de yapısal bütünlüğü korumada önemli bir faktördür [20] . 
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Camsı Geçiş Sıcaklığı  

Camsı geçiş sıcaklığı (Tg), kuru, amorf bir maddenin katı ve gevrek halden daha esnek 

ve lastiksi hale geldiği sıcaklık aralığını tanımlar; bu noktada malzeme mekanik olarak 

yumuşamaya başlar, liyofilize ürünlerdeyse, donmuş ve konsantre çözeltinin cam faz 

geçişi (Tg′), buz kristallerinin erimeden korunabileceği en yüksek işlem sıcaklığını 

belirler; bu nedenle primer kurutmada raf sıcaklığı Tg′ değerinin birkaç derece altında 

tutulur [20]. 

Dondurarak Kurutma Mikroskopisi (DKM) 

Formülasyon bileşenlerinin donma ve liyofilizasyon süreçleri sırasında polarize ışık 

mikroskobu altında fiziksel davranışlarının doğrudan gözlenebilmesini sağlayan teknik 

sayesinde sayesinde, liyofilizasyonun kritik parametreleri; çökme sıcaklığı (collapse 

temperature), kristalleşme sıcaklığı (crystallization temperature), optimal tavlama 

(annealing) sıcaklığı ve süresi ile ötektik erime sıcaklığı (eutectic melting temperature) 

belirlenebilir. Özellikle farmasötik ve biyofarmasötik formülasyon geliştirme 

çalışmalarında, ürün stabilitesinin ve raf ömrünün iyileştirilmesi amacıyla sıkça 

başvurulan analitik tekniklerden biridir [101]. 

2.4. Veri Tabanı ve Sürdürülebilir Model İnşası 

Mikrobiyel kültür koleksiyonlarını yönetmede veri tabanları, günümüzde yalnızca kayıt 

tutma araçları değil; aynı zamanda sürdürülebilirlik ve iş birliğinin omurgasıdır. Dünya 

çapında koleksiyonlar tarafından üretilen verinin hacmi, genomik sekanslama ve çok 

katmanlı “omics” analizlerinin yaygınlaşmasıyla eksponansiyel bir artış göstermektedir. 

Bu hızlı büyüme; 

• Veri kaybı riskini, 

• Tekrarlanan deneylerin maliyetini, 

• Farklı sistemler arasındaki entegrasyon zorluklarını 

gün yüzüne çıkarmaktadır. Örneğin, BacDive ve GCM/gcType gibi özelleşmiş 

platformlar bu açıkları büyük ölçüde kapatmış olsa da tablolama yapıları, meta-veri 

alanları ve doğrulama akışlarının merkezler arasında farklılık göstermesi, gerçek zamanlı 

veri alışverişini hâlâ kısıtlamaktadır. 
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ISO/TC 276’nın 2024 tarihli yayınladığı yeni standart, mikrobiyel biyolojik kaynak 

merkezlerinde bulunması gereken asgari veri alanları, kimlik doğrulama akışları ve yayın 

formatları tanımlayarak bu soruna cevap aramaktadır. Bu standartla birlikte: 

 

➢ Standartlaştırılmış meta-veri setleri, farklı altyapıların birbiriyle uyumlu ve 

karşılıklı olarak çalışabilir hale gelmesi, 

➢ Doğrulanmış akışlar ile verinin kaynaktan kullanıcıya kadar kesintisiz 

izlenebilmesi, 

➢ Yayın formatları ile hem insan hem de makine okunabilir raporların üretilmesi 

hedeflenmektedir [23, 24]. 

  2.4.1. Veri Tabanları ve Veri Paylaşımı 

       Veri yönetimi, mikrobiyel Biyolojik Kaynak Merkezleri (mBKM’ler) için işletme ve iş 

birliğinin temelini oluşturur. Bu merkezlerde kullanılan altyapılar birbirinden oldukça 

farklıdır; bu heterojenlik, veri türleri arasında uyumluluk ve standartlaşma eksikliğine 

yol açar. 

Ana bilgi grupları 

1. Kaynak Bilgisi: Suş tanımı, moleküler ve fiziko-kimyasal karakterizasyon 

2. Geçmiş Verisi: İzolasyon kaynağı, elde edilme süreçleri 

3. Yönetimsel Bilgiler: Alikot sayısı, depolama koşulları 

Bu veri tabanları hem kurum içi izlenebilirlik hem de araştırmacı, endüstri ve diğer 

kullanıcılar için çevrimiçi erişim ve indirilebilir kataloglar aracılığıyla paylaşım 

imkânı sunacak şekilde yapılandırılır. Ancak altyapılar arasındaki tutarsızlık, veri 

paylaşımını ve ortak standartların uygulanmasını zorlaştırmakta; bu nedenle 

mBKM’lerde kapsamlı ve iyi uyarlanmış veri paylaşım politikaları ve teknik 

protokoller kritik öneme sahiptir [7]. 
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2.4.2. Mikrobiyel Veri Ekosisteminin Kurulması: Temel Unsurlar 

    Mikrobiyel kültür koleksiyonlarında toplanan verilerin etkili şekilde işlenmesi, 

saklanması ve paylaşılması, güvenilir bir veri ekosisteminin temelini oluşturur. Bu 

sistem yalnızca veri kayıtlarını değil; dijital katalogların oluşturulması, standartlara 

uyum, analiz altyapıları ve kullanıcı erişimi gibi çok boyutlu bileşenleri de kapsar. Bu 

bölümde, koleksiyon verilerinin dijital dönüşüm sürecinde öne çıkan temel yapı taşları 

sade bir şekilde ele alınmaktadır. İlgili ilkeler Şekil 2.10.’da verilmiştir.  

 

 

Şekil 2.10. Mikrobiyel veri ekosistemi oluşturmada temel ilkeler [18, 25-29] 

Dijital Katalog İhtiyacı  

İnternet tabanlı veritabanları taksonomi, izolasyon kaynağı, evrimsel konum, 

metabolik-fonksiyonel özellikler ve ekolojik ilişkiler gibi beş ana bilgi kümesini 

araştırmacılara tek noktadan sunarak suş transferini kolaylaştırır [18].   

Dijitalleşme Açığı 

Dünya çapında kültür koleksiyonlarının yalnızca %53’ünde korunan suşları kapsayan 

dijital katalog bulunuyor; bu da veri güncelleme ve doğrulama süreçlerinin, 

koleksiyonların başlıca dikkat etmesi gereken noktalar olarak öne çıktığını 

göstermektedir [7].  
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FAIR ilkeleri 

FAIR ilkeleri, dijital verilerin kolay bulunur (Findable), erişilebilir (Accessible), 

uyumlu (Interoperable) ve yeniden kullanılabilir (Reusable) olmasını amaçlar. Bunu 

sağlamak için yaşam bilimlerinde farklı standart formlar kullanılır, her kayda kalıcı bir 

kimlik verilir ve açık lisans bilgisi eklenir. ISO 21710:2020 ise bu ilkeleri pratiğe 

dökerek mikrobiyel kaynak merkezlerinde tutulması gereken asgari veri alanlarını ve 

basit bir kalite kontrol akışını tanımlar; böylece tüm merkezler aynı dili konuşur [27]. 

LIMS yönetimi: örnekten veritabanına kesintisiz izlenebilirlik 

Bir Laboratuvar Bilgi Yönetim Sistemi (LIMS), numune kabulünden son rapora kadar 

tüm adımları dijital olarak takip eder. Rol bazlı erişim (kimin neyi görebileceği) ve 

sürüm kontrollü kayıtlar sayesinde hem güvenlik hem de geri-dönüp kontrol edebilme 

imkânı sağlanır. Mikrobiyolojiye özel çözümler kontaminasyon riskini düşürür, seri 

testleri otomatik puanlar ve denetim izlerini saklar. Uygulama örnekleri, LIMS kurulan 

bir ulusal laboratuvarda elle yapılan hataları %30 azaltırken rapor hazırlama süresini de 

yarıya indirmiştir. Yeni trend, yapay zekâyı LIMS’e bağlayarak anomali tespiti ve “önce 

hangi örnek işlenmeli?” sorusuna akıllı önceliklendirme sunmaktır [28]. 

Veri madenciliği: koleksiyon hazinesinden anlam çıkarmak 

BacDive gibi kapsamlı veritabanlarında yüz binlerce suş ve binlerce özellik alanı 

saklanır. Bu düzenli veriler, istatistiksel analizler ve yapay zekâ modelleri için altın 

madeni gibidir. Örneğin, gen-fenotip eşleşmesine odaklanan grafik sinir ağları 

(GNN’ler) kontaminantları erken tahmin edebilir veya yeni enzim adaylarını hızlıca 

filtreleyebilir. FAIR uyumlu meta-veri sayesinde farklı koleksiyonlardan gelen kayıtlar 

ortak terimlerle birleşir; böylece modeller çok daha büyük ve zengin öğrenme setleriyle 

eğitilir, sonuçların güvenilirliği artar [23, 29]. 

Verilerin Toplanması ve Küratörlük 

Her yeni örnek, tek sayfalık standart bir formla kaydedilir; kaynak, kimlik ve depolama 

koşulları eksiksiz yazılır. Çift kontrol ve basit yazım denetimleri (ör. otomatik tür adı 

eşleştirme) hataları en aza indirir. Örneklere kalıcı tanımlayıcı (DOI / Handle) verilir ve 

yılda en az bir kez küratörlerce güncellenerek dış veritabanlarıyla (NCBI vb.) senkron 

tutulur [29]. 
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Veri Tabanı Tasarımı ve Mimarisi 

Veriler iki katmanda saklanır: kimlik bilgileri güvenli ilişkisel tabanda, genom dosyaları 

esnek belge tabanında tutulur. Üç katmanlı mimari (Veri — API — Sunum) hem 

yedeklemeyi hem de diğer portallarla bağlantıyı kolaylaştırır. ISO 21710’daki “asgari 

alanlar” ve basit kalite-kontrol tabloları, her merkezin aynı dili konuşmasını sağlar. 

Ölçeklenme ihtiyacı doğduğunda sistem yapısına sorunsuz taşınabilir [26]. 

 

Web Arayüzü 

Mobil uyumlu ve erişilebilir tasarım, araştırmacıya hızlı arama, filtreleme ve grafiksel 

özetler (filogenetik ağaç, istatistik panosu) sunar. Açık API dokümantasyonu sayesinde 

veriler kolayca indirilebilir veya kodla çekilebilir. Rol bazlı giriş, HTTPS ve tek 

kullanımlık indirme bağlantıları veriyi korurken, düzenli geri bildirim oturumları arayüzü 

sürekli iyileştirir. Böylece ziyaretçi hem verinin nasıl toplandığını anlar hem de sorusuna 

net cevap bulur. 

Web sayfasının temel yapısı HTML (HyperText Markup Language) ile oluşturulur. 

Sayfadaki başlıklar, metin kutuları, butonlar ve veri tabloları gibi tüm içerik bileşenleri 

HTML etiketleriyle tanımlanır. Görsel düzenlemeler ve kullanıcı deneyimi ise CSS 

(Cascading Style Sheets) ile sağlanır. CSS, sayfaya renk, yazı tipi, boşluklar ve mobil 

uyumluluk gibi özellikler kazandırır. 

Bu yapının dinamik hale gelmesini sağlayan ise PHP (Hypertext Preprocessor) dilidir. 

PHP, sunucu tarafında çalışarak kullanıcıdan gelen arama, filtreleme veya form bilgilerini 

işler; veritabanına bağlanarak ilgili suşları çeker ve sonuçları HTML aracılığıyla ekrana 

yansıtır. 

Bu üç teknoloji bir araya geldiğinde, araştırmacılar aradıkları mikrobiyel verilere kolayca 

erişebilir, sayfa içinde filtreleme ve detay görüntüleme gibi işlevleri sorunsuz şekilde 

kullanabilir. Kullanıcı dostu ve erişilebilir bir sistem için bu yapıların uyumlu çalışması 

büyük önem taşır [29]. 

2.4.3. Dünya Genelinde Veri Tabanları  

Mikrobiyel kültür koleksiyonlarının dijital dönüşümünde, küresel ölçekte geliştirilen ve 

sürdürülen veri tabanları kritik rol oynamaktadır. Bu platformlar yalnızca biyolojik 

çeşitliliğin belgelenmesini sağlamakla kalmaz, aynı zamanda taksonomik doğrulama, 
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örnek paylaşımı ve bilimsel araştırmalarda veri temelli iş birliğini kolaylaştırır. Veri 

hacminin artmasıyla birlikte, bu sistemlerin standartlaşmış veri alanları, açık erişim 

ilkeleri ve bütünleşmiş analiz araçları sunması giderek daha büyük önem kazanmıştır. 

Aşağıda, mikrobiyel kültür koleksiyonları alanında öne çıkan üç önemli uluslararası veri 

tabanı ve bunların güncel özellikleri özetlenmektedir: 

BacDive (DSMZ) 

  BacDive, 111 000’den fazla bakteri ve arke suşuna ait fenotipik, ekolojik ve moleküler 

metaveriyi barındıran en büyük standartlaştırılmış bakteri çeşitliliği metaveri tabanı 

olarak ELIXIR “Core Data Resource” listesinde yer alır. 2025 Nucleic Acids Research 

(NAR) sürümünde 14 658 yeni suş eklenmiş ve veri atamaları DOI sistemiyle 

ilişkilendirilerek TAXplorer üzerinden taksonomi-temelli gezinti kolaylaştırılmıştır [23].  

WDCM-CCINFO 

World Data Centre for Microorganisms (WDCM) altında yer alan Culture Collection 

Information Worldwide (CCINFO), 3 000+ koleksiyonun meta-verisini (yaklaşık 1,9 

milyon suş) tek katalogda birleştirir; her koleksiyonu küresel katalog numarası (WDCM 

ID) ile tanımlar. 2024 ECCO toplantısında, CCINFO üzerine inşa edilen ve “FAIR 

Matching Tool” ilkelerine uygun örnek-koleksiyon eşleştirmesi yapan beta modül 

tanıtılmıştır [102].  

GCM / gcType Platformu 

Çin Bilimler Akademisi tarafından kontrol edilen Global Catalogue of Microorganisms 

(GCM) ve genom odaklı ikizi gcType, birlikte 23 000+ tip genomu ile dünyadaki tür 

tanımlayıcı referans setinin omurgasını oluşturur.  2024’te gerçekleştirilen platform 

birleştirme ile nomenklatür kontrol motoru otomatik hâle getirilmiş, bütünleşmiş “genom 

tarayıcı” modülü yüksek çözünürlüklü karşılaştırma eklemiştir [24].  

Bu çalışmanın temel amacı, laboratuvar ölçeğinde yapılandırılmış bir mikrobiyel kültür 

koleksiyonu ve buna entegre edilmiş dijital veri tabanı sistemi kurarak, Türkiye’de bu 

alandaki dağınıklığı giderecek ve laboratuvar ölçeğinde örnek teşkil edecek sürdürülebilir 

bir model oluşturmaktır. Çalışma, ayrıca mevcut mikrobiyel biyoçeşitliliğin korunması 

ile elde edilen verilerin standartlaştırılmış, erişilebilir ve uzun vadeli kullanımına açık bir 

yapıda sunulmasını hedeflemektedir. 
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       Deneysel düzeyde, kültürlerin uzun süreli korunmasına olanak sağlayan liyofilizasyon 

süreci kritik bir bileşen olarak ele alınmış; yerel suşların bu prosese yanıtları 

değerlendirilerek kültür koleksiyonunun sürekliliği güvence altına alınmıştır. Bu 

kapsamda elde edilen liyofilize kültürler hem laboratuvar içi sürdürülebilirliği 

sağlamakta hem de dış paydaşlara yönelik hizmet potansiyeli taşımaktadır. 

       Ayrıca, koleksiyonda yer alan mikroorganizmaların tür düzeyinde karakterizasyonu, 

literatürde yaygın olarak kullanılan fenotipik ve moleküler yöntemlerle 

gerçekleştirilerek, laboratuvar düzeyinde mikrobiyel biyoçeşitliliğine dair özgün bir 

veri üretimi sağlanmıştır. Bu bağlamda çalışma, benzer ölçekli araştırmalara 

metodolojik ve teknik açıdan rehberlik etme niteliği taşımaktadır. 

       Türkiye’nin sahip olduğu zengin mikrobiyel çeşitliliğe karşın, kültür koleksiyonlarının 

standardizasyonu, uluslararası tanınırlığı ve dijital temsiliyetinde mevcut olan yapısal 

eksiklikler dikkate alındığında; bu çalışmayla oluşturulan sistemin, mikrobiyel biyolojik 

kaynak merkezi olma yönünde atılmış öncü bir adım olduğu değerlendirilebilir. Nihai 

hedef, kurulan altyapının uluslararası otoritelerle entegre edilmesi ve Türkiye'nin 

küresel mikrobiyel kültür ağı içindeki görünürlüğünün artırılmasıdır. 
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3. DENEYSEL ÇALIŞMALAR 

3.1. Materyal 

3.1.1. Kullanılan Mikroorganizmalar 

Bu çalışmada, Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics 

Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu’nda (HUFCC) bulunan, önceki çalışmalarda 

tanımlanmış [103, 104] ve -20°C’de gliserol stoklarında muhafaza edilen 83 maya suşu 

kullanılmıştır. Maya suşlarına ait bilgiler Çizelge 3.1’de sunulmuştur.  

 

Çizelge 3.1. Tez çalışması kapsamında kullanılan HUFCC’de yer alan maya suşları 

No 
Suş Kodu 

(HUF) 
Suş adı Kaynak 

NCBI Erişim 

Kodu 

1 16M1C0002 
Saccharomyces 

cerevisiae ATCC 9763 

ATCC/Ticari 

Suş 
OQ876808 

2 16M1C0003 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Ticari Suş OQ912898 

3 16M1C0004 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Şarapçılık 

(Chr. 

Hansen) 

- 

4 16M3H11104 
Saccharomyces 

cerevisiae var. boulardii 

Çankırı,  

Üzüm 
OQ876794 

5 16M1C0001 
Saccharomyces 

cerevisiae RSKK 08022 

RSK/Instant 

Kuru Maya 
OQ876785 

6 16M0T10001 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ticari Yaş 

Maya 
OQ876784 

7 16M2K10004 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Hacettepe 

Üniversitesi, 

Biyoloji 

Bölümü 

OQ912899 

8 16M2K10006 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Hacettepe 

Üniversitesi, 

Biyoloji 

Bölümü 

OQ876786 

9 16M2K10007 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Hacettepe 

Üniversitesi,

Biyoloji 

Bölümü 

OQ876787 

10 16M3B11017 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırıkkale,  

Üzüm 
OQ876788 

11 16M3B11021 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırıkkale,  

Üzüm 
OQ876789 

12 16M3C11032 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
OQ876790 

13 16M3C11033 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
OQ876791 
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14 16M3G11088 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Eskişehir,  

Üzüm 
OQ876792 

15 16M3H11101 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Çankırı,  

Üzüm 
OQ876793 

16 17M3C31063 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
OQ876795 

17 17M3C31065 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
OQ876796 

18 17M3C31066 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
OQ876797 

19 17M3D31086 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Nevşehir,  

Üzüm 
OQ876798 

20 17M3D31088 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Nevşehir,  

Üzüm 
OQ876799 

21 17M3D31089 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Nevşehir,  

Üzüm 
OQ876800 

22 17M3E21112 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Aksaray,  

Üzüm 
OQ876801 

23 17M3E21113 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Aksaray,  

Üzüm 
OQ876802 

24 17M3E21114 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Aksaray,  

Üzüm 
OQ876803 

25 17M3F21122 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ankara,  

Üzüm 
OQ876804 

26 17M3F21126 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ankara,  

Üzüm 
OQ876805 

27 17M3F21134 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ankara,  

Toprak 
OQ876806 

28 17M3F31136 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ankara,  

Üzüm 
OQ876807 

29 17M3H21208 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Karaman, 

Üzüm 
- 

30 18M3B21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırıkkale,  

Üzüm 
- 

31 18M3B21010 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırıkkale, 

Toprak 
- 

32 18M3C21001 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir,  

Üzüm 
- 

33 18M3C21010 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Kırşehir, 

Toprak 
- 

34 18M3D21001 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Nevşehir, 

Üzüm 
- 

35 18M3E21007 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Aksaray,  

Üzüm 
- 

36 18M3F21012 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Ankara, 

 Üzüm 
- 

37 18M3G21009 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Eskişehir, 

Üzüm 
- 

38 18M3J21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Sivas,  

Üzüm 
- 

39 18M3K21007 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Konya,  

Üzüm 
- 
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40 18M3L21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Yozgat,  

Üzüm 
- 

41 22B1C0001 
Saccharomyces 

cerevisiae var. boulardii 
Biocodex - 

42 16M3A11002 Metschnikowia rubicola 
Kayseri,  

Üzüm 
- 

43 16M3B11020 Metschnikowia cinsi 
Kırıkkale,  

Üzüm 
- 

44 16M3B11023 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Kırıkkale,  

Üzüm 
- 

45 16M3C11034 Metschnikowia cinsi 
Kırşehir, 

 Üzüm 
- 

46 16M3D11049 Metschnikowia cinsi 
Nevşehir,  

Üzüm 
- 

47 16M3D11052 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Nevşehir,  

Üzüm 
- 

48 16M3G11089 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Eskişehir,  

Üzüm 
- 

49 17M3C21050 Metschnikowia cinsi 
Kırşehir, 

 Üzüm 
- 

50 17M3C31064 Metschnikowia rubicola 
Kırşehir,  

Üzüm 
- 

51 17M3D31090 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Nevşehir,  

Üzüm 
- 

52 17M3E21115 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Aksaray,  

Üzüm 
- 

53 17M3E22117 Metschnikowia cinsi 
Aksaray,  

Toprak 
- 

54 17M3F21123 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Ankara,  

Üzüm 
- 

55 17M3F21125 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Ankara,  

Üzüm 
- 

56 17M3F21127 Metschnikowia cinsi 
Ankara,  

Üzüm 
- 

57 17M3F31135 Metschnikowia cinsi 
Ankara,  

Üzüm 
- 

58 17M3G31152 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Eskişehir,  

Üzüm 
- 

59 17M3H21174 Metschnikowia cinsi 
Çankırı,  

Üzüm 
- 

60 17M3H21175 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Çankırı,  

Üzüm 
- 

61 17M3H22179 Saccharomyces cinsi 
Çankırı,  

Toprak 
- 

62 17M3H21200 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Karaman, 

 Üzüm 
- 

63 17M3H21212 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Karaman, 

 Üzüm 
- 

64 16M3B11016 Metschnikowia cinsi 
Kırıkkale,  

Üzüm 
- 

65 17M3D32092 Naganishia cinsi 
Nevşehir, 

Toprak 
- 
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66 17M3D32093 Naganishia cinsi 
Nevşehir, 

Toprak 
- 

67 17M3D32096 Naganishia cinsi 
Nevşehir, 

Toprak 
- 

68 17M3E21110 Naganishia cinsi 
Aksaray,  

Üzüm 
- 

69 17M3F21128 Naganishia cinsi 
Ankara,  

Toprak 
- 

70 17M3H22218 Naganishia cinsi 
Karaman, 

Toprak 
- 

71 16M2K10003 
Wickerhamomyces 

anomalus 

Hacettepe 

Üniversitesi, 

Biyoloji 

Bölümü 

- 

72 16M2K10009 
Wickerhamomyces 

anomalus 

Hacettepe 

Üniversitesi,

Biyoloji 

Bölümü 

- 

73 16M2K10010 
Wickerhamomyces 

anomalus 

Hacettepe 

Üniversitesi, 

Biyoloji 

Bölümü 

- 

74 16M3A11003 Hanseniaspora opuntiae 
Kayseri, 

Üzüm 
- 

75 17M3F31139 Hanseniaspora uvarum 
Ankara, 

Üzüm 
- 

76 17M3F32141 Hanseniaspora uvarum 
Ankara, 

Toprak 
- 

77 17M3H21173 
Hanseniaspora  

opuntiae 

Çankırı, 

Üzüm 
- 

78 17M3A21001 Pichia kudriavzevii 
Kayseri, 

Üzüm 
- 

79 17M3A31013 Pichia cinsi 
Kayseri, 

Üzüm 
- 

80 17M3A32019 Pichia kudriavzevii 
Kayseri, 

Toprak 
- 

81 16M3A12012 Solicoccozyma aeria 
Kayseri, 

Toprak 
- 

82 17M3D31087 Cryptococcus cinsi 
Nevşehir, 

Üzüm 
- 

83 16M2K10011 Yarrowia lipolytica 

Hacettepe 

Üniversitesi,

Biyoloji 

Bölümü 

- 

 

Çalışmada ayrıca, HUFCC koleksiyonunda yer alan ve önceki çalışmalarda tanımlanmış 

[105] suşların da yer aldığı 26 farklı bakteri suşu da kullanılmıştır. Bu suşlar, -20°C'de 

gliserol stoklarında muhafaza edilmiştir. Bakteri suşlarına ilişkin bilgiler Çizelge 3.2’de 

verilmiştir.  
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Çizelge 3.2. Tez çalışması kapsamında kullanılan HUFCC’de yer alan bakteri suşları 

No 
Suş Kodu 

(HUF) 
Suş adı Kaynak 

1 19ZN1R1001 Limosilactobacillus fermentum Çiğ Süt 

2 19ZN1R1002 Lactobacillus delbruecki Çiğ Süt 

3 18ZN4R1011 Lacticaseibacillus paracasei Teleme 

4 18ZN5R1018 Pediococcus pentosaceus Beyaz Peynir 

5 19ZN1M1001 Lactococcus lactis Çiğ Süt 

6 19ZN2M1012 Streptococcus thermophilus 
Starter Kültür Eklenmiş 

Süt 

7 19ZN2M1013 Lactococcus lactis 
Starter Kültür Eklenmiş 

Süt 

8 19ZN4M1027 Lactococcus lactis Teleme 

9 19ZN6M1035 Lactococcus lactis Tanker Yüzeyi 

10 19ZN7M1039 Streptococcus thermophilus Tekne Yüzeyi 

11 19ZN7M1043 Lactococcus lactis Tekne Yüzeyi 

12 19ZN10M1058 Lactococcus lactis Cendere Bezi Yüzeyi 

13 18ZN5R2031 Lactobacillus crispatus Beyaz Peynir 

14 18ZN1M1002 Lactococcus lactis Çiğ Süt 

15 22BDT2034 Streptococcus thermophilus 
Probiyotik Yoğurt Starter 

Kültürü 

16 19ZN1R1013 Lacticaseibacillus rhamnosus LGG Novonesis 

17 18ZN2R1004 Levilactobacillus brevis 
Starter Kültür Eklenmiş 

Süt 

18 19ZN3R1008 Lactobacillus delbruecki Pıhtı 

19 18ZN9R2019 Lactobacillus delbrueckii Kesme Teli Yüzeyi 

20 18ZN3R2029 Lactobacillus delbrueckii Pıhtı 

21 19ZN3R1010 Lactobacillus delbruecki Pıhtı 

22 19ZN5R1017 Lactobacillus delbrueckii Beyaz Peynir 

23 ST-BODY-1* Streptococcus thermophilus Novonesis 

24 LB-12* 
Lactobacillus delbrueckii subsp. 

bulgaricus 
Novonesis 

25 
nu-trish® LA-

5®* 
Lactobacillus acidophilus Novonesis 

26 

HN019 

(HOWARU 

Bifido)*  

Bifidobacterium animalis subsp. lactis  Danisco 

*Çizelge 3.2.’de 23-26. sırada yer alan dört suş, 12.02.2025 tarihinde liyofilize formda 

temin edildiği için, çalışmada herhangi bir analize dâhil edilmemiştir.  
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3.1.2 Besiyerleri ve Dilüsyon Sıvısının Hazırlanması   

Maya suşlarına ait kültürlerde canlılık tayini için YPD agar (15 g/L Agar, 20 g/L 

bakteriyolojik pepton, 20 g/L glikoz,  10 g/L maya ekstraktı, Condalab, İspanya, Ürün 

Kodu: 1546) kullanılmıştır. Besiyeri, 65.0 g/L olacak şekilde hazırlanmış , damıtık suda 

çözündürülerek 121°C’de 15 dakika süreyle otoklavlanmıştır (Nüve, Ankara, Türkiye; 

OT 23S). Soğutularak petri kutularına (MK.03.043-3K LAB)  15 ml’lik hacimlerde 

dökülmüştür. Hazırlanan ortam kehribar renkli, hafif mat görünümlü olup 25°C’de pH’sı 

6,5 ± 0,2 olarak ölçülmüştür. 

YPD broth (10 g/L dekstroz, 20 g/L pepton, 10 g/L maya ekstraktı; Condalab, İspanya 

Ürün Kodu: 1547) stok kültürlerin aktivasyonu için kullanılmıştır. Besiyeri 50,0 g/ L 

olacak şekilde hazırlanmış, damıtık suda çözündürülerek tüplere (Ürün Kodu: 

077.03.001, ISOLAB, Türkiye) ve santrifüj tüplerine (Ürün kodu: E1450-0100-1, 

StarLab GmbH, Almanya) uygun hacimlerde dağıtılmış ve aynı şekilde otoklavlanmıştır. 

Hazırlanmış besiyeri kehribar, hafif mat renkli olup 25°C’de pH’sı 6,5 ± 0,2’dir. 

Enterokok ve laktokok cinsi bakterileri suşlarına ait kültürlerde canlılık tayini için M17 

agar (5 g/L Soya unundan pepton; 2,5 g/L etten pepton; 2,5 g/L kazeinden pepton; 2,5 

g/L maya ekstraktı, 5,0 g/L et ekstraktı; 5,0 g/L laktoz monohidrat; 0,5 g/L askorbik asit; 

19,0 g/L sodyum β gliserofosfat; 0,25 g/L magnezyum sülfat; 12,75 g/L agar; Ürün Kodu 

:1.15108.0500, Merck, Almanya ) tercih edilmiştir.  Besiyeri, 55.0 g/L olacak şekilde 

hazırlanmış, damıtık suda çözündürülmüş ve aynı süre ve sıcaklıkta otoklavlanmıştır. 

Uygun sıcaklıkta (45-50°C) getirilerek 15 ml’lik hacimlerde petri kutularına 

(MK.03.043-3K LAB)   aktarılmıştır. Hazırlanan besiyeri kahverengi renkte olup 

25°C’de pH’sı 7,0 - 7,4 ’tür.  

M17 Broth (5.0 g/L Soya unundan pepton; 2.5 g/L etten pepton; 2.5 g/L kazeinden 

pepton; 2.5 g/L maya ekstraktı, 5.0 g/L et ekstraktı; 5.0 g/L laktoz monohidrat; 0.5 g/L 

askorbik asit; 19.0 g/L sodyum β-gliserofosfat; magnezyum sülfat; Ürün Kodu : 

1150290500,   Merck, Almanya),  enterokok ve laktokok cinsi bakterilere ait stok 

kültürlerin kültivasyonu için seçilmiştir. Hazırlanan besiyeri 42,5 g/ L olacak şekilde 

damıtık suda çözündürülerek deney tüplerine  (Ürün Kodu: 077.03.001, ISOLAB, 

Türkiye) ve santrifüj tüplerine (Ürün kodu: E1450-0100-1, StarLab GmbH, Almanya) 

uygun hacimlerde dağıtılmış ve aynı şekilde otoklavlanmıştır. Hazırlanan besiyeri 

kehribar, hafif mat görünümlü olup 25°C’de pH’sı 7,1- 7,3 olarak ölçülmüştür. 
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Laktobasil cinsi bakteri suşlarına ait kültürlerde canlılık tayini için MRS Agar (10 g/L 

bakteriyolojik agar, 10 g/L bakteriyolojik pepton, 20 g/L dekstroz, 2 g/L dipotasyum 

fosfat, 0,2 g/L magnezyum sülfat, 0,05 g/L manganez sülfat, 8 g/L sığır eti ekstraktı, 5 

g/L sodyum asetat, 1 g/L tween 80, 4 g/L maya özütü, 2 g/L amonyum sitrat; Condalab, 

İspanya ,Ürün Kodu: 1043) tercih edilmiştir. Besiyeri, 62,0 g/L olacak şekilde 

hazırlanmış, damıtık suda çözündürülerek otoklavda sterilize edilmiştir. Ardından 45-

50°C’ye soğutularak petri kutularına (MK.03.043-3K LAB) 15’er ml dökülmüştür.  

Hazırlanan besiyeri kehribar, hafif mat renkli olup 25°C’de pH’sı 6,2 ± 0,2’dir. 

Laktobasil cinsi mikroorganizmaların geliştirilmesinde anaerobik jar (2,5 L hacimdeki 

kavanoz, Oxoid) ve Anaerocult (Ürün Kodu: 1138290001, Merck, Almanya), standart 

boydaki belirli hacimde anaerob ortam sağlamak için kullanılan kâğıt poşet içinde 

kimyasal madde karışımı kullanılmıştır. Laktobasil cinsi bakterilere ait stok kültürlerin 

kültivasyonu için sıvı besiyeri,  MRS Broth (10,0 g/L bakteriyolojik pepton, 2,0 g/L 

dipotasyum fosfat:, 20,0 g/L dekstroz:  magnezyum sülfat: 0,05 g/L manganez sülfat: 8,0 

g/L et ekstraktı: 5,0 g/L sodyum asetat: 1,0 g/L Tween 80: 4,0 g/L maya ekstraktı: 2,0 g/L 

amonyum sitrat;  Condalab, İspanya, Ürün Kodu : 1215) ile hazırlanmıştır. Hazırlanan 

besiyeri, 52,25 g/L olacak şekilde hazırlanmış, damıtık suda çözündürülerek deney 

tüplerine (Ürün Kodu: 077.03.001, ISOLAB, Türkiye) ve santrifüj tüplerine (Ürün kodu: 

E1450-0100-1, StarLab GmbH, Almanya) uygun hacimde dağıtıldıktan sonra 

otoklavlanmıştır. Hazırlanan besiyeri açık kehribar renginde olup 25°C’de pH’sı 6,2 ± 

0,2’dir.  

TS EN ISO 6887-1 ve TS EN ISO 7218 standartlarına uygun olarak %0,85 (w/v) NaCl 

dilüsyon sıvısı, her litreye 8,5 g sodyum klorür eklenerek hazırlanmıştır ve sıvı 9 ml’lik 

alikotlar hâlinde tüplere dağıtıldıktan sonra otoklavlanmıştır [106, 107].  

3.1.3. Kimyasallar ve Sarf Malzemeler 

Katalaz testi için %34,5–36,5 (a/h) hidrojen peroksit (18312 - Sigma Aldrich), yüzey 

sterilizasyonu ve gram boyama işlemleri için %99,9 saflıktaki etanol (920.026 - ISOLAB) 

kullanılmıştır. Maya suşlarının boyanmasında metilen mavisi; bakteri suşlarının Gram 

boyamasında kristal viyole, Gram iyot ve safranin boyaları tercih edilmiştir. 

Stok kültürlerin -20°C’de muhafazasında OR-Bank 01 (OR-BAK) bakteriyel saklama 

tüpleri ve mikrosantrifüj tüpleri (S1620-2700 Star Lab) kullanılmıştır. Morfolojik 

analizler için lamlar (075.05.001 - ISOLAB) ve tek kullanımlık steril petriler  
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(MK.03.043 - 3K LAB) kullanılmıştır. Glukoz fermantasyon testleri için Durham tüpleri, 

deney tüpleri ve 15 ml’lik konik santrifüj tüpleri (078.02.001 - ISOLAB) kullanılmıştır. 

DNA izolasyonları için GeneMATRIX Bacterial & Yeast Genomic DNA Purification Kit 

(E3580-01 - EURx) tercih edilmiştir. 16S ve ITS bölge analizlerinde PCR Buffer MgCl₂ 

(Fermentas), dNTP mix (Fermentas), Taq DNA Polimeraz (FIREPol®, Solis Biodyne, 

Estonya) ve primerler (BM Labosis) kullanılmıştır. 

3.1.4 Koruyucu (Liyoprotektan) Çözeltilerin Hazırlanması 

Maya suşları için Bond ve ark. [108] tarafından kullanılan formül temel alınarak modifiye 

edilmiş bir koruyucu çözelti hazırlanmıştır. %10 (a/h) trehaloz dihidrat (BD21784-100g, 

BLDpharm, Çin) ve %10 (w/v) yağsız süt tozundan (Ürün Kodu: 0230, Condalab, 

İspanya) oluşan çözelti, 100 ml toplam hacim olacak şekilde hazırlanmıştır. 

Bakteri suşları için Fonseca ve ark. [109] tarafından bildirilen bileşim esas alınarak 

modifiye edilmiş ve %10 (w/v) sükroz (SUC507, BioShop, Canada) ve %10 (w/v) yağsız 

süt tozu içeren çözelti hazırlanmıştır. Her iki çözelti de 121°C’de 15 dakika 

otoklavlanmıştır [110]. 

3.2. Metot 

3.2.1 Stok Kültürlerin Canlandırılması ve Temel Karakterizasyon Uygulamaları 

Çizelge 3.1’de yer alan maya suşları, YPD broth (Condalab, ürün kodu: 1547) besiyerine 

inoküle edilerek canlandırılmıştır. Canlandırma işlemi, etüvde (Memmert, Almanya; 

Ürün kodu: DIN 12880-kl) 28°C’de 24–48 saat inkübasyon ile gerçekleştirilmiş, sıvı 

besiyerinde türbiditenin gözlemlenmesiyle tamamlanmıştır. Ardından, suşlar öze 

yardımıyla tek koloni izolasyonu yöntemiyle [111, 112] YPD agar (Condalab, Ürün kodu: 

1546) içeren tek kullanımlık steril Petrilere (MK.03.043-3k lab) ekilmiştir. 28°C’de 72 

saatlik inkübasyon sonunda saf koloni gelişimi gözlemlenen kültürler, yatık agar [113, 

114] şeklinde hazırlanmış polipropilen vida kapaklı şeffaf santrifüj tüplerine (ISOLAB, 

Ürün kodu: 078.02.001) öze yardımıyla aktarılmış ve 28°C’de 24 saat inkübe edilmiştir. 

Bu saf kültürlere aşağıda belirtilen makroskobik ve mikroskobik analizler uygulanmıştır. 

Yatık agarda gelişim gösteren saf kültürler, üç paralel olarak kültür saklama tüplerine 

(OR-BANK 01, Or-Bak) öze yardımıyla alınarak -20°C’de muhafaza edilmiştir. Ayrıca, 

yatık agar kültürleri +4°C’de kısa süreli saklama amacıyla korunmuştur. 
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Çizelge 3.2’de verilen bakteri suşlarından Lactobacillus cinsleri MRS broth (Condalab, 

Ürün kodu: 1215), Laktokok ve Enterokok cinsleri ise M17 broth (Merck, Ürün kodu: 

1.15029) içeren sıvı ortamlarda canlandırılmıştır. Canlandırma işlemleri, etüvde (Nüve, 

EN400) 37°C’de 24 saat inkübasyon sonrası türbidite gözlemiyle tamamlanmıştır. 

Laktobasil suşları, MRS agar (Condalab, ürün kodu: 1043) içeren steril Petri kutularına 

tek koloni düşürme yöntemiyle ekilmiştir. 37°C’de anaerob koşullarda 48 saat 

inkübasyon sonucunda gelişen saf koloniler, yatık agar olarak hazırlanmış tüplere öze 

yardımıyla alınarak 37°C’de 24 saat inkübe edilmiştir. 

Laktokok ve Streptokok cinsleri, M17 agar (Merck, Ürün kodu: 115108) içeren steril Petri 

kutularına inoküle edilmiştir. Bu suşlar, 37°C’de aerob koşullarda 48 saat inkübe edilmiş, 

ardından gelişen saf koloniler yatık agar ortamlarına aktarılmıştır. 

Tüm bakteri stokları, üç paralel olacak şekilde Or-Bank 01 (Or-Bak) tüplerine aktarılmış 

ve -20°C’de muhafaza edilmiştir. 

a) Morfolojik Analiz 

Mikroskobik Morfoloji 

Basit Boyama Yöntemi 

Maya suşlarının mikroskobik morfolojileri, basit ışık mikroskobunda (100x immersiyon 

objektifi) basit boyama yöntemi ile incelenmiştir. Uygulanan yöntem aşağıda 

belirtilmiştir [111, 115]. 

• Temiz bir lam üzerine piset yardımıyla bir damla damıtık su damlatılmıştır. 

• Katı besiyerinde gelişen 18–24 saatlik genç kültürlerden bir öze örnek alınmış, 

damıtık suya karıştırılarak lam yüzeyine yayılmıştır. 

• Lam kuruyana kadar beklenmiş ve ardından alevden geçirilerek fikse edilmiştir. 

• Lam üzerine metilen mavisi damlatılmış, 1 dakika bekletilmiş ve ardından damıtık 

suyla yıkanmıştır. 

• Kuruyan preparat üzerine immersiyon yağı damlatılarak mikroskopta 100x 

objektif ile incelenmiştir. 
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Gram Boyama Yöntemi 

Bakteri suşlarının mikroskobik morfolojileri, gram boyama yöntemiyle 100x immersiyon 

objektifli ışık mikroskobunda incelenmiştir. Yöntem aşağıda açıklanmıştır [111, 116]: 

• Temiz bir lam üzerine bir damla damıtık su eklenmiştir. 

• 18–24 saatlik kültürlerden alınan bir öze örnek, suya karıştırılıp lam üzerine 

yayılmıştır. 

• Kuruduktan sonra lam alevden geçirilerek fikse edilmiştir. 

• Kristal viyole 1 dakika uygulanmış ve damıtık suyla yıkanmıştır. 

• Ardından lügol solüsyonu 1 dakika uygulanıp yıkanmıştır. 

• %96’lık etanol 15 saniye uygulanmış, ardından hızla uzaklaştırılıp suyla 

durulanmıştır. 

• Safranin 30 saniye uygulanmış ve yıkanmıştır. 

• Kuruyan lam üzerine immersiyon yağı damlatılarak 100x objektifte incelenmiştir. 

• Gram-pozitif bakteriler menekşe moru, Gram-negatif bakteriler ise kırmızı renkte 

gözlenmiştir. 

 

Mayalarda mikroskobik değerlendirmede: 

• Hücre şekli ve büyüklüğü (yuvarlak, oval, silindirik) 

• Üreme şekli (tomurcuklanma, bölünme, eşeyli üreme) 

kriterleri göz önünde bulundurulmuştur. 

Bakterilerde ise aşağıdaki hücre şekilleri ve diziliş özellikleri esas alınmıştır: 

• Şekiller: kok, çubuk, virgül, spiral, helikal 

• Diziliş: monokok, diplokok, streptokok, stafilokok, tetrat, sarsinae, difteroid 

Bu morfolojik değerlendirme, Gram boyama sonuçlarıyla desteklenmiştir [42, 115]. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 54 

Makroskobik Morfoloji 

Selektif besiyerlerinde gelişen maya ve bakteri kolonileri; şekil ve görünüm, büyüklük 

(çap), renk (pigment üretimi), koku ve yapı (kuru, ıslak, viskoz vb.) gibi kriterler 

açısından incelenmiştir [42, 111]. 

 

 

b) Temel Biyokimyasal Testler 

Suşların karakterizasyonuna yönelik olarak, bu çalışmada katalaz aktivitesi ve glukoz 

fermantasyon kapasitesi belirlenmiştir. Bu testler, tür düzeyinde ayırt edici biyokimyasal 

özelliklerin ortaya konulması ve kültür koleksiyonu veri tabanına tanımlayıcı veri 

sağlanması açısından önem taşımaktadır. 

Katalaz Testi 

Bakteri suşlarının katalaz aktivitesi, hücre içi hidrojen peroksidi su ve oksijene parçalayan 

katalaz enziminin varlığı ile belirlenmiştir. Bu test, özellikle Gram-pozitif koklar arasında 

ayrım yapmada temel yöntemlerden biridir [117, 118]: 

• Taze kültürden bir öze dolusu örnek lam üzerindeki damıtık suya süspanse 

edilmiştir. 

• Hücre süspansiyonunun üzerine bir öze dolusu %30’luk H₂O₂ çözeltisi (Sigma-

Aldrich) eklenmiş ve karıştırılmıştır. 

• Hava kabarcıklarının oluşması pozitif reaksiyon, kabarcık oluşmaması ise negatif 

reaksiyon olarak değerlendirilmiştir. 

Glukoz Fermantasyon Testi 

Suşların karbonhidrat kullanım profiline dair bilgi edinmek amacıyla glukoz 

fermantasyon testi uygulanmıştır. Bu test, aynı zamanda mikroorganizmaların metabolik 

kapasitelerinin değerlendirilmesinde de önemlidir [111, 119] : 

• 250 mL besiyeri için: 2,5 g tripton, 1,25 g NaCl, 2,5 g glukoz ve 2,5 mL %0,4 

bromtimol mavisi hazırlanmış ve saf su ile 250 mL’ye tamamlanmıştır. 

• Ortamın pH’sı, 0,1 N NaOH ile renk mavileşene kadar titre edilerek ayarlanmıştır. 

• Her bir deney tüpüne 5 mL besiyeri ve bir adet Durham tüpü yerleştirilmiştir. 

• Ortam otoklavda sterilize edilmiştir. 

• Tüp başına 0,1 mL sıvı kültür inoküle edilmiştir. 

• 37°C’de 5 gün inkübasyon uygulanmıştır. 
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Asit oluşumu ortam renginin sarıya dönmesiyle, gaz oluşumu ise Durham tüpünde gaz 

kabarcığı birikimi ile değerlendirilmiştir. Asit oluşumu gözlendiğinde test pozitif olarak 

kaydedilmiş, gaz varlığı ise ayrıca belirtilmiştir. 

 

 

3.2.2. DNA Dizi Analizi 

Bu çalışmada, maya ve bakteri suşlarının tür düzeyinde tanımlanması amacıyla DNA 

izolasyonu, PCR amplifikasyonu, jel elektroforezi, PCR ürünlerinin saflaştırılması ve dizi 

analizi adımlarını içeren moleküler bir analiz yaklaşımı uygulanmıştır.  Genel özet Şekil 

3.1’de verilmiştir. 

 

Şekil 3.1. DNA dizi analiz iş akış şeması 

3.2.2.1. Maya ve Bakteri Suşlarından DNA İzolasyonu 

Maya ve bakteri suşlarından genomik DNA, GeneMATRIX Bacterial & Yeast Genomic 

DNA Purification Kit (EURx, E3580, Polonya) kullanılarak izole edilmiştir. İzolasyon 

işleminde, maya ve bakteriler için farklı liziz koşulları uygulanmıştır: 

Maya suşları için; 

Yaklaşık 1 ml hacimdeki kültürden maya hücreleri santrifüjlenerek pellet elde edilmiştir. 

Maya pelleti 300 µl tampon Lyse BG içinde süspanse edilmiştir.   11 000 x g'de 1 dakika 

santrifüjlenir, süpernatantı atılır ve maya peleti 250 µl tampon Lyse BG içinde yeniden 

süspanse edilir ve pipetlenerek iyice karıştırılmıştır.Süspanse edilen örneğe 2 µl RNaz A 

eklenir. İyice karıştırın ve 60°C'de 30 dakika inkübe edilmiştir.  

Bakteri suşları için; 

Yaklaşık 1 mL hacmindeki bakteri kültürü santrifüjlenerek hücre pelletleri elde 

edilmiştir. Pellet, 300 µL Lyse BG tamponu içerisinde yeniden süspanse edilmiştir. 
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Ardından süspansiyona 50 µL BL tamponu ve 2 µL RNaz A eklenmiş, pipetleme veya 

tüpün hafifçe ters çevrilmesi yoluyla homojenizasyon sağlanmıştır. Numuneler, 37 °C’de 

15 dakika süreyle inkübe edilmiştir. 

 

 

 

DNA izolasyonu aşaması 

1. İnkübasyonun ardından 15 μl Proteinase K eklenip 3 saniye vortekslenmiştir. 

2. Karışım 55ºC'de 30 dakika inkübe edilirken tüp birkaç kere karıştırılmıştır. 

3. Tüpe 350 μl Buffer Sol BG eklenir ve vorteks ile 3 saniye karıştırılmıştır. 

4. 55ºC'de 5 dakika inkübe edilmiştir. 

5. İnkübasyonun ardından tüp vorteks yardımıyla 15 saniye karıştırılmıştır. 

6. Karışım 11,000 devirde 2 dakika santrifüjlenip 600 μl süpernatant spin kolona 

alınmıştır. 

7. Spin kolon 11,000 devirde 1 dakika santrifüjlenmiş ardından toplama tüpündeki 

süzüntü uzaklaştırılmıştır. 

8. Spin kolon aynı toplama tüpüne yerleştirilerek tekrar 11,000 devirde 1 dakika 

santrifüjlenip toplama tüpündeki süzüntü uzaklaştırılmıştır. Ardından spin kolon 

alıcı tüpe yerleştirilmiştir. 

9. Spin kolona 450 μl Wash BGX buffer eklenip 11,000 devirde 1 dakika santrifüj 

edilmiştir. 

10. Spin kolon çıkarılarak süzüntü dökülüp daha sonra spin kolon tekrar toplama 

tüpüne yerleştirilmiştir. 

11. Spin kolona tekrar 450 μl Wash BGX buffer eklenip 11,000 devirde 1 dakika 

santrifüj edilmiştir. 

12. Spin kolon çıkarılarak süzüntü dökülüp daha sonra spin kolon tekrar toplama 

tüpüne yerleştirilmiştir. 

13. Wash BGX buffer'ın tüm kalıntılarını gidermek için tüp 11,000 devirde 1 dakika 

daha santrifüj edilmiştir. 

14. Spin kolon toplama tüpünden çıkarılarak yeni bir alıcı tüpe yerleştirilmiştir. Spin 

kolona DNA'nın membrandan ayrılma etkinliğini arttırmak için 80ºC'ye ısıtılan 

50 μl Elution buffer eklenmiştir. 

15. Spin kolon ve alıcı tüp oda sıcaklığında 2 dakika inkübe edilmiştir. 
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16. Daha sonra 11,000 devirde 1 dakika santrifüj edilerek genomik DNA alıcı tüpte 

toplanmıştır. 

17. Spin kolon alıcı tüpten çıkarılarak alıcı tüpün ağzı kapatılıp ekstraksiyonu 

tamamlanan DNA -18ºC'de saklanmıştır. 

18. Her bir örnekten ekstrakte edilen genomik DNA'ların konsantrasyon ve saflık 

kontrolleri spektrofotometre ile yapılmıştır. Bu aşamada küçük hacimli 

spektrofotometre NanoDrop One Microvolume (Thermo Scientific, ND-ONE-W) 

cihazının kullanılması amaçlanmıştır. 

3.2.2.2. PCR Amplifikasyonu 

PCR amplifikasyonu hem maya hem de bakteri suşlarında tür tanımlamaya yönelik gen 

bölgelerini hedeflemiştir. 

Mayalarda, internal transcribed spacer (ITS) bölgesine özgü ITS1 ve ITS4 primerleri 

kullanılmıştır ve Çizelge 3.3.’te verilmiştir. PCR karışımı bileşenleri ve 

konsantrasyonları Çizelge 3.4’te verilmiştir [115, 120]. Yaklaşık 700 bp’lik bir bölge 

amplifiye edilmiştir. PCR reaksiyonu FIREPol® DNA Polymerase (Solis Biodyne, 

Estonya) ile gerçekleştirilmiş ve PCR programı Çizelge 3.5’te sunulmuştur. 

Çizelge 3.3. Maya suşlarında PCR amplifikasyonunda kullanılan primer dizileri 

Bölge ve Primerlerin Adı Sekans (5’-3’) 

ITS 1 ileri yönlü 5'TCCGTAGGTGAACCTGCGG 3' 

ITS 4 geri yönlü 5'TCCTCCGCTTATTGATATGC 3' 

 

Çizelge 3.4. Maya suşlarına ait PCR reaksiyon karışımı ve konsantrasyonları 

 

 

 

 

Bileşen Stok Konsantrasyonu 
Reaksiyon 

Konsantrasyonu 

PCR Buffer 10X 1X 

MgCl2 25mM 1,5 mM 

dNTP mix 20 mM 0,2 mM 

F. Primer 10 µM 0,3 µM 

R. Primer 10 µM 0,3 µM 

Taq DNA Polymerase 5U/ µl 2 U 

PCR grade su ile 35 µl’ye tamamlanır. 



 

 58 

Çizelge 3.5. Maya suşlarına uygulanan PCR programı 

İşlem Sıcaklık Süre Döngü 

İlk Denatürasyon 95°C 5 dakika 1 

Denatürasyon 95°C 45 saniye 40 

Tavlama 57°C 45 saniye 40 

Uzama 72°C 60 saniye 40 

Son Uzama 72°C 5 dakika 1 

 

Bakterilerde, 16S rRNA genine özgü 27F ve 1492R primerleri kullanılarak [121, 122] 

yaklaşık 1470 bp’lik bölge çoğaltılmıştır, kullanılan primerler Çizelge 3.6’da verilmiştir. 

Reaksiyon bileşenleri Çizelge 3.7’de, döngü parametreleriyse Çizelge 3.8’de 

sunulmuştur. 

Çizelge 3.6. Bakteri suşlarında PCR amplifikasyonunda kullanılan primer dizileri 

 

Çizelge 3.7. Bakteri suşlarına ait PCR reaksiyon karışımı ve konsantrasyonları 

Bileşen Stok Konsantrasyonu Reaksiyon Konsantrasyonu 

PCR Buffer 10X 1X 

MgCl2 25mM 1,5 mM 

dNTP mix 20 mM 0,2 mM 

F. Primer 10 µM 0,3 µM 

R. Primer 10 µM 0,3 µM 

Taq DNA Polymerase 5U/ µl 2 U 

PCR grade su ile 35 µl’ye tamamlanır. 

 

Çizelge 3.8. Bakteri suşlarına uygulanan PCR programı 

İşlem Sıcaklık Süre Döngü 

İlk Denatürasyon 95°C 5 dakika 1 

Denatürasyon 95°C 45 saniye 40 

Tavlama 57°C 45 saniye 40 

Uzama 72°C 60 saniye 40 

Son Uzaman 72°C 5 dakika 1 

 

Tüm PCR işlemleri, PCR Supercycler (Kyratec) termal döngü cihazında yürütülmüştür. 

Bölge ve Primerlerin Adı Sekans (5’-3’) 

16S Ribozomal RNA  

27F 5'AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 3' 

1492R 5' TACGGYTACCTTGTTACGACTT 3’ 
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3.2.2.3. Jel Elektroforezi ile Görüntüleme 

PCR ürünlerinin doğrulaması için %1,5 agaroz jel elektroforezi uygulanmıştır. Jel, 1x 

TAE tamponu içinde hazırlanmış ve etidyum bromür (0,5 µg/mL) ile boyanmıştır. 

Yükleme öncesinde PCR ürünleri DNA marker (100–300 bp) ve BioShop yükleme 

boyası ile karıştırılarak kuyucuklara yüklenmiştir. Elektroforez, 100 V'da 90 dakika 

sürdürülmüş ve görüntüleme 312 nm UV ışık altında (Vilber Loumat, Fransa) 

gerçekleştirilmiştir [122, 123].  

3.2.2.4. PCR Ürünlerinin Saflaştırılması 

Amplifiye edilen DNA ürünleri, MAGBIO HighPrep™ PCR Clean-up System (AC-

60005) ile saflaştırılmıştır. Saflaştırma işlemi manyetik boncuk temelli bir sistemle 

yürütülmüş; PCR ürünleri %80 etanol ile iki kez yıkanmış, ardından elüsyon tamponu 

(Tris-HCl pH 8.0 veya TE) ile çözülerek eluat temiz bir tüpe aktarılmıştır. Saflaştırılmış 

ürünler, dizi analizi için saklanmıştır [124]. 

3.2.2.5. Dizi Analizi 

Saflaştırılan PCR ürünleri, Macrogen (Hollanda) laboratuvarında, ABI 3730XL Sanger 

DNA sekans cihazı ve BigDye Terminator v3.1 kiti ile dizilenmiştir. ITS1–ITS4 (maya) 

ve 27F–1492R (bakteri) primerleriyle elde edilen okuma sonuçları, BioEdit yazılımında 

CAP Contig Assembly algoritması kullanılarak birleştirilmiş ve konsensus diziler 

oluşturulmuştur. Sekans hizmeti, örneklerin soğuk zincir koşullarında taşınması 

sağlanarak gerçekleştirilmiştir. Bu hizmet alımı süreci, BMLabosis BM Lab. Sist. Ltd. 

Şti. aracılığıyla yürütülmüştür [115, 122]. 
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3.2.3. Biyoinformatik Analizler 

Bu çalışmada, HUFCC koleksiyonunda yer alan maya ve bakteri suşlarının tür düzeyinde 

tanımlanması ve tür içi genetik varyasyonlarının belirlenmesi amacıyla çeşitli 

biyoinformatik analizler uygulanmıştır. Genel analiz iş akışı Şekil 3.2’de sunulmaktadır. 

 

Şekil 3.2. Biyoinformatik analizlere yönelik genel iş akış diyagramı 

3.2.3.1. Dizi Kalite Kontrolü ve Konsensüs Dizi Oluşturulması 

Sanger sekanslama ile elde edilen ham diziler, FinchTV (Digital World Biology) yazılımı 

ile kalite açısından değerlendirilmiştir. Pik şekli, sinyal yoğunluğu ve arka plan 

gürültüsüne göre düşük kaliteli bölgeler elenmiş; ileri (forward) ve geri (reverse) diziler 

hizalanarak çift yönlü (konsensüs) diziler oluşturulmuştur. Oluşturulan diziler, MultAlin 

(INRAE, Toulouse) aracıyla hizalanarak doğrulanmıştır. Bu aşama, BLAST analizi ve 

diğer filogenetik analizler için yüksek kaliteli dizilerin elde edilmesini sağlamıştır [125] 
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3.2.3.2. BLAST Analizi ile Tür Tayini 

Konsensüs diziler, NCBI veri tabanında BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) 

aracıyla analiz edilmiştir. Her bir dizi için maksimum skor, toplam skor, % sorgu kapsama 

oranı, benzerlik yüzdesi, E-değeri gibi istatistiksel parametreler Çizelge 3.9’da verilmiştir 

[125, 126]. 

    Çizelge 3.9. BLAST analizinde kullanılan temel istatistiksel parametreler 

İstatistiksel Değer Açıklama 

Maksimum Skor 
Sorgu ve referans dizisi arasındaki en yüksek puanlı hizalamanın 

skorudur; hizalamanın kalitesini gösterir. 

Toplam Skor 
Tüm yüksek puanlı segmentlerin (HSP) skorlarının toplamıdır; 

toplam benzerliği ifade eder. 

% Sorgu Kapsamı 
Sorgu dizisinin referansla ne kadarının örtüştüğünü yüzde olarak 

belirtir. 

Tanımlama Yüzdesi Hizalanan bölgede özdeş olan bazların oranıdır. 

Beklenen Değer (E-

value) 

Elde edilen skorun rastgele oluşma olasılığıdır; daha düşük değer 

daha anlamlı eşleşme demektir. 

 

3.2.3.3. Filogenetik Ağaçların Oluşturulması 

Tür düzeyinde doğrulanan diziler, FASTA formatında üç kümeye (maya ITS,  bakteri 

16S) ayrılmıştır. Bu diziler, MAFFT yazılımı ile hizalanmış, hizalama güvenilirliği 

GUIDANCE2 ile değerlendirilmiş ve hizalamalardaki aşırı boşluk ve kaymış bölgeleri 

gidermek amacıyla TrimAl (v1.4) kullanılarak %50 boşluk eşiğiyle (-gt 0.5) trim işlemi 

uygulanmış, hizalanmış diziler, MEGA 11 programına aktarılmış ve en uygun ikame 

modeli Bayesian Information Criterion (BIC) ile belirlenmiştir. Komşu birleştirme (NJ) 

yöntemiyle 1000 bootstrap tekrarı kullanılarak filogenetik ağaçlar oluşturulmuş ve 

iTOL’da bootstrap değerleri ile dal uzunlukları belirginleştirilmiş, tür adları türe özgü 

renklerle kodlanarak okunabilirlik artırılmıştır [51, 68, 127, 128]. 
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3.2.3.4. Genetik Polimorfizm Analizi 

Saccharomyces cerevisiae, Metschnikowia pulcherrima, Priceomyces carsonii, 

Naganishia uzbekistanensis, Wickerhamomyces anomalus ile Enterococcus faecalis ve 

Enterococcus faecium türleri için genetik çeşitlilik analizleri yürütülmüştür. 

 

Çoklu diziler MUSCLE ile hizalanmış, ardından DnaSP v5.10 yazılımı ile haplotip sayısı 

(H), segregasyon bölgeleri, haplotip çeşitliliği (Hd) ve nükleotid çeşitliliği (π) 

hesaplanmıştır [65, 129-131]. Genetik uzaklık matrisi MEGA 11 yazılımında (p-distance) 

oluşturulmuştur. Hizalanmış dizilerden türetilen SNP (Tek Nükleotit Polimorfizmi) 

tabanlı p-distance matrisi oluşturulmuş ve Python ortamında matris şeklinde 

görselleştirilmiştir. 

3.2.3.5. Konsensüs Dizi Temelli DNA Barkodlarının Oluşturulması 

Tür düzeyinde temsil edici konsensüs diziler, MUSCLE v5 ile hizalanmış ve UGENE 

yazılımı ile %70 benzerlik eşiği kullanılarak tek bir temsilci dizi elde edilmiştir. 

Bu diziler, Python 3.11 ve Matplotlib 3.8 kullanılarak barkod formatında 

görselleştirilmiş; nükleotidler farklı renklerle kodlanarak barkodlar 300 dpi çözünürlükte 

şeffaf PNG formatında dışa aktarılmıştır [45, 46]. Örnek DNA barkodu görseli Şekil 

3.3.’te verilmiştir. 

 

Şekil 3.3. Örnek DNA barkodu görseli     

          

3.2.4. Liyofilizasyon Uygulamaları 

Bu bölümde, maya ve bakteri suşlarının liyofilizasyon süreçleri, formülasyon hazırlığı, 

dondurarak kurutma işlemleri ve toplam canlı hücre analizleri detaylandırılmıştır. Genel 

iş akış diyagramları Şekil 3.4 ve Şekil 3.5’te sunulmuştur. 
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Şekil 3.4. Maya suşlarının liyofilizasyonuna yönelik iş akış şeması 
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Şekil 3.5. Bakteri suşlarının liyofilizasyonuna yönelik iş akış şeması
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3.2.4.1. Maya Suşlarında Liyofilizasyon Süreci 

a) Kültivasyon: Tez kapsamında seçilen maya suşları, HUFCC’de kriyo-boncuklu 

stoklardan alınarak YPD Broth ortamına inoküle edilmiştir. Kullanılan deney prosesinde  

Chin ve arkadaşlarının [87] Saccharomyces cerevisiae suşları için kullandığı yöntem 

modifiye edilerek 28°C’de 210 rpm’de çalkalamalı inkübatörde %20 (h/h) 

konsantrasyonunda (Bioevopeak ICB-S200B, Çin)  20 saat inkübe edilmiştir. Diğer maya 

türleri için kullanılan inkübasyon süreleri Çizelge 3.10’da verilmiştir. 

 

Çizelge 3.10. Maya türlerine ait inkübasyon süreleri (28°C, 230 rpm) 

Tür Adı İnkübasyon Süresi Kaynak 

Metschnikowia pulcherrima 40 saat [132] 

Naganishia uzbekistanensis 65 saat [133] 

Priceomyces carsonii 40 saat [134] 

Wickerhamomyces anomalus 24 saat [135] 

Hanseniaspora uvarum 48 saat [136] 

Solicoccozyma aeria 65 saat [137] 

Yarrowia lipolytica 40 saat [138] 

 

b) Hücre Konsantrasyonu ve Hasadı:  Bu aşama, Bond ve arkadaşları [108], Guowei ve 

arkadaşları [139] ile Soyoung ve arkadaşları  [140] tarafından kullanılan yöntemlerin 

modifiye edilmesiyle gerçekleştirilmiştir. Kültürlerin hücre yoğunluğu, seri seyreltme 

(10⁻¹’den 10⁻⁶’ya kadar) ve yüzeye yayma yöntemleri kullanılarak belirlenmiştir. Sayımı 

yapılabilir nitelikteki koloniler (20–200 kob) değerlendirmeye alınmıştır [95]. Ardından, 

kültürlere iki aşamalı santrifüj işlemi uygulanmıştır. İlk aşamada 3500 rpm’de 7 dakika 

santrifüj (Nüve, Ankara/Türkiye, NF-800) edilerek pellet oluşturulmuş, ardından bu 

pellet 6 ml %0,85'lik NaCl çözeltisi ile yıkanmış ve ikinci aşamada 4000 rpm’de 8 dakika 

santrifüj edilerek tekrar pellet elde edilmiştir. 

c) Formülasyon ve Koruyucu Ekleme: Maya suşları için Bond ve arkadaşlarının [108] 

kullandığı koruyucu bileşen formülü esas alınıp modifiye edilmiştir. Elde edilen pellete 

2 ml % 0.85 NaCl çözeltisi eklenerek süspanse edilmiştir. Homojenize edildikten sonra,  

1:1 (v/v) oranında %10 (w/v) trehaloz dihidrat (BLDpharm, Çin, Ürün Kodu: BD21784-

100g, CAS 6138-23-4) ve %10 (w/v) yağsız süt (Condalab, Spain, Ürün Kodu: 0230, 

CAS 999999-99-4) yer alan koruyucu çözelti, 1:2 (v/v) oranında eklenip homojenize 

edilmiştir [88]. 30 dakika oda sıcaklığında bekletilmiştir. Liyofilize kültür süspansiyonu, 

5 ml’lik kriyoviallere (Microcult Türkiye, Ürün Kodu:233050) 2 ml’lik eşit hacimde 5’er 

örnek hazırlanacak şekilde dağıtılmıştır.  
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3.2.4.2. Bakteri Suşlarında Liyofilizasyon Süreci 

a) Kültivasyon: Tez kapsamında seçilen bakteri suşları, HUFCC’de kriyo-boncuklu 

stoklardan alınarak, laktobasiller için MRS Broth, diğer cinsler için M17 Broth içeren 

ortamlara inoküle edilmiştir. Takip edilen deney prosesinde, Bodzen ve arkadaşlarının 

kullandığı metot [141] modifiye edilerek %20 (h/h) oranında kültür hazırlanarak 37°C’de 

20 saat saat inkübe edilmiştir. 

b)Hücre Konsantrasyonu ve Hasadı: Bu çalışmada, Soyoung ve arkadaşlarının [140] 

kullandığı yöntem, aşağıdaki şekilde modifiye edilerek uygulanmıştır. Öncelikle kültürler 

10⁻¹’den 10⁻⁷’ye kadar seri seyreltilerek yüzeye yayma yöntemiyle 37 °C’de inkübe 

edilmiştir. İnkübasyondan sonra 20–200 koloni arası sonuçlar değerlendirmeye 

alınmıştır[95]. Daha sonra kültürler iki ardışık turda, her turda 4000 × g, 10 dk olacak 

şekilde santrifüj edilmiştir. İlk turda elde edilen pellet , ikinci tur öncesi 6 mL %0,85 

NaCl ile yıkanıp tekrar 4000 × g, 10 dk santrifüj edilerek tekrar pellet elde edilmiştir 

[141]. 

c)Formülasyon ve Koruyucu Ekleme: Santrifüj sonucu elde edilen pellet, 2 ml % 0.85 

NaCl çözeltisi eklenerek süspanse edilip homojenize edilmiştir. Ardından 1:1 (v/v) 

oranında %10 (a/h) sükroz (Ultra Pure, BioShop, Canada, Ürün Kodu: SUC507, CAS 57-

50-1) ve %10 (a/h) yağsız süt tozu (Condalab, Spain, Ürün Kodu: 0230, CAS 999999-

99-4) içeren koruyucu çözelti, 1:2 (v/v) oranında eklenip tekrar homojen hale getirilmiştir 

[95]. Ardından 30 dakika oda sıcaklığında bekletilmiştir. Liyofilize kültür süspansiyonu, 

5 ml’lik kriyoviallere (Microcult Türkiye, Ürün Kodu:233050) 2 ml’lik hacimlerde 5’er 

örnek hazırlanacak şekilde eklenmiştir. 

3.2.4.3. Dondurarak Kurutma (Liyofilizasyon) 

Hazırlanan kültür süspansiyonları -80°C’de 18 saat dondurulmuş, ardından Faithful FSF 

18N 60C cihazında -50°C ve örnek hacmine göre değişen basınç koşullarında (0.15 mbar 

gibi) 42 saat boyunca dondurarak kurutma işlemi uygulanmıştır [110].Dondurarak 

kurutma işlemi, ilgili cihazın bulunduğu HÜNİTEK (Hacettepe Üniversitesi İleri 

Teknolojiler Uygulama ve Araştırma Merkezi)’ten hizmet alımı yoluyla 

gerçekleştirilmiştir. 
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3.2.4.4. Liyofilize Kültürlerin Kek Morfolojisi ve Saflık Açısından Kalite Kontrolü 

a) Liyofilize Kültürlerin Saflık Açısından Kalite Kontrolü 

Liyofilize kültürlerin mikrobiyel çeşitliliğin korunmasındaki temel koşullardan biri, 

kültürlerin saf (kontaminasyondan arındırılmış) olmasıdır. Bu nedenle, her suşa ait 

hazırlanmış liyofilize kültür örneklerinden biri kullanılarak saflık kontrolü 

gerçekleştirilmiştir. Kontrol amacıyla kültürler uygun besiyerlerine ekilmiş ve önceki 

aşamalarda belirtilen inkübasyon koşullarında çoğaltılmıştır. İnkübasyon sonunda koloni 

morfolojileri değerlendirilmiş ve kontaminasyon varlığı açısından incelenmiştir. Böylece 

kültürlerin saf olarak depolandığı doğrulanmıştır. 

b) Liyofilize Kültürlerin Morfolojik Değerlendirmesi 

Üretilen liyofilize kültürler, literatürde tanımlanan morfolojik kriterlere göre 

değerlendirilmiştir. Bu kriterler arasında: kek büzülmesi, çatlama, buğulanma, volkan, 

kabuk oluşumu, camsı damlacıklar, renk ve doku değişimleri yer almaktadır [95, 142, 

143]. Değerlendirmeye ilişkin örnek görseller Şekil 3.6’da sunulmuştur. 

 

Şekil 3.6. Liyofilize kültürlerin kek morfolojisine ilişkin örnek görseller 

c) Liyofilize Kültürlerin Toplam Canlı Hücre Sayımı  

Liyofilize maya ve bakteri kültürleri aşağıda verilen yöntemlerle canlı hücre sayımına 

tabi tutulmuştur [87, 110, 139, 144, 145]. 
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Maya Kültürlerinde Canlılık Analizi: Liyofilize maya kültürleri, dondurarak kurutmadan 

sonra ve -20°C’de 30 gün saklandıktan sonra canlılık sayımına tabi tutulmuştur.  İlgili 

yöntem aşağıda verilmiştir. 

Aseptik koşullarda vialin kapağı açılarak. 5 ml steril YPD sıvı besiyeri içeren tek bir test 

tüpünden steril bir 0,75 mL çekilip doğrudan pelet üzerine yavaşça eklenmiştir.15 dakika 

oda sıcaklığında inkübe edildikten sonra süspansiyon oluşturmak için pipetleme 

yapılmıştır. Süspansiyon, aseptik olarak steril YPD sıvı besiyeri içeren test tüpüne geri 

aktarılmıştır. Kültür vorteksle homojenize edilmiştir. Test tüpü oda sıcaklığında 30 

dakika inkübe edildikten sonra maya kültüründen 1 ml alınarak 10-1’den 10-5’a kadar seri 

dilüsyon hazırlanmıştır .Hazırlanan dilüsyonlardan ve 10-5’ten YPD agara 2 paralelli 

yüzeye yayma yöntemiyle canlılık analizi yapılmıştır. Petrilerde 20-200 koloni arası 

tespit edilen sonuçlar değerlendirmeye alınmıştır. Sonuç kob/ml olarak verilmiştir. 

Canlılık hücre sayımı sırasında makroskobik morfoloji ve saflık kontrolü yapılmıştır. 

Liyofilizasyondan önceki canlılık değeri (kob/ml) , liyofilizasyondan sonra elde edilen ve 

-20°C’de 30 günlük depolama sonrasında elde edilen canlılık değeriyle Denklem 1 

kullanılarak kıyaslanmıştır.  Liyofilizasyondan sonra ve 30 gün süreyle -20°C’de 

depolama sonrası yapılan sayımlar Denklem 1 ile kullanılarak canlı kalma oranı 

hesaplanmıştır. 

Canlı Kalma Oranı (%) = (Liyofilizasyon sonrası canlı hücre sayısı (kob/mL))/ 

(Liyofilizasyon öncesi canlı hücre sayısı (kob/mL)) x 100 

(Denklem 1 ) 

 

Bakteri Kültürlerinde Canlılık Analizi:  Laktobasil cinsi bakteriler için MRS Agar ve 

MRS sıvı besiyeri, diğer bakteriler için M17 Agar ve M17 sıvı besiyeri kullanılmıştır. 

Verilen metotta agar ve sıvı besiyeri olarak genel ifadelerle belirtilmiştir. Yukarıdaki 

metoda benzer bir akış takip edilmiştir. Farklılıklar, dilüsyonların 10-1’den 10-7’ye kadar 

hazırlanması ve yüzeye yayma yönteminde 10-7 dilüsyonu kullanılması şeklindedir.  

 

 

 



 

 69 

3.2.5. Veri Tabanı Geliştirme 

Mikrobiyel kültür koleksiyonlarının verilerinin sistematik olarak saklanması, erişimi ve 

yönetimi, veri bütünlüğünün korunması ve araştırma süreçlerinin hızlandırılması 

açısından kritik öneme sahiptir. Bu doğrultuda, Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği 

Bölümü FoodOmics Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu (HUFCC) kapsamında, 

laboratuvar ölçekli suş verilerinin dijital ortamda yönetilebilmesini sağlamak amacıyla, 

uluslararası kabul görmüş veri sistemleri (ATCC, DSMZ, Westerdijk Institute) örnek 

alınarak merkezi, kullanıcı dostu ve işlevsel bir web tabanlı mikrobiyel veri 

tabanı geliştirilmiştir [146]. 

Bu çalışmada izole edilen mikroorganizmalara ait tüm fenotipik ve moleküler 

karakterizasyon verileri, sürdürülebilir bir biyolojik kaynak yönetimi amacıyla 

yapılandırılmış bir veri tabanına aktarılmıştır. Geliştirilen veri tabanı hem kültür 

koleksiyonunun dijital arşivlenmesi hem de ileri analizlerde kullanılacak güvenilir 

referans verilerin oluşturulması açısından önemli bir altyapı sunmaktadır. Bu kapsamda 

gerçekleştirilen işlemler, Şekil 3.7’de genel iş akışı olarak sunulmuştur   

 

 

Şekil 3.7. HUFCC veri tabanı geliştirme süreci iş akış şeması 

3.2.5.1. Verilerin Sınıflandırılması ve Hazırlanması 

Veri tabanına aktarılmadan önce her suşa ait bilgiler, kaynak , izole edildiği ortam, 

morfolojik özellikler (koloni morfolojisi, basit boyama ve Gram boyama sonuçları), 

biyokimyasal testler (katalaz aktivitesi, şeker fermentasyonu), proteomik (MALDI-TOF 

MS) , genomik  (16S rRNA ve ITS sekansları)  ve biyoinformatik (BLAST sonuçları, 

genetik polimorfizm, filogenetik analiz vb.)  gibi kategorilere ayrılarak sınıflandırılmıştır. 
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Her bir parametre için standart veri giriş şablonları oluşturulmuş, eksik veya uyumsuz 

veri girişleri düzenlenmiştir. 

3.2.5.2. Dijital Formatlama ve Kodlama 

Suşlara ait veriler, tablo formatında (csv uzantılı dosya) yapılandırılmış olup her satır bir 

suşu, her sütun ise belirli bir fenotipik, genotipik ve karakteristik özelliği temsil 

etmektedir. Daha önceki çalışmalarda oluşturulan [103, 105] iki farklı kodlama sistemi 

olarak Çizelge 3.11.’de verilen kodlama sistemi benzersiz bir anahtar olarak tanımlanmış 

ve tüm veriler bu anahtarlar aracılığıyla ilişkilendirilmiştir. Moleküler tanımlama 

sonuçları barkod görseli formatında arşivlenirken, fenotipik veriler sayısal veya 

sınıflandırılmış kategorik veri biçiminde düzenlenmiştir. Renkli barkod görselleri gibi 

destekleyici grafik materyaller, veri tabanı içerisine görsel belge olarak entegre edilmiştir. 

 

HU F 17 N 3 A 1 0 0 1 

Hacettepe 

Üniversitesi 

FoodOmics 

Laboratuvarı 

İzolasyon 

Yılı 

İzolasyonu 

Yapan 

Kişi 

Grup 

Bölge, 

Ürün 

Türü 

Alt 

Grup 

Suş 

numarası 

HU F 17 N 
M17-M 

MRS-R 

Petri 

Numarası 
0 0 1 

Hacettepe 

Üniversitesi 

FoodOmics 

Laboratuvarı 

İzolasyon 

Yılı 

İzolasyonu 

Yapan 

Kişi 

Besiyeri 
Alt 

Kaynak 
Suş numarası 

 

Çizelge 3.11. HUFCC’de yer alan suşlara ait tanımlayıcı kimlik bilgileri ve kodlama 

sistemi 

3.2.5.3. Yazılım Altyapısı ve Platform Seçimi 

Veri tabanının yazılım altyapısının oluşturulması, öncelikle Microsoft Excel üzerinde 

standart başlıklarla (suş_kodu, tür, izolasyon_tarihi, örnek_kaynağı, dizi_bilgisi vb.) 

oluşturulan bir CSV dosyası prototipiyle başlatılmıştır. Ham veriler temizlendikten ve 

tekrar eden kayıtlar elendikten sonra, ilişkisel modelin taslağı Entity-Relationship (ER) 

diyagramı temel alınarak çıkarılmış; MySQL’e aktarılan tablolar, suş meta-verileri, 

deneysel ölçümler, barkod dizileri ve BLAST sonuçları gibi modüller halinde 

normalizasyon kurallarına uygun şekilde yapılandırılmıştır. Web sitesinin temeli ise tüm 

sayfalarda ortak kullanılan header, footer ve nav gibi bileşenlerin her sayfaya ait kodda 
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yer aldığı HTML kodları hazırlanmış, daha sonra kolay yönetilebilir ve dinamik bir alt 

yapı için PHP kodları hazırlanmıştır.  PHP betikleri aracılığıyla MySQL entegrasyonu 

sağlanmış; suş sorgulama, filtreleme ve PDF formatındaki referans materyal indirme gibi 

temel işlevler gerçek zamanlı veri tabanı erişimi üzerinden sunulmaktadır. Kod altyapısı, 

ChatGPT destekli yapay zekâ modeli kullanılarak optimize edilmiş ve otomasyon 

süreçleri iyileştirilmiştir. Geliştirilen bu sistem, manuel kayıt yöntemlerinin neden olduğu 

zaman kaybı ve hata risklerini ortadan kaldırarak; araştırmacıların veriye hızlı, güvenli 

ve organize bir şekilde ulaşmasını sağlamaktadır. HUFCC veri tabanına 

https://hufcc.hacettepe.edu.tr adresinden erişim mümkündür [7, 26, 29]. 

 

3.2.5.4. Mikrobiyel Biyolojik Kaynak Merkezi (mBKM) Entegrasyonu ve 

Sürdürülebilirlik 

Geliştirilen veri tabanı, Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics 

Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu (HUFCC)’nin mikrobiyel biyolojik kaynak merkezi 

olma hedefi doğrultusunda, ileride ulusal ve uluslararası koleksiyonlarla entegre 

olabilecek şekilde yapılandırılmıştır. Bu sistem, koleksiyon yönetimi, dijital arşivleme, 

araştırma çıktılarının takibi ve potansiyel iş birlikleri için altyapı sunacaktır. Ayrıca, 

standartlara uygun etiketleme ve veri erişimi yoluyla akademik, endüstriyel ve kamu 

paydaşlarının kullanımı için sürdürülebilir bir kaynak olarak planlanmıştır. 

3.2.6. İstatistiksel Analiz  

Tez kapsamında elde edilen veriler, deneysel ve biyoinformatik analizlerle 

değerlendirilmiştir. Liyofilizasyon sürecine ait canlılık verileri (öncesi, sonrası ve 30 

günlük depolama) IBM SPSS Statistics v.23.0 yazılımında temel tanımlama analizleri 

gerçekleştirilerek, tanımlayıcı istatistikler (ortalama, standart sapma, minimum–

maksimum, varyasyon katsayısı) hesaplanmıştır. 

 

 

 

 

 

https://hufcc.hacettepe.edu.tr/
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Liyofilize kültürlerin morfolojisi, liyofilizasyon sonrası elde edilen örnekler üzerinden 

değerlendirilmiş; her morfolojik tipin oranı hesaplanarak grafikle görselleştirilmiştir. 

Koleksiyonda yer alan maya ve bakteri suşlarının tür düzeyinde ve türler arası moleküler 

karakterizasyonu için çeşitli biyoinformatik araçlar kullanılmıştır. Dizi hizalamalarının 

kalitesi Guidance2 ile kontrol edilmiş, hizalamalar MUSCLE ve MAFFT algoritmalarıyla 

yapılmıştır. Filogenetik analizler MEGA11 yazılımında gerçekleştirilmiş, genetik 

çeşitlilik parametreleri DNAsp ile hesaplanmıştır ortamında yürütülmüş, SNP matrisleri 

ve görseller Python betikleriyle hazırlanmıştır. 

Bu analizler sonucunda, liyofilizasyonun canlılık üzerindeki etkileri ile kültür 

koleksiyonunun moleküler düzeyde çeşitliliği sistematik şekilde ortaya konmuştur. Elde 

edilen bulgular, koleksiyonun güvenilirliği ve sürdürülebilirliği açısından bilimsel 

dayanak oluşturmuştur. 
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4. SONUÇLAR VE TARTIŞMA 

4.1. Stok Kültürlerin Canlandırılması ve Temel Karakterizasyon Uygulamaları 

Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics Laboratuvarı Kültür 

Koleksiyonu’nda (HUFCC) bulunan, -20°C’deki gliserol stoklarda muhafaza edilen ve 

önceki çalışmalarda tanımlaması [103, 105] yapılan 83 adet maya suşu, YPD Broth sıvı 

besiyerinde 28°C ve 24-48 saat inkübe edilmiş ve ardından canlandırma işlemi 

gerçekleştirilmiştir. Canlandırma işlemi tamamlanan suşlar, YPD Agar katı besiyerine 

tek koloni düşürme tekniğiyle inoküle edilmiştir [111, 112]. Katı besiyerinde saf koloni 

gelişimi ardından koloni morfolojisi belirlenmiştir [42, 115]. Saf koloniler YPD Agar 

içeren yatık agara inoküle edilmiş ve 28°C’de 24 saat inkübasyonun ardından bir tüp basit 

boyama tekniğiyle mikroskobik morfolojisi belirlemek amacıyla kullanılmıştır [111, 114, 

115]. Ayrıca 2 adet yatık agarda yer alan saf kültür +4°C’de muhafaza edilmiştir. Bundan 

başka bir adet yatık agarda yeterli gelişim gösteren suşlara ait saf kültürler, üç paralel 

şeklinde bakteri saklama tüplerine (Or-Bank 01 - OR-BAK) inokülasyonu 

gerçekleştirilmiş ve -20°C’de muhafaza edilmiştir. Bu çalışmada kullanılan maya 

suşlarına ait suş kodları, makroskobik ve mikroskobik morfoloji bilgileri Çizelge 4.1.’de 

yer almaktadır. 

 

 

 

 



 

 74 

Çizelge 4.1. Tez çalışması kapsamında canlandırılan ve morfolojik analizleri yapılan HUF kodlu maya suşları 

 

Suşa Ait Bilgiler 

Canlandırma 

(YPD Broth, 28°C, 

24-48 saat) 

 

Saflık 

Kontrolü 

(YPD Agar, 

28°C, 72 

saat) 

 

Morfolojik Analiz 

Makroskobik Morfoloji 

(YPD Agar, 28°C’de 72 saat 

sonunda yeknesak kolonilerin 

tespiti) 

                               

Mikroskobik Morfoloji 

 

(100x mercek, 

immersiyon yağıyla 

basit boyama 

yöntemiyle) 

 

Suş Kodu 

(HUF) 

 

 

Suş Adı 

 

16M0T10001 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

mukoid, düzgün kenarlı,büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M1C0001 S.cerevisiae RSK 08022 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzensiz kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M1C0002 S.cerevisiae ATCC 9763 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M1C0003 S.cerevisiae  24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M1C0004 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzensiz kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10004 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10006 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10007 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3B11017 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 
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16M3B11021 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3C11032 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3C11033 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3G11088 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3H11101 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3H11104 
S. cerevisiae var. 

boulardii 
24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzlü, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3C31063 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3C31065 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

konveks, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3C31066 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D31086 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D31088 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3E21112 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3E21113 S.cerevisiae 
 

24 saat 

 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F21122 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F21126 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, yarı saydam, pürüzlü, 

oval koloni 
Basil şeklinde 

17M3F21134 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 
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17M3F31136 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok, çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3H21208 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3B21008 S.cerevisiae 24 saat 
 

+ 

Krem renkli, parlak, yarı saydam, 

pürüzsüz, büyük koloni 
Basil şeklinde 

18M3B21010 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, yarı saydam, pürüzlü, 

oval koloni 
Basil şeklinde 

18M3C21001 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3C21010 S.cerevisiae 24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

mukoid, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3D21001 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3E21007 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, şeffaf, pürüzlü, 

küçük koloni 
Basil şeklinde 

18M3F21012 S.cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3G21009 S.cerevisiae 24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

konveks, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3J21008 S. cerevisiae 24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

konveks, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3K21007 S. cerevisiae 24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

konveks, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

18M3L21008 S. cerevisiae 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

22B1C0001 
S. cerevisiae var. 

boulardii 
24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 
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16M3A11002 Metschnikowia rubicola 24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3B11020 Metschnikowia cinsi 24 saat + 
Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzlü kenarlı,küçük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3B11023 Metschnikowia cinsi 24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3C11034 Metschnikowia cinsi 24 saat + 
Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzlü kenarlı, küçük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3D11049 
Metschnikowia 

pulcherrima 
48 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3D11052 Metschnikowia cinsi 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3G11089 
Metschnikowia 

pulcherrima 
24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3C21050 Metschnikowia cinsi 48 saat + 

Beyaz-krem renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3C31064 Metschnikowia rubicola 24 saat + 

Beyaz-krem renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D31090 Metschnikowia cinsi 24 saat + 
Beyaz, pürüzsüz, parlak ve ortası 

hafif kabarık, büyük koloni 

Oval-kok, iki yönlü 

tomurcuklanma, limon 

benzeri 

17M3E21115 Metschnikowia cinsi 48 saat + 

Krem renkli,yarı saydam, pürüzsüz, 

konveks, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Basil şeklinde 

17M3E22117 
Metschnikowia 

chrysoperlae 
24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F21123 
Metschnikowia 

pulcherrima 
24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 
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17M3F21125 
Metschnikowia 

pulcherrima 
48 saat + 

Krem renkli, parlak, yarı saydam, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 
Basil şeklinde 

17M3F21127 Metschnikowia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F31135 Metschnikowia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3G31152 Metschnikowia cinsi 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3H21174 Metschnikowia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

küçük koloni 
Basil şeklinde 

17M3H21175 
Metschnikowia 

pulcherrima 
24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3H22179 Saccharomyces cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

opak, düzgün kenarlı, büyük koloni 
Basil şeklinde 

17M3H21200 
Metschnikowia 

pulcherrima 
24 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3H21212 
Metschnikowia 

pulcherrima 
24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı,küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3B11016 Metschnikowia cinsi 24 saat + 

Beyaz-turuncu renkli, parlak, 

pürüzsüz, düzgün kenarlı, küçük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D32092 Naganishia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D32093 Naganishia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 
Stafilokok şeklinde 

17M3D32096 Naganishia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 
Kok şeklinde 

17M3E21110 Naganishia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F21128 Naganishia albida 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 
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17M3H22218 Naganishia cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10003 
Wickerhamomyces 

anomalus 
48 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10009 
Wickerhamomyces 

anomalus 
48 saat + 

Süt beyazı, kuru, donuk ve opak bir 

yüzeye sahip koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10010 
Wickerhamomyces 

anomalus 
48 saat + 

Süt beyazı, kuru, donuk ve opak bir 

yüzeye sahip koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M3A11003 Hanseniaspora cinsi 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3F31139 Hanseniaspora cinsi 24 saat + 
Beyaz-kremsi, pürüzsüz, parlak ve 

ortası hafif kabarık koloni 

Oval-kok, iki yönlü 

tomurcuklanma, limon 

benzeri 

17M3F32141 Hanseniaspora cinsi 24 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3H21173 Hanseniaspora opuntiae 48 saat + 
Beyaz renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 
Kok şeklinde 

17M3A21001 Pichia kudriavzevii 48 saat + 
Krem renkli, yarı saydam, opak, 

pürüzlü, küçük koloni 
Basil şeklinde 

17M3A31013 Pichia cinsi 48 saat + 
Beyaz renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, küçük koloni 
Kok şeklinde 

17M3A32019 Pichia kudriavzevii 48 saat + 
Krem renkli, yarı saydam, pürüzlü, 

küçük koloni 
Basil şeklinde 

16M3A12012 Solicoccozyma aeria 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

düzgün kenarlı, büyük koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

17M3D31087 Cryptococcus cinsi 48 saat + 

Krem renkli, parlak, pürüzsüz, 

mukoid, düzgün kenarlı, büyük 

koloni 

Oval-kok , çok yönlü 

tomurcuklanma 

16M2K10011 Yarrowia lipolytica 48 saat + 
Krem renkli, parlak, pürüzlü, limon 

şeklinde, büyük koloni 
Basil şeklinde 
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Çalışılan suşlar arasında S. cerevisiae suşlarının makroskobik morfolojileri parlak, 

düzgün kenarlı şeklinde bir profile sahipken [147, 148], mikroskobik morfolojileriyse çok 

yönlü tomurcuklanma davranışı gösteren oval hücreler olmalıdır [147, 149]. Bu 

doğrultuda Çizelge 4.1.’de yer alan S.cerevisiae ve S. cerevisiae var. boulardii suşlarının 

makroskobik morfolojileri incelendiğinde, mukoid koloni morfolojisi gözlenen 

HUF16M0T10001 kodlu suş ve beyaz-turuncu renkli koloni morfolojisi gözlenen 

HUF16M3B11021 kodlu suş ve basil şeklinde mikroskobik morfoloji gözlenen 

HUF17M3F21126, HUF18M3B21008, HUF18M3B21010 ve HUF18M3E21007 kodlu 

suşların yukarıda belirtildiği gibi S.cerevisiae morfolojisine uyumlu olmadığı; 

HUF17M3C31065, HUF18M3G21009, HUF18M3J21008 ve HUF18M3K21007 

suşlarının krem renkli, parlak, pürüzsüz, konveks, düzgün kenarlı şeklinde, 

HUF17M3F21126, HUF18M3B21010, HUF18M3B21008 krem renkli, yarı saydam, 

pürüzlü şeklinde, HUF18M3E21007 ise krem renkli, parlak, şeffaf, pürüzsüz ve diğer 

incelenen suşlara kıyasla koloni yarıçapının görece daha küçük olduğu gözlenmiştir. 

Canlandırılamayan HUF17M3D31089 ve HUF17M3E21114 kodlu suşlara ait morfolojik 

veriler elde edilememiştir. Diğer suşların ise makroskobik morfolojilerinin literatürde 

belirtilen genel profile uygun olduğu tespit edilmiştir. 

Çalışılan suşlar arasında Metschnikowia cinsi suşların tipik makroskobik morfolojisi  

kırmızı/kahverengi/turuncu renkte küçük koloniler şeklinde olabilirken;  mikroskobik 

olarak  çok yönlü tomurcuklanma davranışı gösteren oval hücreler şeklinde 

küresel/eliptik şekilde literatürde yer almaktadır [150]. Bu doğrultuda Çizelge 4.1.’de yer 

alan Metschnikowia cinsi mayalar incelendiğinde; HUF16M3D11049, 

HUF16M3D11052, HUF16M3G11089, HUF17M3C21050, HUF17M3C31064, 

HUF17M3D31090, HUF17M3F21123, HUF17M3F31135, HUF17M3G31152, 

HUF17M3H21200, HUF17M3F21127 kodlu suşlarda krem renkli parlak koloni 

morfolojisi [147] ve HUF17M3E21115, HUF17M3F21125, HUF17M3H21174, 

HUF17M3H22179 kodlu suşlarda basil mikroskobik morfolojisi gözlendiği için 

Metschnikowia morfolojisine uyumlu olmadığı HUF16M3A11002, HUF16M3B11020, 

HUF16M3B11023, HUF16M3C11034, HUF17M3E22117, HUF17M3H21175, 

HUF17M3H21212 ve HUF16M3B11016 suşlarının beyaz-turuncu (pigment üretimi) 

renkli, parlak, düzgün kenarlı, tipik maya morfolojsine kıyasla küçük koloni yarıçapına 

sahip beklenen morfolojide olduğu tespit edilmiştir. 
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Çalışılan suşlar arasında  Naganishia cinsi suşların tipik makroskobik morfolojisi 

pürüzsüz ve krem renkli koloniler şeklindeyken [151], mikroskobik morfolojisi olarak  

küresel-oval hücreler şeklindedir [152]. Bu doğrultuda tez kapsamında yer alan 

Naganishia cinsi mayalar incelendiğinde HUF17M3D32093, HUF17M3D32096 

suşlarının  diğer incelenen suşlara kıyasla daha küçük koloni oluşturduğu için Naganishia 

morfolojisine uyumlu olmadığı; HUF17M3D32092, HUF17M3E21110, 

HUF17M3F21128, HUF17M3H22218 suşları krem renkli, parlak, pürüzsüz, büyük 

koloni şeklinde beklenen morfolojide olduğu tespit edilmiştir.  

Çalışılan suşlar arasında  Wickerhamomyces anomalus suşlarının tipik makroskobik 

morfolojisi,  süt beyazı, kuru, donuk ve opak bir profile sahipken [153] , mikroskobik 

morfolojisi çok yönlü tomurcuklanma gösteren oval hücreler olmalıdır [154].  Bu 

doğrultuda tez kapsamında yer alan W. anomalus suşları incelendiğinde 

HUF16M2K10009 kodlu suşun krem renkli parlak koloni morfolojisinde gözlemlendiği 

için uyumlu olmadığı; HUF16M2K10009, HUF16M2K10010 suşlarının ise tipik 

morfolojiyle uyumlu olduğu tespit edilmiştir. 

Çalışılan suşlar arasında Hanseniaspora cinsi suşların tipik makroskobik morfolojisi,  

beyaz ila kremsi, pürüzsüz, parlak ve ortası hafif kabarık koloni şeklindeyken [155], 

mikroskobik morfolojileri iki yönlü tomurcuklanma gösteren,  apikülat (limon şekilli) 

hücrelerdir [147].  Bu doğrultuda tez kapsamında yer alan Hanseniaspora suşları 

incelendiğinde; HUF16M3A11003 ve HUF17M3F32141 kodlu suşların krem renkli 

parlak koloni morfolojisinde olduğu için,  HUF17M3H21173 suşunun ise kok şeklinde 

mikroskobik morfoloji gözlemlendiği için uyumlu olmadığı; HUF17M3F31139 kodlu 

suşun ise tipik morfolojiyle uyumlu olduğu tespit edilmiştir.  

Çalışılan suşlar arasında Pichia cinsi suşların tipik makroskobik morfolojisi, koloniler 

beyaz veya krem renginde, donuk ve genellikle düzensiz şekildeyken, mikroskobik 

morfolojileri oval, elipsoidal veya silindirik olarak görünür ve çok taraflı tomurcuklanma 

gösteren hücreler şeklindedir [147]. Makroskobik morfolojilerin değerlendirilmesi 

sonucu, HUF17M3A21001 suşunun krem renkli, yarı saydam, küçük koloni , 

HUF17M3A31013 suşunun beyaz renkli, parlak,  düzgün kenarlı, küçük koloni ve 

HUF17M3A32019 suşunun ise krem renkli, yarı saydam, parlak, küçük koloni şeklinde 

olduğu ve tipik morfolojiyle benzer özellikler gösterdiği tespit edilmiştir. 
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Çalışılan suşlar arasında Cryptococcus cinsi suşların tipik makroskobik morfolojisi, 

pürüzsüz koloniler şeklindeyken, mikroskobik morfolojileri küremsi ila oval şeklinde 

tomurcuklanma gösteren maya benzeri hücreler şeklinde olmalıdır [156]. Bu doğrultuda 

tez kapsamında yer alan HUF16M3A12012 ve HUF17M3D31087 kodlu suşların tipik 

morfolojiyle uyumlu olduğu tespit edilmiştir. 

Çalışılan suşlar arasında Yarrowia lipolytica suşunun tipik makroskobik morfolojisi, 

kremsi beyaz renkli koloniler ve parlak veya mat, buruşuk özellikte olabilen koloniler 

şeklinde tanımlanırken mikroskobik morfolojisi çok yönlü tomurcuklanma gösteren ya 

da büyüme ortamu koşullarına göre farklı morfolojiler (basil gibi) gösteren hücreler 

şeklinde olabilir. Bu doğrultuda tez kapsamında yer alan HUF16M2K10011 suşunun 

tipik morfolojiye uygun olduğu tespit edilmiştir [157, 158].    

Sonuç olarak, HUF17M3D31089 ve HUF17M3E21114 kodlu suşlar canlandırılamadığı; 

HUF17M3D32093, HUF17M3D32096 ve HUF17M3A1013 kodlu suşlar ise morfolojik 

uyumsuzluk gösterdiği için dizi analizine dâhil edilmemiştir. Buna karşılık, yatık agarda 

yeterli gelişim gösteren ve üç paralel  şeklinde gliserol stokta saklanan toplam 78 maya 

suşu sonraki aşamalara alınmıştır. 

Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics Laboratuvarı Kültür 

Koleksiyonun’da (HUFCC) bulunan, -20°C’deki gliserol stoklarda muhafaza edilen ve 

önceki çalışmalarda [105] tanımlamaları yapılan 22 adet bakteri suşu ve  saf kültürleri 

elde edilmiş ancak tanımlamaları önceki çalışmalarda yapılmamış 15 izolatla 

çalışılmıştır. Bakteri suşlarından laktobasiller MRS broth; laktokok ve streptokoklar ise 

M17 sıvı besiyerine ekilerek 37°C’de 24 saat inkübasyonu ile canlandırma işlemi 

gerçekleştirilmiştir.    

Canlandırma işlemi tamamlanan suşlar, katı besiyerine tek koloni düşürme tekniğiyle 

inoküle edilmiştir [111, 112]. Katı besiyerinde saf koloni gelişimi gözlendiğinde koloni 

morfolojisi belirlenmiş [42] ve saflık kontrolünün ardından katı besiyeri içeren yatık 

agarlara inoküle edilmiştir. Yatık agarda 37°C’de 24 saat sonunda yeterli gelişim gösteren 

bakteri suşlarına ait saf kültürler, üç paralel şeklinde bakteri saklama tüplerine inoküle 

edilmiş ve -20°C’de muhafaza edilmiştir. Petri kutusunda yer alan kültürler +4°C’de 

muhafaza edilmek üzere saklanmıştır. Bakteri suşlarına yönelik glukoz fermantasyon testi 

[111, 119] ve katalaz testi [117] yapılmıştır. Bu doğrultuda çalışılan suşlara ait suş 
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kodları, makroskobik ve mikroskobik morfoloji bilgileri, glukoz fermantasyon ve katalaz 

testi sonuçları Çizelge 4.2.’de yer almaktadır.
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Çizelge 4.2. Tez çalışması kapsamında canlandırılan ve morfolojik analiz ve biyokimyasal testleri yapılan HUF kodlu bakteri suşları 

Suş Bilgileri 
Canlandırma 

(MRS/ M17 

Broth, 37°C, 

24-48 saat) 

 

Saflık Kontrolü 

(MRS/ M17 

Agar, 37°C, 48 

saat) 

Morfolojik Analiz Biyokimyasal Testler 

Makroskobik Morfoloji 
Mikroskobik 

Morfoloji 

Glukoz 

Fermantasyon Testi 

K
a

ta
la

z 

T
es

ti
 

Suş Kodu 

(HUF) 
Suş Adı 

Asit 

Oluşumu 

Gaz 

Oluşumu 

19ZN1R1001 
Limosilactobacillus 

fermentum 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
- - - 

19ZN1R1002 
Lactobacillus 

delbruecki 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam, düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
+ - - 

18ZN4R1011 
Lacticaseibacillus 

paracasei 
24 saat + 

Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
+ - - 

18ZN5R1018 
Pediococcus 

pentosaceus 
24 saat + 

Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN1M1001 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif,kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN2M1012 
Streptococcus 

thermophilus 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
- - - 

19ZN2M1013 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN4M1027 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, 

kokobasil şeklinde 

hücreler 

+ - - 

19ZN6M1035 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN7M1043 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN10M1058 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
- - - 
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19ZN7M1039 
Streptococcus 

thermophilus 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

18ZN5R2031 
Lactobacillus 

crispatus 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, 

kokobasil şeklinde 

hücreler 

+ - - 

18ZN1M1002 Lactococcus lactis 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
- - - 

22BDT2034 
Streptococcus 

thermophilus 
24 saat + 

Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN1R1013 
Lacticaseibacillus 

rhamnosus LGG 
24 saat + 

Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
+ - - 

18ZN2R1004 
Levilactobacillus 

brevis 
24 saat + 

Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
- - - 

19ZN3R1008 
Lactobacillus 

delbrueckii 
24 saat + 

Beyaz, yarı saydam, düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
+ - - 

18ZN9R2019 
Lactobacillus 

delbrueckii 
24 saat + 

Beyaz, parlak, düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
- - - 

18ZN3R2029 
Lactobacillus 

delbrueckii 
24 saat + 

Beyaz,parlak,düz, küçük 

koloniler 

Gram pozitif, basil 

şeklinde hücreler 
- - - 

19ZN3R1010 
Lactobacillus 

delbrueckii 
24 saat + 

Beyaz, parlak, konveks, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

19ZN5R1017 
Lactobacillus 

delbrueckii 
24 saat + 

Beyaz,parlak,konveks, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
+ - - 

24N4K4001 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4002 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4003 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4004 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 
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24N4K4005 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4006 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4007 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4008 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4009 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4011 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4012 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4013 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4014 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4015 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

24N4K4016 * 24 saat + 
Beyaz,yarı saydam,düz, 

küçük koloniler 

Gram pozitif, kok 

şeklinde hücreler 
ND ND ND 

* , ND: 24NK4001-16 kodlu izolatların saf kültürleri elde edilmiş ancak tanımlamaları önceki çalışmalarda yapılmamış olması nedeniyle daha ileri aşamalarda moleküler yöntemlerle 

gerçekleştirilmiştir. Bu izolatlar sürece daha geç dahil edildikleri için glukoz fementasyon ve katalaz testleri uygulanmamıştır.
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Çizelge 4.2.’de yer alan suşlar, laktik asit bakterileri (LAB) grubunun temel cinsleri 

arasında bulunduğu için bundan sonraki kısımda grup ismiyle belirtilecektir [159].  LAB 

bakteri suşlarının makroskobik morfolojileri beyaz veya kremsi, dairesel şekilli, düzgün 

kenarlı ve/veya konveks şeklinde bir profile sahip olmalıdır [160, 161].  Bu doğrultuda 

çalışılan suşlar arasında 19ZN1R1001 kodlu suşun beyaz, yarı saydam, düzgün kenarlı, 

görece küçük koloniler şeklinde; 18ZN5R1018 suşunun beyazımsı, düzgün kenarlı 

koloniler şeklinde; 19ZN1R1002, 19ZN1M1001 suşlarının beyazımsı,  düz, görece küçük 

koloniler şeklinde; 19ZN2M1013, 19ZN4M1027 suşlarının beyaz, konveks, düzgün 

olmayan kenarlı koloniler şeklinde; 19ZN6M1035 suşunun beyaz, yarı saydam ,düzgün 

olmayan koloniler şeklinde; 18ZN4R1011, 22BDT2034, 18ZN2R1004, 19ZN3R1008, 

18ZN9R2019, 19ZN1R1013 suş kodlu suşların, beyaz ,düz, görece küçük koloniler 

şeklinde; 19ZN2M1012, 19ZN7M1039, 19ZN3R1010, 19ZN5R1017 kodlu suşların, 

beyaz, konveks, görece küçük koloniler şeklinde morfolojiye sahip olduğu; 

19ZN7M1043 suşunun beyaz, düzgün kenarlı olmayan, küçük koloniler şeklinde; 

19ZN10M1058, 18ZN5R2031 suşunun beyaz, yarı saydam, düzgün kenarlı, küçük 

koloniler şeklinde; 18ZN1M1002 suşunun beyaz, yarı saydam,  düzgün kenarlı koloniler 

şeklinde olduğu tespit edilmiştir.  

Literatürde LAB bakteri suşlarının mikroskobik morfolojileri gram pozitif karakter 

gösteren kok ve basil hücreler şeklinde karakterize edilir [159, 162].  Suşlara dair elde 

edilen mikroskobik morfolojiler incelendiğinde, 19ZN4M1027, 18ZN5R2031, suşlarının 

kokobasil şeklinde olduğu; 18ZN2R1004, 18ZN3R2029, 19ZN1R1001, 19ZN1R1002, 

19ZN1R1013, 19ZN3R1008, suşlarının basil şeklinde olduğu; 18ZN1M1002, 

18ZN4R1011, 18ZN5R1018, 18ZN9R2019,  19ZN1M1001, 19ZN2M1012, 

19ZN2M1013,19ZN3R1010, 19ZN5R1017, 19ZN6M1035, 19ZN7M1039, 

19ZN7M1043, 19ZN10M1058 ve 22BDT2034 suşlarının ise kok şeklinde olduğu tespit 

edilmiştir. Çalışmada yer alan LAB bakterilerin gram pozitif karakterde olduğu tespit 

edilmiştir. 

Morfolojik değerlendirme ve literatür verilerinin değerlendirilmesi sonucu, 

19ZN4M1027, 18ZN9R2019, 19ZN3R1010,19ZN5R1017 kodlu LAB bakterilerinin 

beklenen mikroskobik morfolojide olmadığı tespit edilmiştir.  

LAB fermantasyon yeteneği açısından, glukozu fermente edebilir ama gaz üretme özelliği 

olmayan, katalaz negatif karakterde bakteriler şeklinde olmalıdır [163, 164] Çalışmada 

yer alan laktik asit bakterilerinin  19ZN1R1002, 18ZN4R1011, 18ZN5R1018, 
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19ZN1M1001, 19ZN2M1013, 19ZN4M1027, 19ZN6M1035, 19ZN7M1039, 

19ZN7M1043, 18ZN5R2031, 22BDT2034, 19ZN1R1013, 19ZN3R1008, 19ZN3R1010, 

19ZN5R1017 kodlu suşların glukoz fermente ederek asit ürettiği ; diğer suşların fermente 

edemediği ve asit üretemediği tespit edilmiştir. Çalışmada yer alan LAB  bakterilerinin 

tamamının katalaz negatif özellikte olduğu tespit edilmiştir [159]. 

Daha önceki çalışmalarda tanımlanmamış olan 24NK4001-16 kodlu izolatların 

mikroskobik incelemesinde, gram pozitif ve kok morfolojisinde hücreler gözlemlenmiş 

ve görüntüde hücre morfolojisi bakımından yeknesaklık olması nedeni ile bu kültürler saf 

kültür oldukları yönünde karar verilmiştir. Makroskobik olarak ise beyaz, yarı saydam, 

düz yüzeyli ve küçük boyutlu koloniler oluşturdukları belirlenmiştir. 24NK4001-16 

kodlu izolatların saf kültürleri elde edilmiş ancak tanımlamaları önceki çalışmalarda 

yapılmamış olması nedeniyle ileri aşamalarda moleküler yöntemlerle gerçekleştirilmiştir. 

Bu izolatlar sürece daha geç dahil edildikleri için glukoz fementasyon ve katalaz testleri 

uygulanmamıştır. 

Sonuç olarak yatık agarda yeterli gelişim gösteren ve üç paralel şeklinde saklanan 22 adet 

LAB bakteri suşu ve ve saf kültürleri elde edilmiş ancak tanımlamaları önceki 

çalışmalarda yapılmamış 15 izolat sonraki aşamalara dahil edilmiştir. Çizelge 3.2.’de 22-

25. sırada yer alan referans suşlar 12.02.2025 tarihinde temin edildiği ve zaten referans 

kültür olmaları bakımından için ileri analize tabi tutulamamıştır. Kültür koleksiyonuna 

referans suş olarak eklenmiş olup ilerleyen çalışmalarda kullanmak üzere saklanmıştır.
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4.2. DNA Dizi Analizi 

Bu çalışma kapsamında, önceki aşamalarda stok kültürleri canlandırılan ve temel 

karakterizasyon uygulamaları yapılan suşlar, DNA dizi analizine alınmıştır. İlerleyen 

bölümlerde bu suşlara ait analiz sonuçları yer almaktadır.  

Önceki aşamalarda canlandırılan, morfolojik analizleri ve biyokimyasal testleri 

tamamlanan 22 laktik asit bakterisi ile, tanımlamaları önceki çalışmalarda yapılmamış 15 

izolat bu aşamaya dâhil edilmiştir. Belirtilen 15 izolat, analize daha geç dâhil 

edildiğinden, bu suşlara ait DNA izolasyon kalitesi ve jel elektroforez verileri ilerleyen 

bölümlerde sunulmamıştır. 

Önceki çalışmalarda [104] NCBI veri tabanına LSU dizileri kaydedilen suşlar genek 

olarak bu aşamaya dahil edilmeyip direkt kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir ancak 

önceki aşamada morfolojik olarak uyumsuz olduğu tespit edilen 16M0T10001, 

16M3B11021, 17M3F21126, 17M3D32093, 17M3D32096 ve 17M3A1013 kodlu suşlar 

ile önceki aşamada canlandırılamayan 17M3D31089 ve 17M3E21114   kodlu suşlar 

kültür koleksiyonu dışında bırakılmıştır. NCBI’a kayıtlı daha önce doğrulanmış dizilere 

sahip olan 16M1C0002, 16M1C0003 ve 16M3H11104 kodlu suşlar dizi analiz sürecinin 

güvenilirliğini teyit etmek ve yöntemsel sapmaları tespit edebilmek amacıyla referans 

olarak kullanılmıştır. Bu nedenle çalışmanın başında yer alan NCBI’a LSU dizileri kayıtlı 

27 maya suşundan 19’u kültür koleksiyonuna direkt dahil edilmiştir. Özetle önceki 

aşamalarda canlandırılan, morfolojik analizleri yapılan ve yatık agarda yeterli gelişim 

gösteren toplam 56 maya suşu ise bu çalışmada kullanılmıştır.  

4.2.1. Maya ve Bakteri Suşlarından DNA İzolasyonu 

Bakteri ve maya suşlarının DNA izolasyonu EURX markasına ait GeneMATRIX 

Bacterial & Yeast Genomic DNA Purification Kit (EURx, Polonya, ürün kodu: E3580) 

ve ilgili protokol izlenerek gerçekleştirilmiştir. Elde edilen DNA konsantrasyon miktarı 

(ng/μl) ve 260 ile 280 nm’deki OD oranı (A260/280) Thermo Scientific Nanodrop 2000 

(USA) cihazında iki teknik tekrarla gerçekleştirilmiş ve iki ölçüm ortalaması alınarak 

verilmiştir. 

Maya suşlarına ait DNA’nın saflığını ve miktarını belirten izolasyon kalite verileri EK 

1.1. ’de verilmiştir. DNA izolasyonuna dâhil edilen 56 suşun ortalama nükleik asit 
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derişimi ≈ 25,0 ng µl⁻¹’dir. Değerler 2,20 ng µl⁻¹ ile 44,65 ng µl⁻¹ arasında dağılım 

göstermiştir. Örneklerin standart sapması 6,78 ng µl⁻¹, buna karşılık varyans 45,90 (ng 

µl⁻¹)² olarak bulunmuştur. Bu dağılım, temel olarak 20–35 ng µl⁻¹ bandında yoğunlaşan 

ancak 2–15 ng µl⁻¹ aralığında az sayıda düşük ve 40 ng µl⁻¹ üzerindeki yüksek 

ölçümlerden kaynaklanan geniş bir yayılım sergilemiştir. Aynı örneklerin saflık 

göstergesi olarak kullanılan A₂₆₀/A₂₈₀ oranlarının ortalaması ≈ 2,01’dir; bu değer saf DNA 

için kabul edilen 1,8-2,0 aralığıyla uyumlu olduğu görülmüştür. Oranlar 1,70 ile 2,30 

arasında değişmiştir. Örneklerin standart sapması 0,14, varyans ise 0,0198 olarak 

hesaplanmıştır. Düşük (≤ 1,80) veya yüksek (≥ 2,20) değerler sınırlı sayıdadır ve genel 

dağılımın kenarlarını oluşturup büyük çoğunluk 1,90-2,10 bandında yoğunlaşmıştır.  

Bakteri suşlarına ait DNA’nın saflığını ve miktarını belirten izolasyon kalite verileri EK 

1.2.’de verilmiştir. Bu ikinci kümeye ait 20 suşun ortalama DNA derişimi ≈ 31,5 ng 

µl⁻¹’dir. Ölçümler 22,15 ng µl⁻¹ ile 44,75 ng µl⁻¹ arasında dağılmıştır. Örnekler arası 

değişkenliği gösteren standart sapma 7,65 ng µl⁻¹, buna karşılık varyans ≈ 58,5 (ng 

µl⁻¹)²’dir. Değerlerin büyük bölümü 24–42 ng µl⁻¹ bandında toplanmakta, 22 ng µl⁻¹’ye 

yakın az sayıda düşük ve 44 ng µl⁻¹ civarında yüksek ölçümler dağılımın uçlarını 

oluşturmuştur. Aynı numunelerin saflık göstergesi olarak kullanılan A₂₆₀/A₂₈₀ oranlarının 

ortalaması ≈ 1,92’dir. Oranlar 1,75 ile 2,08 arasında değişmiş; böylece aralık ≈ 0,33 birim 

olmuştur. Standart sapma 0,068, varyans ise ≈ 0,0047’dir. Ölçümlerin çoğu 1,89–1,99 

bandında yoğunlaşmıştır. DNA’ya RNA karışımını düşündürebilecek 2,08’lik tek bir 

yüksek değer ve olası protein/fenolik kontaminasyona işaret eden 1,75’lik tek bir düşük 

değer dağılımın kenarlarını oluşturmuştur [165, 166]. 
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4.2.2. PCR Amplifikasyonu ve Jel Elektroforeziyle Görüntüleme 

Maya suşlarının PCR amplifikasyonuyla çoğaltılan ITS bölgesinin miktarının 

değerlendirilmesi için yapılan jel elektroforez işleminin görüntüleri Şekil 4.1’de 

verilmiştir. 

 

Şekil 4.1 Maya suşlarının ITS1 ve ITS4 primerleri ile çoğaltılan PCR ürünlerinin agaroz 

jel elektroforezi. DNA boyut standardı (100–3000 bp); NTC: Negatif kontrol. 

(a) Hat 1–HUF16M1C0002, Hat 2–HUF16M1C0003, Hat 3–HUF16M1C0004, Hat 4-HUF16M3H11104, Hat 5-HUF17M3H21208, 

Hat 6-HUF18M3B21008, Hat 7-HUF18M3B21010, Hat 8-HUF18M3C21001, Hat 9-HUF18M3C21010, Hat 10-HUF18M3D21001, 

Hat 11-HUF18M3E21007, Hat 12-HUF18M3F21012, Hat 13-HUF18M3G21009, Hat 14-HUF18M3J21008, Hat 15-

HUF18M3K21007, Hat 16-HUF18M3L21008, Hat 17-HUF22B1C0001;  

(b) Hat 18-HUF16M3A11002, Hat 19-HUF16M3B11020, Hat 20-HUF16M3B11023, Hat 21-HUF16M3C11034, Hat 22-

HUF16M3D11049, Hat 23-HUF16M3D11052,  Hat 24-HUF16M3G11089, Hat 25-HUF17M3C21050, Hat 26-HUF17M3C31064,   

Hat 27-HUF17M3D31090, Hat 28-HUF17M3E21115, Hat 29-HUF17M3E221127, Hat 30-HUF17M3F21123, Hat 31-

HUF17M3F21125, Hat 32-HUF17M3F21127;  

(c) Hat 33-HUF17M3F31135, Hat 34-HUF17M3G31152, Hat 35-HUF17M3H21174, Hat 36-HUF17M3H21175, Hat 37-

HUF17M3H22179, Hat 38-HUF17M3H21200, Hat 39-HUF17M3H21212, Hat 40-HUF16M3B11016, Hat 41-HUF17M3D32092,  

Hat 42-HUF17M3E21110, Hat 43-HUF17M3F21128, Hat 44-HUF17M3H22218, Hat 45-HUF16M2K10003, Hat 46-

HUF16M2K10009, Hat 47-HUF16M2K10010, Hat 48-HUF16M3A11003;   

(d) Hat 49-HUF17M3F31139, Hat 50-HUF17M3F32141, Hat 51-HUF17M3H21173, Hat 52-HUF17M3A21001, Hat 53-

HUF17M3A32019, Hat 54-HUF16M3A12012, Hat 55-HUF17M3D31087, Hat 56-HUF16M2K10011. 

 

Maya suşlarının ITS1 ve ITS4 primerleriyle gerçekleştirilen ve ITS bölgesini hedefleyen 

PCR amplifikasyonunda farklı büyüklükte PCR ürünleri elde edilmiştir [167, 168]. Buna 

rağmen farklı hatlarda yer alan HUF18M3B21008, HUF18M3B21010, 
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HUF18M3E21007, HUF17M3E21115, HUF17M3F21125, HUF17M3H21174 

HUF17M3H22179, HUF17M3H21173, HUF17M3A21001, HUF17M3A32019, 

HUF16M2K10011 suşlarında herhangi bir PCR ürünü elde edilememiştir. Bu suşlar için 

ilerleyen tarihte DNA izolasyonu ve PCR işlemleri tekrar edilmiştir.  

Bakteri suşlarının PCR amplifikasyonuyla çoğaltılan ITS bölgesinin miktarının 

değerlendirilmesi için yapılan jel elektroforez işleminin görüntüleri Şekil 4.2.’de 

verilmiştir. 

 

 
 

Şekil 4.2. Bakteri suşlarının 27F ve 1492R primerleriyle çoğaltılmış ve 16S gen bölgesi 

varlığını gösteren PCR ürünlerinin agaroz jel elektroforezi. 

 DNA boyut standardı (100-3000 bp), NTC (Negatif Kontrol)    

Hat 57-HUF19ZN1R1001, Hat 58-HUF19ZN1R1002, Hat 59-HUF18ZN4R1011, Hat 60-HUF18ZN5R1018, Hat 61-

HUF19ZN1M1001, Hat 62-HUF19ZN2M1012, Hat 63-HUF19ZN2M1013, Hat 64-HUF19ZN4M1027, Hat 65-HUF19ZN6M1035, 

Hat 66-HUF19ZN7M1039, Hat 67-HUF19ZN7M1043, Hat 68-HUF19ZN10M1058, Hat 69-HUF18ZN5R2031, Hat 70-

HUF18ZN1M1002, Hat 71-HUF22BDT2034, Hat 72-HUF19ZN1R1013, Hat 73-HUF18ZN2R1004, Hat 74-HUF19ZN3R1008,               

Hat 75-HUF18ZN9R2019, Hat 76-HUF19ZN3R1010, Hat 77-HUF19ZN5R1017. 

 

Bakteri suşlarının 27F ve 1492R primerleriyle gerçekleştirilen ve 16S bölgesini 

hedefleyen PCR amplifikasyonunda yaklaşık olarak 1500 bp büyüklüğünde PCR ürünü 

elde edilmesi beklenmektedir [122, 162]. Bu doğrultuda Hat 76’da yer alan 

HUF19ZN3R1010 suşuna ait herhangi bp büyüklükte PCR ürünü elde edilemediği 

görülmüştür.  Diğer bakteri suşlarına ait yeterli büyüklükte PCR ürünü elde edildiği tespit 

edilmiştir. Saflaştırılan PCR ürünlerine ait DNA dizileri, Macrogen (Hollanda) 

laboratuvarında dizi analizine tabi tutulmuştur. 
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4.3. Biyoinformatik Analizler 

4.3.1. Dizi Kalite Kontrolü ve Konsensüs Dizi Oluşturulması 

Sanger sekanslama ile elde edilen ham diziler, FinchTV (Digital World Biology) yazılımı 

ile kalite açısından değerlendirilmiştir. Örnek kalite kontrolüyle ilgili görsel Şekil 4.3.’te 

verilmiştir. Piklere spesifik olan kalite verileri, piklerin dağılımı gibi faktörler 

değerlendirmede etkili olmuştur; pik şekli, sinyal yoğunluğu ve arka plan gürültüsüne 

göre düşük kaliteli bölgeler elenmiştir [169]. İleri ve geri yönlü olmak üzere her suşa ait 

2 farklı dizi verisi elde edilmiştir.  

 

 

Şekil 4.3. Ham dizi kalite kontrolü (Finch TV programı)  

Bu diziler, MultAlin (INRAE, Toulouse) aracıyla hizalanarak konsensüs dizi 

oluşturulmuştur. İlgili görsel Şekil 4.4.’te verilmiştir. Bu aşama, BLAST analizi ve diğer 

filogenetik analizler için yüksek kaliteli dizilerin elde edilmesini sağlamıştır [169, 170]. 
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Şekil 4.4. Elde edilen iki yönlü dizilerin hizalanması ve konsensüs dizinin eldesi 

(MultAlin) 

4.3.2. BLAST Analizi ile Tür Tayini 

Önceki aşamada Sanger dizileme yöntemiyle elde edilen ve gerekli düzenlemeleri 

yapılmış olan dizi verileri, NCBI BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) platformu 

üzerinden, https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi adresinde yer alan “Nucleotide 

BLAST” aracı kullanılarak uluslararası veri tabanlarıyla karşılaştırılmıştır. Bu analizler 

sonucunda maya ve bakteri suşlarının moleküler verileri kullanarak tür düzeyinde 

tanımlanmasına yönelik bulgular elde edilmiştir.  

4.3.2.1. Maya Suşları BLAST Analizi Sonuçları  

ITS1 ve ITS4 primerleri kullanılarak gerçekleştirilen çift yönlü PCR amplifikasyonu 

sonucunda yeterli dizi verisi elde edilmiş ve bu veriler, BLAST analizi ile NCBI veri 

tabanıyla karşılaştırılmıştır. Bazı suşlar için rastgele örnekleme yöntemi ile dizi analizi 

tekrar gerçekleştirilmiştir [171]. Elde edilen sonuçlar Çizelge 4.3.’te sunulmuştur. İlgili 

dizi verileri EK 1.3.’te verilmiştir. 

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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Çizelge 4.3. Maya suşlarının ITS bölgesi BLAST analizi sonuçları 

Suş Kodu (HUF) 
Bilinen Tanımlama 

Sonucu 

BLAST Sonucu Tür 

Tanımlaması 

BLAST Sonucu 

Tanımlama Yüzdesi 

16M1C0002 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.67 

16M1C0003 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.05 

16M1C0004 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.88 

16M3H11104 

Saccharomyces 

cerevisiae  var. 

boulardii 

Saccharomyces cerevisiae %97.62 

22B1C0001 

Saccharomyces 

cerevisiae  var. 

boulardii 

Saccharomyces cerevisiae %99.88 

17M3H21208 
Saccharomyces 

cerevisiae 
ND ND 

18M3B21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 
ND ND 

18M3B21010 
Saccharomyces 

cerevisiae 
ND ND 

18M3C21001 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.81 

18M3C21010 
Saccharomyces 

cerevisiae 

Naganishia albida 

Naganishia 

uzbekistanensis 

%100 

18M3D21001 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.39 

18M3E21007 
Saccharomyces 

cerevisiae 
ND ND 

18M3F21012 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.27 

18M3G21009 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %100 

18M3J21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.46 

18M3K21007 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.88 

18M3L21008 
Saccharomyces 

cerevisiae 
Saccharomyces cerevisiae %99.17 

16M3A11002 Metschnikowia rubicola 

Metschnikowia sinensis 

Metschnikowia 

chrysoperlae 

Metschnikowia 

pulcherrima 

%99.18 

16M3B11020 Metschnikowia cinsi 
Metschnikowia 

pulcherrima 

%99.47 

%99.21 

16M3B11023 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Metschnikowia 

pulcherrima 

%98.10 

%99.00 

16M3C11034 Metschnikowia cinsi 
Metschnikowia 

pulcherrima 

%98.68 

%98.63 

16M3D11049 Metschnikowia cinsi Saccharomyces cerevisiae %100 
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16M3D11052 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Saccharomyces cerevisiae 

%100 

%100 

16M3G11089 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Metschnikowia 

pulcherrima 
%99.61 

17M3C21050 Metschnikowia cinsi Priceomyces carsonii 
%99.68 

%100 

17M3C31064 Metschnikowia rubicola Priceomyces carsonii %99.84 

17M3D31090 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Hanseniaspora. uvarum %100 

17M3E21115 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Priceomyces carsonii %100 

17M3E22117 Metschnikowia cinsi 
Metschnikowia 

pulcherrima 
%100 

17M3F21123 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Saccharomyces cerevisiae %100 

17M3F21125 
Metschnikowia 

pulcherrima 
ND ND 

17M3F21127 Metschnikowia cinsi Priceomyces carsonii %99.82 

17M3F31135 Metschnikowia cinsi Saccharomyces cerevisiae 
%98.35 

%100 

17M3G31152 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Priceomyces carsonii % 99.84 

17M3H21174 
Metschnikowia 

pulcherrima 
ND ND 

17M3H21175 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Metschnikowia 

pulcherrima 

%97.37 

%99.54 

17M3H22179 Saccharomyces cinsi ND ND 

17M3H21200 
Metschnikowia 

pulcherrima 
Saccharomyces cerevisiae %99.83 

17M3H21212 
Metschnikowia 

pulcherrima 

Metschnikowia 

pulcherrima 

%100 

%100 

16M3B11016 Metschnikowia cinsi 
Metschnikowia 

pulcherrima 

%99.60 

%100 

17M3D32092 Naganishia cinsi 

Naganishia albida 

Naganishia 

uzbekistanensis 

%99.68 

17M3E21110 Naganishia cinsi 
Naganishia 

uzbekistanensis 
%99.68 

17M3F21128 Naganishia cinsi Saccharomyces cerevisiae %98.73 

17M3H22218 Naganishia cinsi 
Naganishia 

uzbekistanensis 
%99.21 

16M2K10003 
Wickerhamomyces 

anomalus 
Saccharomyces cerevisiae %99.88 

16M2K10009 
Wickerhamomyces 

anomalus 

Wickerhamomyces 

anomalus 
%100 

16M2K10010 
Wickerhamomyces 

anomalus 

Wickerhamomyces 

anomalus 
%100 

16M3A11003 Hanseniaspora opuntiae Saccharomyces cerevisiae %98.76 

17M3F31139 Hanseniaspora uvarum Hanseniaspora uvarum %99.85 

17M3F32141 Hanseniaspora uvarum Saccharomyces cerevisiae %100 

17M3H21173 Hanseniaspora opuntiae ND ND 

17M3A21001 Pichia kudriavzevii ND ND 

17M3A32019 Pichia kudriavzevii ND ND 
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16M3A12012 Solicoccozyma aeria Solicoccozyma aeria %99.69 

17M3D31087 Cryptococcus cinsi 
Naganishia 

uzbekistanensis 
%99.52 

16M2K10011 Yarrowia lipolytica ND ND 

ND: Sonuç alınamamıştır.  ; *Bazı suşlar için rastgele örnekleme yöntemi ile dizi analizi iki 

kez gerçekleştirilmiş ve elde edilen her iki sonuç alt alta gösterilmiştir.  

Çizelge 4.3.’te verilen ITS bölgesi BLAST sonuçlarının istatistik özeti için yorumlama 

kriterleri ve istatistik değerleri Çizelge 4.4.’te verilmiştir.  

Çizelge 4.4. BLAST sonuçlarını yorumlama kriterleri ve sayısal verileri (Maya sonuçları) 

Kategori Tanım Adet (%) 

Yüksek 

Güvenli Tekil 

Tanımlama 

Dizi eşleşmesinde, %99 ve üzeri kimlik 

oranına sahip, tek türle eşleşen ve tür 

düzeyinde net tanımlama sağlayan 

sonuçlardır. 

30 suş (≈%53,57) 

Doğrulayıcı 

Yeniden 

Sekanslama 

ile Onaylı 

Rastgele seçilen örneklerde, ilk 

tanımlamaların doğruluğunu kontrol etmek 

amacıyla yapılan yeniden sekanslama 

sonucunda elde edilen onaylı eşleşmelerdir. 

9 suş (%16,07) 

Yüksek 

Kimlikli 

Çoklu Hit / 

Belirsiz 

BLAST analizinde %99 ve üzeri kimlik 

oranı ile birden fazla türle eşleşme görülen, 

bu nedenle kesin tür düzeyinde tanımlama 

yapılamayan durumlardır. 

3 suş  (%5,36) 

Düşük 

Güvenli 

Tanımlama 

Dizi eşleşmesinin %99’un altında kaldığı, 

tür düzeyinde yeterli güvenlikte tanımlama 

yapılamayan eşleşmelerdir. 

3 suş  (≈%5,36) 

Veri yok 

Dizi verisi elde edilmesine rağmen BLAST 

analizinde geçerli bir eşleşme sonucu 

alınamayan, yani tanımlama yapılamayan 

örnekleri ifade eder. 

11 suş (%19,64) 

 

• Birçok Saccharomyces cerevisiae ve Metschnikowia pulcherrima suşu, BLAST 

analiz sonuçlarına göre %98–100 oranında ITS bölgesi eşleşmesi göstermiştir. 

Fungal DNA barcoding standartlarında tür ayrımı için ITS baz sıralaması 

benzerliği ≥ %99 eşik değeri kabul edilmektedir [172].  

• İlk dizi analizi sonucunda HUF17M3D31090 kodlu Saccharomyces cerevisiae 

(%95,97) olarak tanımlanan suş, tür düzeyinde kabul edilen %98 eşik değerinin 

altında kaldığı için güvenli bulunmamıştır. Aynı örneğin ikinci analizinde 

Hanseniaspora uvarum türüyle %100 eşleşme sağlanmasına rağmen sonuçlar 

arasında uzlaşma oluşmadığı için bu suş kültür koleksiyonuna dahil 

edilmemiştir. 
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• HUF16M3A11002 suşu ilk dizi analizi Metschnikowia pulcherrima ile %97,68 

oranında eşleşme göstermiş olup ikinci analizde birden fazla Metschnikowia türü 

ile yüksek oranda eşleşme tespit edildiğinden, tür düzeyinde net bir tanımlama 

yapılamadığı için kültür koleksiyonuna dahil edilmemiştir. 

• HUF17M3F21127 suşu ise ilk dizi analizi sonucu  %100 M. pulcherrima, ikinci 

sonuç %99.82 P. carsonii olarak elde edilmesine rağmen daha önceki 

çalışmadaki [103] MALDI-TOF MS sonucuyla uzlaşma oluştuğu için ikinci 

sonuç kabul edilerek kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir. 

• HUF17M3G31152 suşu ilk dizi analizinde %99.84 P. carsonii, ikincisinde ise 

PCR ürünü elde edilemediğinden kültür koleksiyonuna dahil edilmemiştir. 

• HUF17M3C31064 suşu, elde edilen BLAST sonucu, elde edilen verilerle 

konsensüs oluşturmadığı için kültür koleksiyonuna dahil edilmemiştir. 

• Çoklu yüksek benzerlikli eşleşme gösteren HUF18M3C21010 ve 17M3D32002 

kodlu suşlar Naganishia albida ile N. uzbekistanensis gibi yakın türlerle %99–

100 oranıyla eşleşmiştir. Bu durum, ITS bölgesindeki intragenomik varyasyon 

veya sınırlı referans veri eksikliğinden kaynaklanabilir. Buna bağlı olarak, ilk 

kez yapılan tür tayininde tekil gen bölgelerine yönelik BLAST skorlarına bağlı 

kalmak yeterli olmayabilir; bu durumda D1/D2 (LSU), TEF1α, RPB1 gibi ek 

marker’lar ve gerekiyorsa filogenetik analizler tercih edilebilir [62] . 

• Düşük benzerlik oranı gösteren HUF16M3H11104, HUF17M3F21128 ve 

HUF16M3A11033 kodlu suşlar ITS bazında tür tanımlama eşik değerinin 

(%98–99) altındadır. Genel kabul, tür ayrımı için ITS dizilim benzerliğinin 

≥ %99 veya bazı çalışmalarda ≥ %98,5 olması gerektiği yönündedir [126]. 

Düşük benzerlik oranına rağmen morfolojik verilerin uyum göstermesi 

nedeniyle kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir. 

• Bazı suşlarda dizi analizinde sonuç alınmamış olması (11/56 suş≈ %19,64) ise 

çalışmanın teknik sınırlamalarını ortaya koymaktadır. PCR verimi düşüklüğü, 

düşük kaliteli DNA izolasyonu veya saflaştırma aşamasındaki hatalar dizi 

kalitesini etkileyebilir [169].                                               

• Bu suşlar arasında yer alan HUF16M2K10011 kodlu suş için laboratuvarda 

devam eden 5230066 nolu Ayçiçek Endüstrisi Yan Ürünlerinden Sürdürülebilir 

Mikrobiyel Yağ Üretimi başlıklı 1505 TÜBİTAK-TEYDEB projesinde 

gerçekleştirilen biyokimyasal test sonuçları, sözlü görüşme yoluyla temin 
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edilmiştir.Gliserol ve zeytinyağı içeren sentetik besiyerlerinde gelişimine bağlı 

bulgular doğrultusunda söz konusu suşun Yarrowia lipolytica olduğu teyit 

edilmiş ve bu nedenle kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir. 

İncelenen 56 suş arasında ITS analizi sonucu ≥ %99 eşleşmeyle yüksek güvenli tekil 

tanımlama kategorisinde değerlendirilen ve kültür koleksiyonuna dahil edilen 10 suş 

(%17,9) “nadir tür” olarak tanımlanan taksonlara aittir. Bu bulgu; HUFCC’nin 

S. cerevisiae ve M. pulcherrima dışındaki, özellikle biyoteknolojik açıdan potansiyel 

taşıyan Priceomyces carsonii, Naganishia uzbekistanensis, Wickerhamomyces 

anomalus, Hanseniaspora uvarum ve Solicoccozyma aeria türlerini içerdiğini 

göstermektedir. Literatürde çalışmada tanımlanan Saccharomyces olmayan 

mikroorganizmaların, fermentasyon çeşitliliği ve aroma profili iyileştirici etkileriyle öne 

çıktığı bildirilmiştir. Örneğin W. anomalus; yüksek antimikrobiyal aktivite, meyvemsi 

ester üretimi ve doğal fermantasyon süreçlerinin düzenlenmesinde önemli bir rol 

üstlenir. Ayrıca Priceomyces, Naganishia gibi mayaların endüstriyel ve çevresel 

izolatlardan sıkça bildirildiği ve potansiyel fonksiyonel özellik taşıdığı çalışmalarda 

vurgulanmıştır [62, 173-175].  

Sonuç olarak, önceki çalışmalarda [103] LSU dizileri NCBI veri tabanına kaydedilmiş 

olan 19 Saccharomyces cerevisiae suşu ile bu çalışmada dizi analizi sonucunda yüksek 

güvenli tekil tanımlama kategorisine giren 30 suş arasından 27, doğrulayıcı yeniden 

sekanslama ile onaylı kategorisine giren 9 suş, düşük güvenli tanımlama kategorisine 

giren fakat morfolojik verilerle uzlaşma oluşan 3 suş ve biyokimyasal testler ile 

tanımlanan Yarrowia lipolytica olmak üzere toplam 59 maya suşu HUFCC’ye dahil 

edilmiştir. Bu suşlar arasında 38 adet S. cerevisiae yer almakta olup, önceki çalışmalarda 

HRM analizi ile tayin edilen HUF16M3H11104 ve HUF22B1C0001 kodlu suşlar S. 

cerevisiae var. boulardii olarak belirlenmiştir [104, 176].  Koleksiyonda ayrıca 

Metschnikowia pulcherrima türüne ait 8, Naganishia uzbekistanensis ve Priceomyces 

carsonii türlerine ait 3, Wickerhamomyces anomalus türüne ait 2 ve Hanseniaspora 

uvarum ile Solicoccozyma aeria türlerine ait ayrı ayrı 1 adet suş bulunmaktadır. 
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4.3.2.2. Bakteri Suşları BLAST Analizi Sonuçları  

Çift yönlü PCR amplifikasyonu, 27F ve 1492R primer çiftleri kullanılarak 

gerçekleştirilmiş; elde edilen yüksek kaliteli dizi verileri, NCBI BLAST ‘Nucleotide’ 

aracı ile veri tabanında eşleştirmesi yapılmıştır. Bazı suşlar için rastgele örnekleme 

yöntemi ile dizi analizi tekrar gerçekleştirilmiştir [171].  Bu analizler sonucunda 

çalışmada kullanılan bakteri suşlarının tanımlama verileri Çizelge 4.5.’te sunulmuştur. 

Bakteri suşlarına ait dizi verileri EK 1.4.’te verilmiştir. 

Çizelge 4.5. Bakteri suşlarının 16S rRNA BLAST Sonuçları  

Sayı Suş Kodu (HUF) 
Bilinen Tanımlama 

Sonucu 

BLAST Sonucu Tür 

Tanımlaması 

BLAST 

Sonucu 

Tanımlama 

Yüzdesi* 

1 19ZN1R1001 
Limosilactobacillus 

fermentum 

Limosilactobacillus 

fermentum 
% 99.93 

2 19ZN1R1002 
Lactobacillus 

delbruecki 

Lactobacillus 

acidophilus/ 

Lactobacillus 

gallinarum/ 

Lactobacillus helveticus 

%99.93 

3 18ZN4R1011 
Lacticaseibacillus 

paracasei 

Lacticaseibacillus 

paracasei 
%100 

4 18ZN5R1018 
Pediococcus 

pentosaceus 

Pediococcus 

pentosaceus 
%99.90 

5 19ZN1M1001 Lactococcus lactis ND ND 

6 19ZN2M1012 
Streptococcus 

thermophilus 
ND ND 

7 19ZN2M1013 Lactococcus lactis ND ND 

8 19ZN4M1027 Lactococcus lactis ND ND 

9 19ZN6M1035 Lactococcus lactis ND ND 

10 19ZN7M1043 Lactococcus lactis ND ND 

11 19ZN10M1058 Lactococcus lactis Lactococcus lactis % 100 

12 19ZN7M1039 
Streptococcus 

thermophilus 
ND ND 

13 18ZN5R2031 
Lactobacillus 

crispatus 
ND ND 

14 18ZN1M1002 Lactococcus lactis ND ND 

15 22BDT2034 
Streptococcus 

thermophilus 
ND ND 

16 19ZN1R1013 
Lacticaseibacillus 

rhamnosus 

Lacticaseibacillus 

rhamnosus 
%100 

17 18ZN2R1004 
Levilactobacillus 

brevis 
Levilactobacillus brevis %100 

18 19ZN3R1008 
Lactobacillus 

delbruecki 

Lactobacillus 

gallinarum/ 

Lactobacillus helveticus 

% 99.93 

19 18ZN9R2019 
Lactobacillus 

delbruecki 
ND ND 
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20 18ZN3R2029 
Lactobacillus 

delbruecki 

Lactobacillus 

gallinarum/Lactobacillus 

helveticus 

% 99.93 

21 19ZN3R1010 
Lactobacillus 

delbruecki 
ND ND 

22 19ZN5R1017 
Lactobacillus 

delbruecki 

Lactobacillus 

gallinarum/ 

Lactobacillus helveticus 

% 100 

23 24N4K4001 - Enterococcus feacalis %100 

24 24N4K4002 - Enterococcus feacalis %100 

25 24N4K4003 - Enterococcus feacalis % 99.9 

26 24N4K4004 - Enterococcus feacalis %100 

27 24N4K4005 - Enterococcus feacalis %100 

28 24N4K4006 - Enterococcus feacalis %100 

29 24ZN7M4007 - Enterococcus feacalis 
%100 

%100 

30 24N4K4008 - Enterococcus feacalis 
%99.7 

% 99.93 

31 24N4K4009 - Enterococcus feacalis %99.71 

32 24N4K4011 - Enterococcus feacalis 
%99.91 

% 100 

33 24N4K4012 - Enterococcus feacalis %99.90 

34 24N4K4013 - Enterococcus feacalis %100 

35 24N41K4014 - Enterococcus faecium %100 

36 24N4K4015 - Enterococcus faecium %100 

37 24N4K4016 - Enterococcus faecium %100 

* ND: Sonuç alınamamıştır. ; *Bazı suşlar için rastgele örnekleme yöntemi ile dizi analizi iki kez 

gerçekleştirilmiş ve elde edilen her iki sonuç alt alta gösterilmiştir.  

Çizelge 4.5.’te verilen 16S rRNA bölgesi BLAST sonuçlarının istatistik özeti için 

yorumlama kriterleri ve istatistik değerleri Çizelge 4.6.’da verilmiştir. 
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Çizelge 4.6. Çizelge 4.5’te verilen BLAST sonuçlarını yorumlama kriterleri ve ve sayısal 

verileri 

Kategori Tanım Adet (%) 

Yüksek Güvenli 

Tekil Tanımlama 

Dizi eşleşmesinde, %99 ve üzeri kimlik oranına 

sahip, tek türle eşleşen ve tür düzeyinde net 

tanımlama sağlayan sonuçlardır. 

18 suş (% 48,65) 

Doğrulayıcı Yeniden 

Sekanslama ile 

Onaylı 

Rastgele seçilen örneklerde, ilk tanımlamaların 

doğruluğunu kontrol etmek amacıyla yapılan 

yeniden sekanslama sonucunda elde edilen 

eşleşmelerdir. 

3 suş (%8,11) 

Yüksek Kimlikli 

Çoklu Hit / Belirsiz 

BLAST analizinde %99 ve üzeri kimlik oranı ile 

birden fazla türle eşleşme görülen, bu nedenle 

kesin tür düzeyinde tanımlama yapılamayan 

durumlardır. 

4 suş (%10,81) 

Veri yok 

Dizi verisi elde edilmesine rağmen BLAST 

analizinde geçerli bir eşleşme sonucu 

alınamayan, yani tanımlama yapılamayan 

örnekleri ifade eder. 

12 suş (%32,43) 

 

• Yüksek Güvenli Tekil Tanımlama kategorisine giren 18 suş (% 48,65) Çizelge 

4.5’te verildiği şekilde dizi analizi sonucunda tür düzeyinde tanımlaması 

yapılmıştır. Daha önce tanımlaması yapılmayan ama dizi analizinde tanımlanan 

HUF24N4K4001, HUF24N4K4002, HUF24N4K4003, HUF24N4K4004, 

HUF24N4K4005, HUF24N4K4006, HUF24N4K4009, HUF24N4K4012 ve 

HUF24N4K4013 kodlu suşlar Enterococcus feacalis olarak, HUF24N41K4014, 

HUF24N4K4015, HUF24N4K4016 kodlu suşlar ise Enterococcus feacium olarak 

tanımlanmıştır.  HUF19ZN1R1001, HUF18ZN4R1011, HUF18ZN5R1018, 

HUF19ZN10M1058 HUF19ZN1R1013 ve HUF18ZN2R1004 kodlu suşlar da 

dizi analizi sonucu daha önceki çalışmalarda [105] tanımlandığı şekilde 

tanımlanmıştır. Bu güven düzeyi, 16S rRNA tür tanımlamalarında sıklıkla 

önerilen ≥ %99–99,5 sınırlarıyla uyumludur. Bu sonuçlar hem deneyler arası 

tutarlılığı hem de koleksiyon standardı açısından güçlü bir referans teşkil 

etmektedir [177]. 

• Doğrulayıcı yeniden sekanslama ile onaylı kategorisine giren  (%8,11) , 

HUF24ZN7M4007, HUF24N4K4008, HUF24N4K4011 kodlu suşlar 

Enterococcus feacalis olarak tanımlanmıştır. 
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• Dizi analizi sonuçlarına göre HUF19ZN1R1002, HUF19ZN3R1008, 

HUF18ZN3R2029 ve HUF19ZN5R1017 kodlu suşlar yüksek kimlikli çoklu hit 

kategorisinde yer alarak %99’un üstünde benzerlikle birden fazla türle eşleşmiştir. 

Bu durum Lactobacillus cinsi içindeki yakın türler arasındaki 16S rDNA 

benzerliği veya referans veri eksikliğinden kaynaklanabilir . Bu bağlamda 

literatür, tür-özgü ya da multiplex PCR gibi hedef-seçici yaklaşımların doğrulama 

amacıyla kullanılması önerilir [178].  Bu suşlar arasında yer alan 

HUF18ZN3R2029 kodlu suş için laboratuvarda devam eden FUK-2024-21391 

kodlu Mikrobiyel Fermantasyon Yolu ile Multifonksiyonel Biyoaktif Peptit 

Ekstraktı Eldesi başlıklı Hacettepe Üniversitesi BAP destekli katılımlı araştırma 

projesinde gerçekleştirilen tür spesifik qPCR sonuçları, sözlü görüşme yoluyla 

temin edilmiştir. Elde edilen bulgular doğrultusunda söz konusu suşun 

Lactobacillus helveticus olduğu teyit edilmiş ve bu nedenle kültür koleksiyonuna 

dahil edilmiştir, tür adı netleştiği için yeni kodlaması HUF24ZN3R2030 olarak 

belirlenmiştir. 

• Toplamda 12 suşun dizi analizinde sonuç alınmamış olması (%32,43) teknik 

sınırlamaları ortaya koymaktadır: PCR verimi düşüklüğü, düşük kaliteli DNA 

izolasyonu veya saflaştırma aşamasındaki hatalar  dizi kalitesini etkileyebilir 

[169]. 

• Bu suşların dışında 12.02.2025 tarihinde liyofilize formda temin edilen ST-

BODY-1 kodlu Streptococcus thermophilus, LB-12 kodlu Lactobacillus 

delbrueckii subsp. bulgaricus, nu-trish® LA-5® kodlu Lactobacillus acidophilus 

ve HN019 kodlu Bifidobacterium animalis subsp. lactis suşları dizi analizine tabii 

tutulmayıp referans suş olarak kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir. 

• Özetlemek gerekirse yukarıda belirtilen referans suşların yanında birer suşla 

temsil edilen Limosilactobacillus fermentum, Lacticaseibacillus paracasei, 

Levilactobacillus brevis, Pediococcus pentosaceus ve Lactococcus lactis ve 

Lacticaseibacillus rhamnosus LGG ve Lactobacillus helveticus üç suşla temsil 

edilen Enterococcus feacium ve on iki suşla temsil edilen Enterococcus feacalis 

suşları olmak üzere 26 bakteri suşu   HUFCC’ye dahil edilmiştir.  

 

Daha önceki çalışmalarda [104] NCBI’a LSU dizileri kaydedilen ve HUFCC’de yer alan 

22 Saccharomyces cerevisiae haricinde bu tez çalışması kapsamında elde edilen BLAST 
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tarama sonuçlarının değerlendirilmesiyle HUFCC’de yer alacak toplamda 34 maya ve 21 

bakteri suşuna ait dizi verileri, 30.06.2025 tarihinde NCBI GenBank veri tabanına 

başarıyla kaydedilmiştir ve 30.06.2025 tarihinde veri tabanında suşlara ait veriler 

yayınlanmıştır. Yayınlanan maya suşları Çizelge 4.7.’de ve LAB bakteri suşları Çizelge 

4.8’de verilmiştir. Bu kayıt süreci, aşağıdaki kalite ve doğruluk kriterlerine göre 

yürütülmüştür: 

▪ BLAST tanımlama yüzdesi ≥ %99 olacak şekilde, tür düzeyinde yüksek 

güvenilirlik sağlayan diziler seçilmiştir. %98 ve altındaki eşleşmeler, tür 

düzeyinde yeterli doğruluk sağlamadığı gerekçesiyle hariç tutulmuştur. 

▪ Tekil ve özgül eşleşme şartı aranmıştır. Diziler yalnızca tek bir tür ile anlamlı 

(yüksek skorlu ve düşük E-değerli) eşleşme göstermelidir. Birden fazla türle 

eşdeğer skor paylaşan, taksonomik olarak belirsizlik içeren diziler elenmiştir. 

▪ Sekans kalitesi açısından uygunluk değerlendirilmiştir, homopolimer bölgeler (ör. 

uzun "T" veya "A" tekrarları) içeren, örnek dizi aşağıda verilmiştir: 

‘’GGAGTTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAGTACGGT

CGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGA

TAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACGAATGTTGNCTTA’’ 

   Çizelge 4.7. NCBI veri tabanına kaydedilen maya suşları ve erişim numaraları (n=54) 

No. 
Suş Kodu 

(HUF) 

Erişim Numarası 

(NCBI) 
Bölge/ Kayıt Tarihi 

1 16M1C0002* PV819403 ITS/ 30.06.2025 

2 16M1C0003* PV819404 ITS/ 30.06.2025 

3 16M1C0004 PV819393 ITS/ 30.06.2025 

4 16M2K10003 PV819402 ITS/ 30.06.2025 

5 16M2K10009 PV819423 ITS/ 30.06.2025 

6 16M2K10010 PV819424 ITS/ 30.06.2025 

7 16M3A12012 PV819426 ITS/ 30.06.2025 

8 16M3B11016 PV819410 ITS/ 30.06.2025 

9 16M3B11020 PV819411 ITS/ 30.06.2025 

10 16M3B11023 PV819412 ITS/ 30.06.2025 

11 16M3C11034 PV819413 ITS/ 30.06.2025 

12 16M3D11049 PV819399 ITS/ 30.06.2025 

13 16M3D11052 PV819400 ITS/ 30.06.2025 

14 16M3G11089 PV819414 ITS/ 30.06.2025 

15 17M3C21050 PV819420 ITS/ 30.06.2025 

16 17M3D31087 PV819419 ITS/ 30.06.2025 

17 17M3E21110 PV819417 ITS/ 30.06.2025 

18 17M3E21115 PV819422 ITS/ 30.06.2025 

19 17M3E22117 PV819416 ITS/ 30.06.2025 

20 17M3F21127 PV819421 ITS/ 30.06.2025 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819403
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819404
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819402
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819423
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819424
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819426
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819410
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819411
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819412
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819413
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819399
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819400
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819414
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819420
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819419
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819417
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819422
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819416
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819421
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21 17M3F31139 PV819425 ITS/ 30.06.2025 

22 17M3F31135 PV819407 ITS/ 30.06.2025 

23 17M3F32141 PV819408 ITS/ 30.06.2025 

24 17M3H21175 PV819409 ITS/ 30.06.2025 

25 17M3H21200 PV819401 ITS/ 30.06.2025 

26 17M3H21212 PV819415 ITS/ 30.06.2025 

27 17M3H22218 PV819418 ITS/ 30.06.2025 

28 18M3C21001 PV819394 ITS/ 30.06.2025 

29 18M3D21001 PV819396 ITS/ 30.06.2025 

30 18M3F21012 PV819405 ITS/ 30.06.2025 

31 18M3J21008 PV819406 ITS/ 30.06.2025 

32 18M3K21007 PV819395 ITS/ 30.06.2025 

33 18M3L21008 PV819397 ITS/ 30.06.2025 

34 22B1C0001 PV819398 ITS/ 30.06.2025 

35 16M1C0001 OQ876785 LSU/ 02.05.2023 

36 16M1C0002* OQ876808 LSU/ 02.05.2023 

37 16M1C0003* OQ912898 LSU/ 07.05.2023 

38 16M3H11104 OQ876794 LSU/ 02.05.2023 

39 16M2K10004 OQ912899 LSU/ 07.05.2023 

40 16M2K10006 OQ876786 LSU/ 02.05.2023 

41 16M2K10007 OQ876787 LSU/ 02.05.2023 

42 16M3B11017 OQ876788 LSU/ 02.05.2023 

43 16M3C11032 OQ876790 LSU/ 02.05.2023 

44 16M3C11033 OQ876791 LSU/ 02.05.2023 

45 16M3G11088 OQ876792 LSU/ 02.05.2023 

46 16M3H11101 OQ876793 LSU/ 02.05.2023 

47 17M3C31063 OQ876795 LSU/ 02.05.2023 

48 17M3C31065 OQ876796 LSU/ 02.05.2023 

49 17M3C31066 OQ876797 LSU/ 02.05.2023 

50 17M3D31086 OQ876798 LSU/ 02.05.2023 

51 17M3D31088 OQ876799 LSU/ 02.05.2023 

52 17M3E21112 OQ876801 LSU/ 02.05.2023 

53 17M3E21113 OQ876802 LSU/ 02.05.2023 

54 17M3F21122 OQ876804 LSU/ 02.05.2023 

55 17M3F21134 OQ876806 LSU/ 02.05.2023 

56 17M3F31136 OQ876807 LSU/ 02.05.2023 

*Belirtilen suşlar bu çalışmada kontrol suşları olduğu için iki farklı tarihte farklı bölgelere ait 

dizileri NCBI’a kaydedilmiştir. 

Çizelge 4.7.’de LSU bölgesine ait ve 02.05.2023 ile 07.05.2023 tarihlerinde NCBI’ye 

kaydedilen diziler, önceki çalışmalardan [104] aktarılmıştır. Bu dizilerin BLAST kimlik 

oranları %50–%90 aralığında olmakla birlikte, ilgili suşlara ait diğer fenotipik ve 

genomik verilerle bütüncül değerlendirme sonucunda tutarlılık gösterdiği için güvenilir 

kabul edilmiştir. ITS bölgesine ait veriler bu çalışma kapsamında elde edilmiştir. Çizelge 

4.7.’de yer alan 54 suşun dışında, NCBI kayıt kriterlerine uymayan 4 Saccharomyces 

cerevisiae suşu ve ITS bölgesine ait dizi elde edilemeyen 1 Yarrowia lipolytica suşu da 

kültür koleksiyonunda yer almaktadır. Böylece koleksiyonda toplam 59 maya suşu 

bulunmaktadır. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819425
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819407
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819408
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819401
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819415
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819418
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819394
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819396
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819405
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819406
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819395
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819397
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819398
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876785
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876808
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ912898
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876794
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ912899
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876786
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876787
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876788
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876790
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876791
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876792
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876793
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876795
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876796
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876797
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876798
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876799
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876801
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876802
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876804
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876806
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/OQ876807
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Çizelge 4.8. NCBI veri tabanına kaydedilen bakteri suşları ve erişim numaraları (n=21) 

No

. 

Suş Kodu 

(HUF) 

Erişim Numarası 

(NCBI) 

Bölge/ Kayıt Tarihi 

1     18ZN4R1011       PV819455 16S rRNA /30.06.2025 

2 18ZN5R1018 PV819456 16S rRNA /30.06.2025 

3 19ZN1R1001 PV819457 16S rRNA /30.06.2025 

4 19ZN10M1058 PV819458 16S rRNA /30.06.2025 

5 19ZN1R1013 PV819459 16S rRNA /30.06.2025 

6 18ZN2R1004 PV819460 16S rRNA /30.06.2025 

7 24N4K4001 PV819461 16S rRNA /30.06.2025 

8 24N4K4002 PV819462 16S rRNA /30.06.2025 

9 24N4K4003 PV819463 16S rRNA /30.06.2025 

10 24N4K4004 PV819464 16S rRNA /30.06.2025 

11 24N4K4005 PV819465 16S rRNA /30.06.2025 

12 24N4K4006 PV819466 16S rRNA /30.06.2025 

13 24ZN7M4007 PV819467 16S rRNA /30.06.2025 

14 24N4K4008 PV819468 16S rRNA /30.06.2025 

15 24N4K4009 PV819469 16S rRNA /30.06.2025 

16 24N4K4011 PV819470 16S rRNA /30.06.2025 

17 24N4K4012 PV819471 16S rRNA /30.06.2025 

18 24N4K4013 PV819472 16S rRNA /30.06.2025 

19 24N4K4014 PV819473 16S rRNA /30.06.2025 

20 24N4K4015 PV819474 16S rRNA /30.06.2025 

21 24N4K4016 PV819475 16S rRNA /30.06.2025 

 

Çizelge 4.8’de yer alan, NCBI’ye 16S rRNA dizisi kayıtlı 21 laktik asit bakterisi suşuna 

ek olarak, tür-spesifik qPCR analizi ile Lactobacillus helveticus olduğu belirlenen 

HUF24ZN3R2030 kodlu suş ve 12.02.2025 tarihinde temin edilen dört referans suşu ile 

kültür koleksiyonunda toplam 26 bakteri suşu bulunmaktadır. 

4.3.3. Filogenetik Ağaçların Oluşturulması 

Bu bölümde, HUFCC kültür koleksiyonuna dâhil edilen ve NCBI veri tabanına kaydı 

yapılmış toplam 34 maya ve 21 bakteri suşuna ait dizi verileri kullanılarak gerçekleştirilen 

filogenetik analizlere yer verilmiştir. Amaç, ilgili mikroorganizmaların filogenetik 

konumlarını belirlemek ve tür düzeyindeki çeşitliliği evrimsel bağlamda görsel olarak 

sunmaktır. Bu kapsamda aynı tür içerisindeki genetik yakınlıkları yansıtan filogenetik 

ağaçlar oluşturulmuş ve ardından maya ve bakteri türlerinin taksonomik 

değerlendirmesine yer verilmiştir [74, 128, 179, 180].  

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819455
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819456
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819457
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819458
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819459
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819460
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819461
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819462
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819463
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819464
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819465
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819466
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819467
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819468
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819469
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819470
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819471
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819472
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819473
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819474
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/PV819475
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a) Maya Suşları ITS Gen Bölgesi için Oluşturulan Filogenetik Ağaç    

Bu çalışmada, HUFCC’de yer alan ve 30.06.2025 tarihinde NCBI’ya kaydedilen 34 maya 

suşu ile tür düzeyinde köklendirme amacıyla NCBI veritabanından seçilen referans 

suşlar; köklendirme için ise Candida albicans CBS 562 ve Debaryomyces hansenii JCM 

1990 dış grup olarak kullanılmıştır. Filogenetik analiz, MEGA11’de Kimura 2 Parametre 

(K2P) modeli ve Neighbor-Joining yöntemiyle 1000 bootstrap tekrarı kullanılarak 

gerçekleştirilmiş, ağaç iTOL’da radyal filogram olarak görselleştirilmiştir [51] ve Şekil 

4.5.’te verilmiştir. Ağaçta türler arası evrimsel yakınlıkların gösterimi dal uzunlukları ve 

destek değerleriyle birlikte verilmiştir. Dal uzunlukları ve bootstrap değerleriyle ilgili 

ham veriler EK.1.5’te verilmiştir. 
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Şekil 4.5. HUFCC’de yer alan NCBI’a kayıtlı maya suşlarının ITS gen bölgesi için  

filogenetik ağaç oluşumu ve tür bazında renk kodlamaları [51, 181]   
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Saccharomyces cerevisiae suşları, filogenetik ağaçta 16 suşla temsil edilmekte olup 

referans diziyle yüksek kök bootstrap değerine (0.99) sahiptir. Tür içi bootstrap aralığı 

0.09–0.99 arasında değişmekte olup bu da bazı iç dallarda düşük destek oluştuğunu 

göstermektedir. Ancak ortalama dal uzunluğunun 0.0024 gibi çok düşük bir değerde 

olması diziler arası genetik mesafenin az olduğunu düşündürmektedir. Genel olarak 

koleksiyon içi genetik yapı oldukça homojendir. 

Metschnikowia pulcherrima suşları, orta düzeyde tür içi çeşitlilik göstermektedir 

(bootstrap aralığı 0.37–0.86). Kök bootstrap değeri 0.86, dal uzunluğu ise ortalama 

0.0040’tır. Bu değerler, özellikle pigment üretimi ve biyokontrol potansiyeli bakımından 

farklı alt hatlara sahip olabileceğini ve bu yönleriyle koleksiyonun fonksiyonel zenginlik 

taşıdığını göstermektedir. 

Priceomyces carsonii suşları oldukça homojen bir yapı sergilemektedir. 3 suş arasında 

yüksek iç bootstrap (0.66–1.00) ve çok kısa ortalama dal uzunluğu (0.0014) 

gözlemlenmiştir. Bu durum, suşların neredeyse klonal yapıda olduğunu göstermektedir. 

Naganishia uzbekistanensis türü, 3 suşla temsil edilmiştir. Bootstrap değerleri 0.50–1.00 

arasında değişmektedir ve kök düğüm 1.00 desteklidir. Ortalama dal uzunluğu 0.0023 

seviyesindedir. Ancak bazı iç düğümlerdeki düşük destek, bu cinsin ITS bölgesindeki 

farklılıklardan kaynaklanabileceğini düşündürmektedir. 

Wickerhamomyces anomalus, iki suşla temsil edilmiştir ve yüksek kök desteği (1.00) ile 

tek iç düğümde 0.72 bootstrap gözlemlenmiştir. Ancak ortalama dal uzunluğu 0.0128 ile 

veri setinin en yükseğidir. Bu durum, tür içi derin ayrımların veya olası alt çizgilerin 

varlığına işaret etmektedir.  

Hanseniaspora uvarum, koleksiyonda yalnızca bir suşla temsil edilmiştir. Kök bootstrap 

değeri 1.00, dal uzunluğu ise 0.0058 olarak hesaplanmıştır. Tek örnek olması nedeniyle 

tür içi çeşitlilik yorumu yapılamamakla birlikte, referansla tam uyum göstermesi bu suşun 

aroma profili araştırmaları için güvenilir bir model suş olabileceğini düşündürmektedir. 

Solicoccozyma aeria türü de tek suşla temsil edilmektedir. Kök bootstrap değeri 1.00 ve 

dal uzunluğu 0.0056’dır. Tür içi polimorfizm yorumu yapılamamakla birlikte, bu suşun 

potansiyel yeni enzim veya metabolit kaynağı olarak değerlendirilmesi mümkündür. 
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Koleksiyonda bulunan Saccharomyces cerevisiae ve Priceomyces carsonii suşları, tür içi 

yüksek genetik benzerlikleriyle dikkat çekmektedir. Özellikle kısa dal uzunlukları ve 

yüksek destek değerleri, bu türlerin koleksiyon içerisinde homojen filogenetik yapılar 

oluşturduğunu ve standardize edilmiş uygulamalarda öngörülebilir performans 

sergileyebileceğini göstermektedir [128, 179]. 

Metschnikowia pulcherrima ve Wickerhamomyces anomalus gibi türler, tür içi genetik 

ayrışmayı yansıtan dal uzunluklarıyla, koleksiyon içerisinde farklı fonksiyonel alt 

grupların varlığına işaret etmektedir. Bu durum, özellikle biyokontrol, pigment üretimi 

ve endüstriyel karakterizasyon gibi uygulama alanlarında koleksiyonun stratejik değerini 

artırmaktadır. 

Sınırlı sayıda suşla temsil edilen Naganishia uzbekistanensis, Hanseniaspora uvarum ve 

Solicoccozyma aeria, filogenetik olarak referans dizileriyle yüksek düzeyde uyum 

göstermektedir. Bu türlerin sahip oldukları özel fenotipik ve genetik nitelikler sayesinde 

potansiyel model mikroorganizmalar olarak değerlendirilebileceği ve koleksiyonun 

biyolojik çeşitliliğine anlamlı katkı sağladığı düşünülmektedir. 

Toplam 34 maya suşundan 30’u Ascomycota şubesinde, 4’ü Basidiomycota şubesinde 

sınıflanır; Basidiomycota üyeleri arasında Solicoccozyma aeria ve Naganishia 

uzbekistanensis bulunur. Ascomycota şubesini 16 suşla temsil eden Saccharomyces 

cerevisiae Saccharomycetales; 8 suşla temsil eden Metschnikowia pulcherrima ve 3 suşla 

temsil eden Priceomyces carsonii türü Serinales; 2 suşla temsil eden Wickerhamomyces 

anomalus türü Phaffomycetales ve tek suşla temsil eden Hanseniaspora uvarum suşu 

Saccharomycodales takımında yer almaktadır. Basidiomycota şubesini 3 suşla temsil 

eden Naganishia uzbekistanensis ve tek suşla temsil eden Solicoccozyma aeria 

Filobasidiales takımında yer almaktadır [74]. Taksonomik sınıflandırmanın detayları 

Çizelge 2.4’te verilmiştir. Sonuç olarak, HUFCC’de yer alan ve NCBI’a kaydedilmiş 34 

maya suşu, türler arası literatürle ve taksonomiyle uyumlu sonuçlar vermiştir. 
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b) Bakteri Suşları 16S rRNA Gen Bölgesi için Oluşturulan Filogenetik Ağaç  

Bu çalışmada, HUFCC koleksiyonunda yer alan 21 LAB bakteri suşu ve tür düzeyinde 

sınıflandırmayı desteklemek amacıyla NCBI GenBank veritabanından seçilen referans 

suşlara ait 16S rRNA gen dizileri kullanılarak filogenetik analiz gerçekleştirilmiştir. 

Köklendirme amacıyla dış grup olarak Bifidobacterium animalis subsp. lactis ve   

Streptococcus thermophilus ATCC 19258 suşu belirlenmiştir. Tüm diziler hizalama 

sonrası TrimAI ile kırpılarak düşük kaliteli ve boşluk içeren bölgeler elenmiş, analizler 

MEGA11 yazılımında Kimura 2-parametre (K2P) modeline dayalı Neighbor-Joining 

(NJ) yöntemiyle ve 1000 bootstrap tekrarıyla yapılmıştır. Elde edilen filogenetik ağaç 

iTOL platformu üzerinden [51] radyal filogram formatında görselleştirilmiş olup, Şekil 

4.6’da sunulmuştur.  Dal uzunlukları ve bootstrap değerleriyle ilgili ham veriler EK1.6’da 

verilmiştir. 



 

 112 

 

 

 

Şekil 4.6. HUFCC’de yer alan bakteri suşlarının 16S RNA gen bölgesi için filogenetik 

ağaç oluşumu   ve tür bazında renk kodlamaları [51, 181]
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Lacticaseibacillus paracasei, tek suşla temsil edilmekte olup dal uzunluğu sıfırdır. 

Referans dizilerle tam örtüşmektedir. Tür içi çeşitlilik yorumu yapılamaz ancak 

doğrulama başarılıdır. 

Lacticaseibacillus rhamnosus, koleksiyonda tek suşla temsil edilmiştir. Dal uzunluğu 

sıfırdır ve referansla birebir örtüşmektedir. Genetik yapı doğrulanmış, çeşitlilik 

yorumu yapılamamıştır. 

Lactococcus lactis, bir suşla temsil edilmektedir. Dal uzunluğu 0.0057 olup bu değer 

oldukça yüksektir. Filogenetik olarak referansla kümelenmiş olsa da önemli bir 

genetik ayrım veya alt çizgiye işaret ettiği yorumu yapılabilir. 

Levilactobacillus brevis, bir suşla temsil edilmektedir. Dal uzunluğu 0.0017 

seviyesindedir. Referansla aynı dalda kümelenmiş ancak küçük bir evrimsel uzaklık 

söz konusudur. Bu suşun farklı çevresel koşullara uyum sağlamış bir varyant 

olabileceği değerlendirilmelidir. 

Limosilactobacillus fermentum, koleksiyonda tek suşla temsil edilmektedir. Dal 

uzunluğu 0.0009 olup oldukça düşüktür. Referansla yüksek uyumlu olarak 

kümelenmiş, tür doğrulaması güvenilirdir. 

Pediococcus pentosaceus, bir suşla temsil edilmektedir dal uzunluğu 0.0073 olup, veri 

setindeki en uzun değerlerden biridir. Bu durum referansla aynı türe ait olsa da, 

NCBI’dan seçilen referans suşa göre genetik olarak belirgin bir fark taşıdığını 

istatistiksel olarak göstermektedir. 

Enterococcus faecalis, koleksiyonda 12 suşla temsil edilmektedir. Kök bootstrap 

değerleri yüksek (genellikle >0.90) olup, tür içi bootstrap aralığı 0.61–1.00 arasında 

değişmektedir. Ortalama dal uzunluğu 0.00027 olup varyasyon düşüktür. Bu durum, 

suşların neredeyse klonal bir yapı gösterdiğini ve genetik olarak oldukça benzer 

olduğunu ortaya koymaktadır. 
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Enterococcus faecium, 3 suşla temsil edilmekte olup referansla yüksek destekli 

kümelenme göstermiştir. Ortalama dal uzunluğu 0.00004 gibi çok düşük bir değerdir. 

Suşlar arası genetik farklılık minimaldir ve yüksek homojeniteye işaret etmektedir. 

Analizlerde kullanılan diziler, HUFCC suşlarına ait temizlenmiş 16S rRNA bölgeleri ile 

NCBI’dan alınan doğrulanmış referanslardan oluşmaktadır. Dizi uzunluğu, hizalama 

kalitesi ve düşük boşluk oranı, tür düzeyinde karşılaştırma için yeterli veri sağlamıştır. 

Enterococcus,  Lactobacillaceae ve Pediococcus gruplarında yüksek benzerlik 

gözlenmiş, tek nükleotid farklılıklarına bağlı olarak kısa dal uzunlukları oluşmuştur. 1000 

bootstrap tekrarı ile elde edilen destek değerleri iç düğümlerde güvenilirlik sağlamıştır. 

Ancak, tek suşla temsil edilen türlerde çeşitlilik yorumları yapılamamıştır.  

Filogenetik analiz sonuçları, HUFCC koleksiyonunun tür düzeyinde doğru yapılandığını 

ortaya koymaktadır. HUFCC suşları, referans dizileriyle tür bazında doğru şekilde 

kümelenmiş; özellikle Enterococcus faecalis ve Enterococcus faecium suşları yüksek 

destek değerleriyle monofiletik gruplar oluşturmuştur. Benzer şekilde, Lactobacillus 

brevis, Lactobacillus fermentum ve Pediococcus pentosaceus suşları da referanslarıyla 

aynı kollarda yer alarak taksonomik doğruluğu desteklemiştir. Lactococcus lactis 

suşunda gözlenen uzun dal uzunluğu ise potansiyel bir varyant veya sekans farklılığına 

işaret etmektedir. Özellikle çok sayıda suş içeren E. faecalis gibi türlerde düşük 

varyasyon, genetik homojenliği yansıtırken; P. pentosaceus suşunda tespit edilen uzun 

dal, referanslara kıyasla genetik düzeyde belirgin bir ayrışma olduğunu göstermektedir. 

Genel olarak klasik 16S rRNA barkodlama yöntemi, koleksiyonun sistematik 

bütünlüğünü doğrulamış ve ileri biyoteknolojik uygulamalara uygunluk potansiyelini 

ortaya koymuştur. 

Toplam 21 bakteriyel suşun tamamı Bacillota şubesinde ve Bacilli sınıfında yer almakta 

olup taksonomik olarak Lactobacillales takımında sınıflandırılmaktadır. Bu takım altında 

üç farklı aile ve yedi tür temsil edilmektedir. Lactobacillaceae ailesi, koleksiyonda 5 suşla 

yer almakta olup Limosilactobacillus fermentum, Lacticaseibacillus rhamnosus, 

Lacticaseibacillus paracasei, Levilactobacillus brevis ve Pediococcus pentosaceus 

türlerini içermektedir. Enterococcaceae ailesi 15 suşla temsil edilmekte olup 

Enterococcus faecalis ve Enterococcus faecium türlerini kapsamaktadır. 

Streptococcaceae ailesi ise koleksiyonda 1 suşla yer almakta ve yalnızca Lactococcus 

lactis türünü içermektedir. 
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 Bu dağılım, HUFCC koleksiyonundaki bakteriyel çeşitliliğin tamamının 

Lactobacillales takımına ait olduğunu ve farklı aileler üzerinden hem sistematik hem 

de fonksiyonel çeşitlilik sunduğunu göstermektedir. İlgili taksonomik sınıflandırmaya 

ait bilgiler Çizelge 2.5.’te verilmiştir. 

Sonuç olarak, HUFCC’de yer alan 21 bakteriyel suş, referans dizilerle karşılaştırmalı 

olarak yürütülen filogenetik analiz sonucunda tür düzeyinde taksonomiyle uyumlu bir 

yapı sergilemiştir.  

    4.3.4. Genetik Polimorfizm Analizi 

Bu bölümde, Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics 

Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu'nda (HUFCC) yer alan maya ve bakteri suşlarının 

tür içi genetik çeşitliliğinin karakterizasyonu amaçlanmıştır. İlk aşamada, DNAsp 

yazılımı kullanılarak her bir türün dizileri üzerinden segregasyon siteleri (S), haplotip 

sayısı (H), haplotip çeşitliliği (Hd), nükleotit çeşitliliği (π) ve indel sayısı gibi temel 

genetik polimorfizm parametreleri hesaplanmıştır. Bu nicel çıktılar, koleksiyondaki 

türlerin varyasyon düzeylerine ilişkin ilk değerlendirmeyi sağlamıştır. 

İkinci aşamada, MEGA11 yazılımıyla oluşturulan tür düzeyinde tek nükletotid 

polimorfizm (SNP) temelli genetik mesafe matrisi Python ortamında ısı haritası olarak 

görselleştirilmiş ve böylece suşlar arasındaki tür içi benzerlik ve uzaklık düzeyleri 

daha açık biçimde sunulmuştur. İlgili Python kodu EK 1.7’de verilmiştir. 

Bu çalışmada, Saccharomyces cerevisiae, Metschnikowia pulcherrima, Priceomyces 

carsonii, Naganishia uzbekistanensis, Wickerhamomyces anomalus, Enterococcus 

faecalis, Enterococcus faecium türleri için genetik polimorfizm analizi yürütülmüştür. 

Öncelikle ilgili DNA dizileri MUSCLE algoritmasıyla hizalanmış, ardından DnaSP 

v5.10 kullanılarak çeşitli polimorfizm parametreleri hesaplanmıştır. Parametrelerle 

ilgili kısa açıklamalar aşağıda verilmiştir [64, 129]: 
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Segregasyon siteleri (S), bir dizide birden fazla allel (nükleotit) görülen konumların 

toplam sayısını gösterir. Yüksek S, o bölgedeki nokta mutasyonlarının (SNP) fazla 

olduğunu, düşük S ise polimorfizmin sınırlı olduğunu işaret eder. 

Haplotip sayısı (H), incelenen tüm diziler arasında eşsiz diziler (haplotipler) olarak 

tanımlanan farklı dizi örüntülerinin sayısını belirtir. H ne kadar büyükse, bireyler 

arasında o kadar fazla benzersiz kombinasyon vardır. 

Haplotip çeşitliliği (Hd), rastgele seçilen iki dizinin farklı bir haplotip taşıma 

olasılığını 0–1 arası bir değerde verir. Hd = 0 ise tüm diziler aynı haplotip; Hd = 1 ise 

her dizi farklı haplotipe sahip demektir. 

Nükleotit çeşitliliği (π), popülasyondaki tüm çiftler arasındaki ortalama baz farkı 

oranını ölçer. Örneğin π = 0,02, dizilerin %2’si oranında baz değişimi içerdiğini 

gösterir. Hem SNP hem de küçük indel’leri kapsayan genel çeşitliliği yansıtır. 

İndel siteleri (toplam), dizi hizalamasında gözlenen ekleme/silme olaylarının (indel) 

toplam sayısını belirtir. Bu yapısal farklılıklar, nokta mutasyonlarından bağımsız 

olarak genetik çeşitliliğe katkıda bulunur. 

Ayrıca, hizalanmış verilerden oluşturulan SNP tabanlı p-distance matrisi MEGA11’de 

hesaplanmış ve Python ortamında görselleştirilmiştir. DNAsp kullanılarak hesaplanan 

genetik polimorfizm verileri Çizelge 4.9.’da verilmiştir. Ardından tür bazında analiz 

sonuçları değerlendirilmiştir [64, 129, 182].
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Çizelge 4.9. HUFCC’de yer alan maya ve bakteri suşlarına ait genetik polimorfizm analizi sonuçları 

Ölçüt / Tür 
S. cerevisiae  

LSU (n = 22) 

S. cerevisiae 

 ITS (n = 

16) 

M. 

pulcherrima 

ITS (n = 8) 

N. 

uzbekistanensis 

ITS (n = 3) 

P. carsonii 

ITS (n = 

3) 

W. 

anomalus 

ITS (n = 

2) 

E. faecalis 

16S rRNA 

(n = 12) 

E. faecium 

16S rRNA 

 (n = 3) 

Dizi uzunluğu 

(bp) 
1 040 843 380 630 640 622 1 060 1 161 

Segregasyon 

siteleri (S) 
50 4 13 3 1 0 3 0 

Haplotip sayısı 

(H) 
10 5 8 3 2 1 3 1 

Haplotip 

çeşitliliği (Hd) 
0,857 0,708 1,000 1,000 0,667 0 0,318 0 

Nükleotit 

çeşitliliği (π) 
0,079 0,022 0,016 0,003 0,001 0 0,001 0 

İndel siteleri 

(toplam) 
87 0 166 6 82 37 0 0 
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Daha önceki çalışmalarda [104] NCBI’a LSU dizileri kaydedilmiş yirmi iki 

Saccharomyces cerevisiae suşunda, 1 040 baz çifti uzunluğundaki D1/D2 bölgesinde 

50 segregasyon pozisyonu (S = 50) tespit edilerek kaydadeğer bir polimorfizm 

gözlenmiştir. Bu alandaki on farklı haplotip (H = 10) ve haplotip çeşitliliğinin Hd = 

0,857 gibi yüksek bir değere ulaşması, popülasyondaki suşların %85’e yakın oranının 

özgün haplotipler taşıdığını; ayrıca ortalama nükleotit çeşitliliğinin π = 0,07916 olarak 

ölçülmesi, iki dizi arasındaki baz farkının %7–8’e varabileceğini göstermektedir. Öte 

yandan, 87 indel’in varlığı D1/D2’nın hiper-değişken bölgelerinde veya hizalama 

boşluklarında ek genetik işaretler yaratarak bu ayrışmayı daha da güçlendirdiği 

söylenebilir. 

Saccharomyces cerevisiae'ye ait 843 bp uzunluğundaki ITS bölgesinde (n=16) 

yalnızca dört segregasyon pozisyonu (S = 4) belirlenmiştir. Ortalama nükleotit 

çeşitliliği π = 0,02174 olup bu iki rastgele dizi arasında yaklaşık %2,17 baz farkı 

olduğunu göstermektedir. Haplotip çeşitliliği Hd = 0,708 düzeyindedir; bu da suşların 

yaklaşık %71’inde farklı bir haplotip bulunduğunu göstermektedir. Bu bulgular, 

çalışmada kullanılan örnekler arasında görece sınırlı bir genetik çeşitlilik bulunduğuna 

işaret etmektedir. Ancak bu durum, ITS bölgesinin S. cerevisiae içinde yüksek 

derecede korunmuş bir bölge olmasıyla ve analiz edilen örneklerin köken 

özellikleriyle ilişkili olabilir. Ayrıca indel gözlenmemesi, bu bölgenin 

hizalanabilirliğinin ve uzunluk kararlılığının yüksek olduğunu göstermektedir. Bu 

bağlamda ITS verileri, tür düzeyinde tanımlama için uygun olmakla birlikte, tür içi 

detaylı filogenetik yapıların çözümünde sınırlı ayrım gücüne sahip olabilir. 

Metschnikowia pulcherrima'ya ait 380 bp uzunluğundaki ITS bölgesinde (n = 8) 

toplam 13 segregasyon pozisyonu (S = 13) belirlenmiştir; bu da yaklaşık her 29 baz 

çifti başına bir polimorfik konuma karşılık gelmektedir. Sekiz örneğin tamamında 

farklı haplotipler (H = 8) saptanmış ve haplotip çeşitliliği Hd = 1,000 olarak 

hesaplanmıştır. Ortalama nükleotit çeşitliliği π = 0,01578 olup, iki rastgele seçilmiş 

sekans arasındaki baz farkı yaklaşık %1,58 düzeyindedir. İndel analizi sonucunda, 

triallelic model (≥3 allel) kullanıldığında hiçbir pozisyonda çok allelli indel 

saptanmamıştır; bu da varyasyonların büyük oranda basit nükleotid değişikliklerinden 

(SNP) kaynaklandığını düşündürmektedir. Öte yandan, multiallelic model (≥2 allel) 

ile yapılan değerlendirmede 166 indel pozisyonu tespit edilmiş ve bu pozisyonlardan 

elde edilen sekiz farklı indel haplotipi ile yüksek düzeyde yapısal çeşitlilik             
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(InDel Hd = 1,000) gözlenmiştir. Bu sonuçlar, ITS bölgesinde gözlemlenen genetik 

çeşitliliğin hem nükleotid düzeyindeki SNP’lerden hem de yapısal düzeydeki indel 

polimorfizminden kaynaklandığını düşündürmektedir. Özellikle yüksek sayıda indel 

pozisyonu, ITS bölgesinin çok kopyalı yapısal tekrar bölgeleri içerebileceğine ve 

varyasyonun önemli bir kısmının bu yapılardan kaynaklanabileceğine işaret 

etmektedir. Ancak bu yorumların, sınırlı örneklem büyüklüğü (n=8) nedeniyle 

kontrollü bir şekilde değerlendirilmesi gerektiği unutulmamalıdır. 

Naganishia uzbekistanensis suşlarının 630 bp’lik ITS bölgesinde (n = 3) S = 3, H = 3 

ve Hd = 1,000 bulunmuştur. Ortalama nükleotit çeşitliliği π = 0,00321 (%0,32) olup, 

multiallelic modelde 6 indel pozisyonu (InDel Hd = 1,000) tespit edilmiştir. Bu veriler, 

her suşun farklı bir ITS profiline sahip olabileceğini düşündürse de, sınırlı örnek sayısı 

nedeniyle genelleme yapmak mümkün görünmemektedir.  

Priceomyces carsonii suşlarının 640 bp uzunluğundaki ITS bölgesinde (n = 3) yalnızca 

1 segregasyon pozisyonu (S = 1) belirlenmiştir. Haplotip sayısı H = 2 ve haplotip 

çeşitliliği Hd = 0,667 olup, suşların yaklaşık üçte ikisinde farklı haplotiplerin 

bulunduğunu göstermektedir. Ortalama nükleotit çeşitliliği π = 0,00078 (%0,08) 

düzeyindedir. Ayrıca 82 indel pozisyonu tespit edilmiştir. Bu bulgular, P. carsonii 

suşları arasında sınırlı düzeyde nükleotid değişiklikleri görülse de, indel 

varyasyonlarının tür içi genetik çeşitliliğe katkı sağladığını göstermektedir. Ancak 

düşük segregasyon sayısı ve sınırlı örnek büyüklüğü, bu sonuçların genelleştirilmesini 

kısıtlamaktadır. 

Wickerhamomyces anomalus’a ait 622 bp uzunluğundaki ITS dizisinde (n = 2) S = 0, 

H = 1, Hd = 0 ve π = 0 olarak hesaplanmıştır. Ancak 37 indel pozisyonu, bölgede sınırlı 

da olsa yapısal çeşitlilik bulunduğunu göstermektedir. Tek örneğe dayalı bu veriler 

genellenemez ancak indel profilleri potansiyel popülasyon içi ayrımlar için 

tamamlayıcı bilgi sağlayabilir. 

Enterococcus faecalis’e ait 1.060 bp uzunluğundaki 16S rRNA dizilerinde (n = 12) S 

= 3, H = 3 ve Hd = 0,318 ile sınırlı bir haplotip çeşitliliği saptanmıştır. Ortalama 

nükleotit çeşitliliği π = 0,00078 olup, diziler arasında çok düşük baz farkı (%0,08’in 

altında) mevcuttur. İndel tespit edilmemiştir. Bu veriler, çalışmadaki E. faecalis suşları 

arasında 16S rRNA bölgesinin sınırlı intraspesifik ayrım sunduğunu göstermekte olup 
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daha hassas filogenetik çözümlemeler için ek lokuslara ihtiyaç olduğunu 

düşündürmektedir. 

Enterococcus faecium suşlarına ait 1.161 bp uzunluğundaki 16S rRNA dizilerinde (n 

= 3) S = 0, H = 1, Hd = 0 ve π = 0 olarak hesaplanmıştır; indel varyasyonu da 

saptanmamıştır. Bu veriler, çalışmadaki suşların 16S rRNA bölgesinde yüksek 

düzeyde benzerlik gösterdiğini ve intraspesifik ayrım için bu markırın sınırlı bilgi 

sağladığını göstermektedir. 

Tür Düzeyinde SNP Temelli Genetik Uzaklık Analizleri ve Isı Haritası  

Bu bölümde, HUFCC koleksiyonunda tür düzeyinde temsil edilen suşlara ait SNP 

bazlı genetik uzaklık analizleri sunulmuştur. Her bir tür için MEGA11 yazılımı 

kullanılarak çiftler arası p-mesafeleri hesaplanmış ve elde edilen veriler Python ile ısı 

haritası (heatmap) formatında görselleştirilmiştir. Örnek Python kodu EK 1.7’de 

verilmiştir. Toplamda yedi farklı veri seti görselleştirilmiştir. Isı haritalarında, düşük 

p-mesafeleri koyu tonlarla (genetik yakınlık), yüksek p-mesafeleri ise sıcak tonlarla 

(genetik uzaklık) gösterilerek, tür içi genetik farklılıklar görsel olarak yorumlanabilir 

hale getirilmiştir. Koleksiyonda yalnızca bir ya da iki suşla temsil edilen türler bu 

analize dahil edilmemiştir [46, 181, 183].  
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Saccharomyces cerevisiae (LSU bölgesi, n = 22)  

Daha önceki çalışmalarda tanımlanmış ve NCBI’a kaydedilmiş [103, 104] 22 farklı 

Saccharomyces cerevisiae suşu arasında LSU bölgesine dayalı SNP p-mesafe 

değerleri görselleştirilmiştir. İlgili şekil Şekil 4.7.’de verilmiştir.  

 

Şekil 4.7. Saccharomyces cerevisiae türüne ait 22 suşun LSU bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası  (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir). 

 

Analiz sonucunda p-mesafelerin 0.00 ile 0.37 arasında değiştiği gözlemlenmiştir. Bu 

geniş aralık, koleksiyon içerisindeki suşların genetik olarak oldukça farklılaşabildiğini 

ve belirgin bir tür içi çeşitlilik taşıdığını göstermektedir. Özellikle 16M3C11032, 

16M2K10004 ve 16M2K10007 kodlu suşlar, birçok diğer suşla yüksek p-mesafeleri 

sergileyerek filogenetik olarak daha uzak bir konumda yer aldıklarını ortaya 

koymaktadır. Bu durum, söz konusu suşların ya farklı kökenlerden geldiğini ya da 
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potansiyel olarak genomik varyasyon taşıyan alt gruplara ait olduklarını 

düşündürmektedir. 

Buna karşılık, 17M3F21134 ile 17M3F31136, ya da 17M3E21112 ile 17M3E21113 

gibi bazı suş çiftleri, çok düşük p-mesafeleriyle (genellikle p < 0.05) birbirlerine 

oldukça yakın bir genetik yapı sergilemektedir. Bu durum, olası klonal ilişkiler veya 

aynı kaynaktan türeyen suşlar olabileceklerini düşündürmektedir. 

Genel olarak bu ısı haritası, S. cerevisiae suşlarının LSU bölgesinde homojen bir 

popülasyon yapısına sahip olmadığını, aksine anlamlı düzeyde intraspesifik varyasyon 

barındırdığını göstermektedir. Bu da LSU bölgesinin, koleksiyon içi filogenetik 

ayrımların belirlenmesinde yüksek çözünürlüklü bir marker olarak etkili olabileceğini 

ortaya koymaktadır. 

Saccharomyces cerevisiae (ITS bölgesi, n = 16)  

 

Şekil 4.8. Saccharomyces cerevisiae türüne ait 16 suşun ITS bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Şekil 4.8’de verilen 16 farklı Saccharomyces cerevisiae suşu arasında ITS bölgesine 

dayalı SNP p-mesafe değerleri görselleştirilmiştir. Her bir hücrede yer alan p-mesafe 

değeri, iki suş arasında gözlenen nükleotid bazlı farklılık oranını ifade etmektedir.  
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Analiz sonucunda p-mesafelerin 0.000 ile 0.070 arasında değiştiği gözlemlenmiştir. Bu 

değerler, suşların büyük bir kısmının genetik olarak birbirine oldukça yakın olduğunu, 

ancak bazı çiftler arasında dikkat çekici farklılıkların bulunduğunu göstermektedir. 

Özellikle 16M1C0002, 18M3C21001 ve 17M3F31135 gibi bazı suşlar, diğer suşlarla 

daha yüksek p-mesafe değerleri sergileyerek genetik olarak daha ayrışmış bir profil 

ortaya koymaktadır. Örneğin, 16M1C0002'nin 18M3C21001 ile olan mesafesinin 0.070 

gibi yüksek bir değerde olması, bu iki suşun popülasyon içi genel yapının dışında 

kaldığını düşündürmektedir. 

Öte yandan, 17M3F31135 ile 17M3F32141 arasındaki p-mesafesinin 0.000 olması, bu 

iki suşun klonal düzeyde benzerlik taşıdığını ve aynı kaynaktan ya da çok yakın bir 

genetik geçmişten türemiş olabileceklerini göstermektedir. 

Bu sonuçlar, ITS bölgesinin S. cerevisiae türü içinde ölçülü bir varyasyon sunduğunu ve 

bazı suşları ayırt edebildiğini ortaya koymaktadır. Ancak genel dağılım, suşların büyük 

kısmının düşük p-mesafesiyle kümelendiğini ve bu bölgenin sınırlı ayrım gücüne sahip 

olduğunu da işaret etmektedir. Bu nedenle, daha derin popülasyon yapısı çözümlemeleri 

için ITS bölgesi tek başına yetersiz kalabilir. 

Saccharomyces cerevisiae suşları arasında yapılan SNP p-mesafe analizleri, tür içi 

çeşitliliğin belirgin düzeyde olduğunu göstermektedir. Ancak bu çalışmada kullanılan 

ITS ve LSU bölgeleri, S. cerevisiae’nin probiyotik varyantı olarak kabul edilen S. 

boulardii ile ayrım yapılmasını doğrudan sağlayacak çözünürlükte değildir. Nitekim daha 

önce yayımlanan bir çalışmada, S. boulardii (Sb) ile bazı S. cerevisiae (Sc) suşları 

arasında genetik uzaklıkların ITS ve LSU gibi konvansiyonel bölgelerle yeterince ayırt 

edilemediği, ancak Sb'yi yakından ilişkili Sc suşlarından ayırt etmek için aril-alkol 

dehidrogenaz (AAD15) genini hedef alan kantitatif bir qPCR-HRM testi geliştirildiği 

görülmüştür [104, 176].  

Bu nedenle, bu tezde yer alan LSU ve ITS temelli ısı haritaları, S. boulardii kökenli 

olabilecek suşların varlığına dair doğrudan bir belirleme sunmamakta; ancak genel tür içi 

varyasyonun görselleştirilmesine katkı sağlamaktadır. 
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Metschnikowia pulcherrima (ITS bölgesi, n = 8)  

 

Şekil 4.9. Metschnikowia pulcherrima türüne ait 8 suşun ITS bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Şekil 4.9’da 8 farklı Metschnikowia pulcherrima suşu arasında ITS bölgesine dayalı 

olarak hesaplanan SNP p-mesafe değerleri görselleştirilmiştir. Analiz sonucunda p-

mesafelerin 0.000 ile 0.028 arasında değiştiği gözlemlenmiştir. Bu değerler genel 

olarak düşük düzeyde genetik çeşitliliğe işaret etmekle birlikte, bazı suş çiftleri 

arasında diğerlerine kıyasla daha yüksek farklılıklar saptanmıştır. Örneğin, 

16M3B11023 ile 16M3G11089 arasındaki 0.028’lik maksimum p-mesafesi, bu iki suş 

arasında göreli bir SNP farklılığına işaret etmektedir. Buna karşın, bazı suş çiftleri 

(örneğin 17M3H21175, 17M3H21212 ve 17M3E22117) 0.000 p-mesafesi ile birbirine 

çok yakın ya da potansiyel olarak aynı kaynaktan gelmiş olabilir.  

Genel olarak bakıldığında, M. pulcherrima suşları arasında ITS bölgesine dayalı tür 

içi varyasyonun sınırlı düzeyde olduğu, ancak bazı suşlar arasında farklılaşma 

gözlemlenebildiği anlaşılmaktadır. Bu da ITS bölgesinin, sınırlı sayıda suş için temel 

düzeyde ayrım yapılmasına olanak sağlayabileceğini düşündürmektedir. 
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Priceomyces carsonii (ITS bölgesi, n = 3)  

 

Şekil 4.10. Priceomyces carsonii türüne ait 3 suşun ITS bölgesi üzerinden hesaplanan tür 

içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş arasındaki nükleotid 

farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Şekil 4.10’da 3 farklı Priceomyces carsonii suşu arasında ITS bölgesine dayalı olarak 

hesaplanan SNP p-mesafe değerleri görselleştirilmiştir. Analiz sonucunda p-mesafe 

değerlerinin yalnızca 0.002 olduğu ve oldukça dar bir varyasyon aralığında kaldığı 

gözlemlenmiştir. Bu durum, çalışmada değerlendirilen suşlar arasında ITS bölgesine göre 

sınırlı düzeyde SNP temelli farklılık bulunduğunu göstermektedir. Özellikle 

17M3C21050 ile 17M3E21115 arasındaki mesafenin 0.000 olması, bu iki suşun genetik 

olarak çok yakın olabileceğine işaret etmektedir. Ancak değerlendirilen suş sayısının 

sınırlı olması nedeniyle, ITS bölgesinin P. carsonii türü içindeki genel çeşitliliği ne 

ölçüde yansıttığı konusunda temkinli olunmalıdır.  
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Naganishia uzbekistanensis  (ITS bölgesi, n = 3) 

 

Şekil 4.11. Naganishia uzbekistanensis türüne ait 3 suşun ITS bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Şekil 4.11’de , 3 farklı Naganishia uzbekistanensis suşu arasında ITS bölgesine dayalı 

olarak hesaplanan SNP p-mesafe değerleri görselleştirilmiştir. Her bir hücredeki p-

mesafe değeri, karşılaştırılan iki suş arasındaki nükleotid bazlı farklılık oranını 

göstermektedir. Analiz sonucunda tüm suş çiftleri arasında p-mesafenin 0.0032 olarak 

hesaplandığı görülmüştür. Bu durum, çalışmada değerlendirilen örnekler arasında 

düşük düzeyde ve benzer oranlarda SNP temelli çeşitlilik bulunduğuna işaret 

etmektedir.  

Örnek sayısının azlığı nedeniyle genelleme yapılması mümkün olmamakla birlikte, bu 

bulgular N. uzbekistanensis suşlarının ITS bölgesine göre büyük ölçüde benzerlik 

gösterdiğini göstermektedir.  
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Enterococcus feacalis (16S rRNA bölgesi, n = 12)  

 

Şekil 4.12. Enterococcus faecalis türüne ait 3 suşun 16S rRNA bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Şekil 4.12’de, 12 farklı Enterococcus faecalis suşu arasında 16S rRNA bölgesine 

dayalı olarak hesaplanan SNP p-mesafe değerleri görselleştirilmiştir. Analiz 

sonuçlarına göre p-mesafeler 0.000 ile 0.009 aralığında değişmektedir. Bu değerler, 

birçok suş arasında düşük düzeyde genetik farklılık bulunduğunu ve genel olarak 

benzerlik gösterdiklerini düşündürmektedir. Öte yandan, 24N4K4009 kodlu suşun 

bazı diğer suşlarla olan p-mesafesinin görece daha yüksek çıkması, bu örneğin farklı 

bir genetik profile sahip olabileceğine işaret etmektedir. 
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Enterococcus feacium  (16S rRNA bölgesi, n = 3)  

 

Şekil 4.13. Enterococcus faecium türüne ait 3 suşun 16S rRNA bölgesi üzerinden 

hesaplanan tür içi SNP p-mesafeleri ısı haritası (Her bir hücre, karşılaştırılan iki suş 

arasındaki nükleotid farklılık oranını (p-mesafe) temsil etmektedir.) 

Analiz sonuçlarına göre p-mesafeler 0.000 düzeyinde bulunmuş, bu da karşılaştırılan 

tüm suşların nükleotid dizileri bakımından tamamen özdeş olduğunu göstermektedir. 

Bu bulgu, söz konusu suşlar arasında genetik çeşitliliğin bulunmadığını ve aynı 

genetik profile sahip olduklarını düşündürmektedir. 

Bu çalışmada, HUFCC koleksiyonunda yer alan maya ve bakteri suşlarına ait farklı 

gen bölgeleri kullanılarak SNP p-mesafelerine dayalı genetik uzaklık analizleri 

gerçekleştirilmiş ve ısı haritaları aracılığıyla tür düzeyinde görselleştirilmiştir.  

Bulgular, tür içi ve türler arası genetik çeşitliliğin hem organizmanın genetik yapısına 

hem de analiz edilen lokusun ayrım gücüne bağlı olarak değişkenlik gösterebildiğini 

ortaya koymuştur.  Örneğin, Saccharomyces cerevisiae suşlarında LSU bölgesi 

anlamlı düzeyde varyasyon sunarken, ITS bölgesi daha düşük ancak sınırlı ayrım 

imkânı sağlamıştır. Metschnikowia pulcherrima suşlarında genel olarak düşük p-

mesafeleri gözlenmiş olsa da bazı örnekler belirgin farklılıklar göstermiştir. 

Az sayıda örnekle temsil edilen Priceomyces carsonii ve Naganishia uzbekistanensis 

gibi türlerde ITS bölgesi sınırlı çeşitlilik yansıtmıştır. Enterococcus faecalis suşlarında 

16S rRNA temelli p-mesafelerin dar bir aralıkta kaldığı, ancak birkaç suşun göreli 

olarak daha farklı bir yapıda olabileceği gözlemlenmiştir. 
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  Enterococcus faecium suşlarında ise p-mesafelerin tüm karşılaştırmalarda 0.000 

düzeyinde olduğu, bu nedenle analiz edilen suşların genetik olarak tamamen özdeş 

profiller sergilediği belirlenmiştir. 

Genel olarak, analiz edilen lokuslar koleksiyondaki türlerin temel taksonomik 

doğruluğunu desteklemektedir. Bu analizler, koleksiyonun mevcut çeşitliliğinin 

değerlendirilmesine ve gelecekteki stratejik planlamalara katkı sağlayabilecek 

niteliktedir. 

4.3.5. Konsensüs Dizi Temelli DNA Barkodlarının Oluşturulması 

Mikrobiyel türlerin tanımlanmasında genetik belirteçlere dayalı yöntemlerin 

yaygınlaşması, DNA barkodlama tekniğini mikrobiyel sistematikte önemli bir araç hâline 

getirmiştir. Bu bağlamda, çalışmada yer alan seçili mikroorganizmalara ait ITS, LSU ve 

16S rRNA dizileri kullanılarak konsensüs diziler oluşturulmuştur. Konsensüs diziler, tür 

içi varyasyonlara rağmen korunan ve tanımlayıcı nitelikteki bölgelere odaklanılarak 

hesaplanan, her bir tür için temsili bir DNA dizisi sunar. 

Bu amaçla her tür için hizalanmış nükleotid dizilerinden çoklu dizi hizalama yöntemi ile 

konsensüs diziler elde edilmiş ve bu dizilerden renk kodlu barkod görselleri türetilmiştir. 

Her bir nükleotid farklı bir renk ile gösterilerek karşılaştırmalı analizlerde hem görsel 

hem de fonksiyonel kolaylık sağlanması hedeflenmiştir. Kodlama Python dilinde özel 

olarak hazırlanmış bir algoritma ile gerçekleştirilmiş olup, her bir baz (A, T, G, C, N) için 

sabit renk kodları kullanılmıştır: 

 

Aşağıdaki Şekil 4.14.’de verilen şekilde, her tür için oluşturulan konsensüs diziler ve bu 

dizilere karşılık gelen DNA barkod görselleri sunulmaktadır.  Yer alan takson barkodları 

bu çalışmada elde edilen ve yeterli kalitede olan ve daha önceki çalışmalarda [104] elde 

edilen dizileri kapsamaktadır. Barkodların çizilmesi için kullanılan örnek Python kodu 

EK 1.8’de verilmiştir. Bu barkodlar hem genetik varyasyonların görselleştirilmesini 

kolaylaştırmakta hem de ileri düzey veri madenciliği yaklaşımları için bir temel 

sağlamaktadır. 
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S.cerevisiae (LSU n=22) 

GTGAAGCGGCAAAAGCGGGCCGCGGTAGTCTGGAAGCGCAAGAGGGTGAACCCGTTCCAAGAGTCGAGTTGTT

TGGGAATGCAGCTCTAAGTGGGTGGTAAATTCCATCTAAAGCTAAATAGGCGAGAGACCGATAGCGAACTACA

GTGATGGAAAGATGAAAAGACTTTGAAAAGAGAGTGAAAAAGTACGTGAAATTGTTGAAAGGGAAGGGCTACA

GATTACTGGGCCAGCATCGGGAATGTACTTCAGATTATACCGTACTCCGCGAGGCTGCATAAGGATGCTGGCTA

ATGGTTAGCGCCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTCTAACATGCAGTGTTTGGGAAAACCCATACGCGAATG

AAAGTACG 

Takson Barkodu 
 

 

S.cerevisiae (ITS n=22) 

AACACAAACAATTTTATTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTGTAACTGGAAATAAAATATTAAAA

ACTTTCAACAACGGATCTTTGGTTTCGCATCGATGAAGACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGA

ATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCCATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCA

TTTCCTTTCAAACATTTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGA

TGCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTACCAACTGCGGCTAATC 

Takson Barkodu 
 

 

M. pulcherrima (n=8) 

TCAATACCAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGA

TACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCA

TGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAAT

AAG 

Takson Barkodu 
 

 

P. carsonii (n=3) 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTGCCAGCGCTTAACTGCGCGGCGAAATAAAC

CTTACACACAATGTTTTTTGTTATTACAGGAACTTTTGCTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGGCCAAAGGT

TTAAACTAACTTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTGAAATGTCACTTTGTTGATTAAATTCAAAAAATCTTC

AAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATATGAAT

TGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTG

AGCGTCATTTCTCTCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTTTAGTCGAACTAGGCGTTTGCTTGAAAT

GTATCGGCATGAGTGGTACTAGATTAGTGCTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAATAGT

CTGATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCG 

Takson Barkodu 
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N.uzbekistanensis (n=3) 

CTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGTCTGTCGAGCTTGCTCACAGGCACATCATAT

CCATAACACCTGTGCACTTGTCGGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTATCCGTCTACTTTACATAAC

AATTCTGTAACAAATTAGTCTTATTATAACATAATAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTT

GCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGATTGGTTAAAACCT

TTCTTTGGCTTGGATTTGGACGTTTGCCGATGATAAGTCGGCTCGTCTTAAAAGTAATAGCTGGATCTGTCTCGC

GACATGGTTTGACTTGGCGTAATAAGTATTTCGCTAAGGACATCTTCGGATGGCCGCGTTGCAAGACTAAAGAC

CGCTTTCTAATCATTGATCTTCGGATTAATATTCTTGACATCTGGCCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAAC

TTAAGCATATCAATAGGGGGAGG 

Takson Barkodu 
 

 

Enterococcus faecalis (n=12) 

GCGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCG

CATAACAGTTTATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCGGTGC

ATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACAC

TGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGA

CCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGACGTTA

GTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

TAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGC

CCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGT

GTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTG

AGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGT

GTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGT

TGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTGAAGCAACGCGAAGAA

CCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTTAGAGATAGAGCTTCCCTTCGGGGCAAAGTGACAGG 

Takson Barkodu 
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Enterococcus faecium (n=3) 

CGCTTCTTTTTCCACCGGAGCTTGCTCCACCGGAAAAAGAGGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAAC

CTGCCCATCAGAAGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTATAACAATCAAAACCGCATGGTTTTGA

TTTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCA

CCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCT

ACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAG

GTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGATGAGAGTAACTGTTCATCCCTTGACGGTATCTA

ACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATT

GGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGG

AAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGA

GGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAG

GATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGC

AGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTT 

Takson Barkodu 
 

 
 

Şekil 4.14. Tür düzeyinde oluşturulan DNA barkod görselleri 
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Tür düzeyinde temsil edici konsensüs diziler, MUSCLE v5 algoritması ile hizalanmış 

ve UGENE yazılımı kullanılarak %70 benzerlik eşiğiyle tek bir temsilci diziye 

indirgenmiştir. Bu diziler, Python 3.11 ve Matplotlib 3.8 ortamında her bir nükleotid 

bazına özgü renk kodlamasıyla barkod formatında görselleştirilmiş; 300 dpi 

çözünürlükte, şeffaf arka planlı PNG formatında dışa aktarılmıştır. 

Bu yöntemle elde edilen barkod görselleri, sadece dizisel bilgilerin görselleştirilmesini 

değil, aynı zamanda mikrobiyel türler arası genetik varyasyonun morfolojik olarak 

yorumlanmasını da mümkün kılmaktadır. Bu çalışma, DNA barkodlarının dizisel 

tabanlı morfolojik analizlerde kullanılabilirliğini göstermiştir. HUFCC veri tabanında 

her suşa özgü olarak yer alan bu barkod görselleri hem tür düzeyindeki karakterizasyonu 

desteklemekte hem de genomik temelli varyasyonların görsel olarak karşılaştırılmasına 

olanak sunmaktadır. Bu yaklaşım, mikrobiyel kültür koleksiyonlarının yalnızca 

moleküler değil, aynı zamanda görsel düzeyde de tanımlanabilir bir morfolojik-genomik 

profil kazanmasına katkıda bulunmaktadır [47, 60]. 
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4.4. Liyofilizasyon Uygulamaları 

Uzun dönemli kültürlerin korunması ve mikrobiyel biyoçeşitliliğin sürdürülebilir 

yönetimi için, uluslararası mikrobiyel kültür koleksiyonları tarafından geçerli bir 

metot olarak kabul edilen [20] dondurarak kurutma (liyofilizasyon) işlemi, bu 

çalışmanın deneysel protokolünde en önemli bileşeni oluşturur [58, 88, 139]. 

Çalışmamızda numune hazırlığı FoodOmics Laboratuvarı’nda, dondurma ve kurutma 

aşamaları ise HÜNİTEK (Hacettepe Üniversitesi İleri Teknolojiler Uygulama ve 

Araştırma Merkezi) tesislerinde gerçekleştirilmiştir. 

Çalışmada pelletler, – 80 °C’de 18 saat ön dondurma işlemine tabi tutulmuş, ardından 

cihaz rafları – 50 °C’ye ayarlanarak vakum altında (yaklaşık 0,15 mbar) 42 saat 

süresince süblimasyon yoluyla kurutma gerçekleştirilmiştir. Maya suşları için 

liyofilizasyon öncesi, sonrası ve 30 günlük -20°C’de depolama sonrası, bakteri suşları 

için ise liyofilizasyon öncesi canlı hücre sayısı 108 kob/ml olacak şekilde davranılmış 

ve yalnızca 30 günlük -20°C’de depolama sonrası yüzeye yayma yöntemi kullanılarak 

sayımı yapılabilir aralıkta (20–200 kob) sonuçlar alınmıştır [95] [184]. 

4.4.1. Maya ve Bakteri Suşlarında Liyofilizasyon Süreci 

Bu çalışmada maya suşları, çalkalamalı inkübatör kullanılarak 28 °C’de ve 210 rpm’de 

inkübe edilmiş; Saccharomyces cerevisiae suşları için 20 saatlik standart inkübasyon 

süresi uygulanırken, Saccharomyces dışı türler için literatüre dayalı tür-spesifik süreler 

belirlenmiştir [87, 132-139]. Formülasyon aşamasında Bond ve arkadaşlarının 

kullandığı koruyucu sistem [108] esas alınmış; modifiye edilen süspansiyon ortamında 

%10 (a/h) trehaloz dihidrat ve %10 (a/h) yağsız süt 1:2 (h/h) oranında kültür 

süspansiyonuna eklenmiştir. Bu koruyucu sistemle hazırlanan maya süspansiyonları, 

liyofilizasyon öncesinde 30 dakika oda sıcaklığında bekletilmiş ve ardından eşit 

hacimlerde kriyovial tüplere dağıtılmıştır. 

Bu süreçte kültür koleksiyonunda yer alan 59 maya suşundan 55 suş için liyofilize 

kültür üretimi başarıyla tamamlanıştır. Bunların dışında yer alan ve liyofilizasyondan 

sonra liyofilize saf kültür elde edilemeyen HUF16M3H11101 kodlu Saccharomyces 

cerevisiae, HUF17M3E21115 ve HUF17M3F21127 kodlu Priceomyces carsonii ve 

HUF16M2K10011 kodlu Yarrowia lipolytica suşlarıdır. 
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 Liyofilizasyonun canlılık üzerine etkisini ve uygulanan prosesin başarısını 

değerlendirmek amacıyla, rastgele örnekleme yöntemi ile suş seçimi yapılmış ve 

ölçüm zamanları belirlenmiştir.Bazı suşlar için canlılık sayımı doğrudan liyofilizasyon 

sonrasında, bazıları için ise 30 günlük depolama süresinin sonunda gerçekleştirilmiştir. 

Liyofilizasyon öncesi ve sonrası canlı hücre sayıları belirlenmiş olup, elde edilen 

sonuçlar EK 3.1’ de sunulmuştur. [171, 185].  

Çalışma kapsamında LAB bakterileriyle yürütülen dondurarak kurutma işleminde 

farklı türlerin uzun süreli korunması amaçlanmıştır. Bu doğrultuda bakteri suşları için 

literatürde kabul gören proses parametreleri ve koruyucu bileşenler kullanılmıştır. 

Bakteri suşları 37°C’de 20 saat inkübe edilmiş ardından dondurarak kurutma işlemi 

için numune hazırlığı yapılmıştır [141]. Elde edilen sonuçlar EK 3.2’ de sunulmuştur. 

Formülasyon aşamasında literatürde kabul gören bir koruyucu bileşen kompozisyonu 

kullanılarak  [109]. %10 (a/h) sükroz (Ultra Pure, BioShop, Canada, Ürün Kodu: 

SUC507, CAS 57-50-1) ve %10 (a/h) yağsız süt tozu (Condalab, Spain, Ürün Kodu: 

0230, CAS 999999-99-4) konsantrasyonunda koruyucu bileşen hazırlanmıştır [95]. 

Pellet süspansiyonuna 1:2 (v/v) oranında eklendikten sonra 30 dakika oda sıcaklığında 

bekletilmiştir. Liyofilize kültür süspansiyonu, 5 ml’lik kriyoviallere (Microcult 

Türkiye, Ürün Kodu:233050) 2 ml’lik hacimlerde 5’er örnek hazırlanacak şekilde 

eklenmiştir. Daha sonra liyofilizasyon işlemine geçilmiştir. 

Bu süreçte HUF19ZN1R1013 kodlu Lacticaseibacillus rhamnosus ve 

HUF18ZN2R1004 kodlu Levilactobacillus brevis suşları dışında toplamda 20 adet 

LAB bakteri suşu liyofilize kültür elde edilmiştir. Bakteri suşları için liyofilizasyon 

öncesi canlı hücre sayısı 108 kob/ml olacak şekilde davranılmış ve yalnızca 30 günlük 

-20°C’de depolama sonrası yüzeye yayma yöntemi kullanılarak sayımı yapılabilir 

aralıkta (20–200 kob) sonuçlar alınmıştır [171, 185]. Elde edilen sonuçlar EK 3.2’de 

verilmiştir. Çizelge 3.2.’de belirtilen 4 referans suş ve HUF19ZN1R1013 kodlu 

Lacticaseibacillus rhamnosus suşuna ait liyofilize kültürler ticari ana stoktan 

hazırlanmıştır. 

Maya ve bakteri suşlarının liyofilizasyon sonuçlarıyla ilgili istatistik sonuçları Çizelge 

4.10’da verilmiştir. 
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Çizelge 4.10. Maya ve bakteri suşlarında liyofilizasyon öncesi, sonrası ve depolama sonrası canlı hücre sayılarının istatistiksel özetleri 

 

Parametre n 
Minimum (log 

kob/mL) 

Maksimum (log 

kob/mL) 

Ortalama (log  

kob/mL) 

Medyan (log 

kob/mL) 

Standart Sapma 

(log kob/mL) 

Mayalar       

Liyofilizasyon Öncesi 14 7,11 8,08 7,72 7,70 0,28 

Liyofilizasyon Sonrası 14 7,00 7,78 7,38 7,41 0,20 

30 Günlük Depolama 14 6,66 7,95 7,45 7,44 0,39 

Bakteriler       

30 Günlük Depolama 12 8,86 9,69 9,49 9,6 0,25 
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Çizelge 4.10’da maya ve bakteri suşlarına ait liyofilizasyon öncesi, sonrası ve 30 günlük 

depolama süreci sonunda elde edilen canlı hücre sayılarının logaritmik değerleri 

verilmiştir. Maya suşlarında liyofilizasyon öncesi canlı hücre sayıları 7,11–8,08 log 

kob/mL aralığında değişmiş ve ortalama değer 7,72 log kob/mL olarak hesaplanmıştır. 

Liyofilizasyon sonrasında canlılık 7,00–7,78 log kob/mL aralığında bulunmuş, ortalama 

değer 7,38 log kob/mL olmuştur. Otuz günlük depolama sonunda maya suşlarında 

canlılık 6,66–7,95 log kob/mL aralığında değişmiş ve ortalama değer 7,45 log kob/mL 

olarak belirlenmiştir. Bakteri suşlarında ise 30 günlük depolama sonrasında canlı hücre 

sayıları 8,86–9,69 log kob/mL aralığında bulunmuş ve ortalama değer 9,49 log kob/mL 

olarak hesaplanmıştır. 

Sonuç olarak, maya ve bakteri suşlarından elde edilen liyofilize kültürler özetlendiğinde; 

koleksiyonda yer alan 59 maya suşunun 55’i ve 26 bakteri suşunun 25’ü için liyofilize 

kültür hazırlanmıştır. Bu aşamada liyofilize kültürler, fenotipik ve genotipik 

özelliklerinin korunması için ikinci pasaj olarak hazırlanmıştır. Referans olarak temin 

edilen ürünler, zaten liyofilize formda oldukları için, viallere aktarılmış ve ayrıca orijinal 

ambalajlarıyla kültür koleksiyonuna dahil edilmiştir. Sonuç olarak, HUFCC’de yer alan 

toplam 85 suşun 80’ine ait liyofilize kültür bulunmaktadır.  
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4.4.2. Liyofilize Kültürlerin Kek Morfolojisi ve Saflık Açısından Kalite Kontrolü 

Liyofilizasyon, optimize edilmesi gereken çok sayıda parametreye bağlı, oldukça hassas 

ve çok değişkenli bir kurutma yöntemidir. Bu çalışmada, mikrobiyel biyoçeşitliliğin uzun 

süreli korunmasını hedefleyen bir yaklaşım benimsendiği için, yalnızca kurutma başarısı 

değil, kültürlerin canlılık durumları da büyük önem taşımaktadır. Liyofilizasyon sonrası 

canlılık değerlendirmeleri bir önceki bölümde detaylı biçimde sunulmuştur [95, 139]. 

Bu bölümde ise, liyofilize edilmiş kültürlerin kek morfolojileri incelenmiş ve elde edilen 

ürünler düzgün kek, düzgün olmayan kek, eğimli kek ve heterojen kek olmak üzere dört 

ana grupta sınıflandırılmıştır. Morfolojik sınıflandırma, yalnızca ürün estetiği açısından 

değil, aynı zamanda liyofilizasyon sürecindeki fiziksel ve termal değişkenlerin dolaylı bir 

yansıması olarak değerlendirilmiştir [142, 186, 187]. Şekil 4.15’te liyofilize edilen 

suşların kek morfolojilerine göre sınıflandırılmaktadır. 

Ayrıca saflık kontrolü, kültürlerin uzun süreli saklamaya alınmadan önce 

kontaminasyondan arî olduklarını doğrulamak amacıyla gerçekleştirilmiştir. Biyolojik 

materyalin uzun dönemli saklanmasında yalnızca canlılık değil, genetik ve 

mikrobiyolojik saflık da temel önceliklerdendir [42, 111]. Bu nedenle, her bir morfolojik 

grubun temsil ettiği suşlar, liyofilizasyon sonrası katı besiyerine tek koloni düşürme 

yöntemiyle ayrıca saf kültür olup olmadıkları yönünden kontrol edilmiştir. Liyofilizasyon 

sonrası saf kültür olmadığı tespit edilen yalnızca 4 adet suş bulunmakta ve saf olmayan 

liyofilize HUF16M3H11101 kodlu S.cerevisiae, HUF17M3E21115 ve 

HUF17M3F21127 kodlu P.carsonii ve HUF16M2K10001 kodlu Y.lipolytica suşları 

kültür koleksiyonuna yalnızca gliserol stok kültür olarak dahil edilmiştir.  
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Kek Morfolojisi Morfoloji Yorumu Morfolojiyi Gösteren Suşlar 

 

 

Eğimli Kek 
16M1C0003, 16M3H11104,16M3B11017 

18M3D21001,17M3F32141,17M3F21134 

 

 

Düzgün Kek 

16M3B11017, 17M3F21128, 17M3F31136, 16M3C11032, 16M2K10003, 

17M3C31065, 16M3G11088, 17M3E21112, 16M3D11049, 17M3C31063, 

17M3C31066, 17M3D31088, 17M3E21113,  17M3F21122, 17M3F21123, 

18M3C21001, 17M3F21134, 17M3H21175, 17M3E21110, 17M3H22218 

,17M3C21050, 16M2K10009, 16M2K10010, 17M3F31139, 18ZN4R1011, 

18ZN5R1018 19ZN1R1001, 19ZN10M1058, 24ZN3R2030, 24N4K1001, 

24N4K1003, 24N4K1004, 24N4K1005, 24N4K1006, 24N4K1007, 24N4K1009, 

24N4K1013, 24N4K1014, 24N4K1015, 24N4K1016 

 Heterojen Kek 

16M1C0002, 16M1C0003, 16M1C0004, 16M2K10004, 16M2K10006, 

18M3G21009, 16M1C0001, 16M2K10007, 16M3A11003, 16M3D11052, 

18M3J21008, 18M3L21008, 17M3F32141, 18M3F21012, 17M3F21134, 

17M3F31135, 16M3B11020, 16M3B11023, 16M3G11089, 16M3C11034, 

17M3H21212 
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Düzgün Olmayan 

Kek 

 

16M1C0002, 16M1C0003, 16M1C0004, 16M2K10004, 16M2K10006, 

18M3G21009, 16M1C0001, 22B1C0001, 16M3H11104, 16M2K10007, 

16M3A11003, 16M3D11052, 18M3L21008, 18M3D21001, 17M3F32141, 

18M3F21012, 17M3F21134, 17M3F31135, 18M3K21007, 17M3H21200, 

16M3C11033, 16M3B11016, 16M3B11020, 16M3G11089, 16M3C11034, 

17M3E22117, 17M3H21212, 17M3D31087, 16M3A12012, 24N4K1002, 

24N4K1008, 24N4K1011, 24N4K1012 

Şekil 4.15. Liyofilize kültürlerin kek morfolojilerine göre sınıflandırılması
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Yapılan değerlendirme sonucunda, liyofilizasyon sonrası elde edilen kültür kekleri dört ana 

morfolojik gruba ayrılmıştır: düzgün kek, düzgün olmayan kek, heterojen kek ve eğimli kek. 

Şekil 4.16.’da bu grupların yüzdesel dağılımı sunulmaktadır. Şekil 4.15.’te verilen 

sınıflandırmaya yönelik Şekil 4.16.’da grafik özeti verilmiştir. 

 

Şekil 4.16. Liyofilize kültürlerde gözlemlenen kek morfolojisi tiplerinin oransal dağılımı 

Buna göre en yüksek oran, %39,6 ile düzgün kek kategorisine aittir. Bu, liyofilizasyon 

işleminin belirli bir oranda kontrollü ve tekrarlanabilir bir şekilde yürütülebildiğini 

göstermektedir. Buna karşın, %33 oranında düzgün olmayan kek morfolojisi ve %20,8 

oranda ise heterojen kek morfolojisi gözlemlenmiştir; bu durum vial-içi veya vial-arası ısı 

aktarımı farkları gibi proses kaynaklı fiziksel varyasyonlara işaret edebilir. Eğimli kek ise 

%6,6 gibi daha düşük bir oranda görülmüş olup, bu durum genellikle vial–raf temasındaki 

düzensizliklere veya raf yerleşim pozisyonuna bağlı olarak gelişebilmektedir [142, 143]. 
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4.5. Veri Tabanı Geliştirme 

Bu çalışmada geliştirilen veri tabanı, Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü 

FoodOmics Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu (HUFCC) bünyesindeki mikroorganizmalara 

ait fenotipik ve moleküler karakterizasyon verilerinin güvenli, erişilebilir ve sürdürülebilir 

şekilde saklanmasını mümkün kılacaktır. Uluslararası kabul görmüş veri tabanı sistemleri 

(ATCC, DSMZ, Westerdijk Institute) temel alınarak oluşturulan bu web tabanlı platform, 

laboratuvar ölçeğinde dağınık halde bulunan suş verilerinin merkezi ve sistematik biçimde 

yönetilmesini sağlayacaktır.  

Veri tabanı sayesinde, kültür koleksiyonuna ait tüm suşlar dijital olarak arşivlenmiş; 

kullanıcılar için hızlı erişim, karşılaştırma ve analiz imkânı sunan bir altyapı 

oluşturulmuştur. Ayrıca, bu yapı sayesinde hem araştırma süreçlerinin verimliliği artmış 

hem de veri bütünlüğü güvence altına alınmıştır. Bu dijital dönüşüm, kültür koleksiyonunun 

yalnızca mevcut ihtiyaçlara yanıt vermesini değil, aynı zamanda ileride yapılacak disiplinler 

arası çalışmalarda referans veri kaynağı olarak işlev görmesini de mümkün kılmaktadır. 

Mikroorganizmalara ait temel bilgilerin yanı sıra, koleksiyonda yer alan her bir suşla ilişkili 

olarak daha önce yürütülmüş yüksek lisans/doktora tezleri, yayımlanmış bilimsel makaleler 

ile sunulmuş poster ve sözlü bildiriler de sistematik biçimde veri tabanına entegre edilmiştir. 

Bu bütüncül yaklaşım, ilgili suşların akademik ve endüstriyel bağlamda nasıl 

değerlendirildiğini ortaya koymakta; kullanıcıya potansiyel uygulama alanlarına dair fikir 

verici, güvenilir ve kaynak temelli bir katalog sunmaktadır. Böylelikle geliştirilen sistem, 

yalnızca bir veri depolama aracı olmanın ötesine geçerek, kültür koleksiyonunun aktif 

biçimde değerlendirilmesine imkân tanıyan fonksiyonel bir bilimsel altyapı haline gelmiştir. 

Genel olarak değerlendirildiğinde, geliştirilen mikrobiyel veri tabanı hem bilimsel hem de 

kurumsal sürdürülebilirlik açısından önemli bir adım olarak öne çıkmakta; Türkiye’deki 

kültür koleksiyonlarının dijital dönüşümüne yönelik örnek teşkil edecek bütünleşik bir 

model sunmaktadır [7, 29, 188, 189]. 
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4.5.1. Verilerin Sınıflandırılması ve Hazırlanması  

HUFCC’ye dâhil edilen her bir suş, yalnızca karakterizasyon amacıyla değil, aynı zamanda 

veri tabanına entegre edilmek üzere bağımsız ve bütüncül birer veri birimi olarak 

değerlendirilmiştir.  

Her suşa ait veriler; morfolojik, fizyolojik, biyokimyasal ve moleküler analiz sonuçlarına 

dayalı olarak sistematik biçimde sınıflandırılmış ve standart bir yapıya dönüştürülmüştür. 

Veri hazırlama sürecinde koloni ve hücre morfolojisi, saklama koşulları, geçmiş deneysel 

işlemler ve varsa suşlara yönelik endüstriyel ve akademik kullanım öyküsü gibi çok sayıda 

parametre detaylı olarak belgelenmiştir. Elde edilen tüm bilgiler, içerik bütünlüğü ve veri 

standardizasyonu açısından küratörlük ilkeleri doğrultusunda kontrol edilerek dijital sisteme 

aktarılmıştır. 

Hazırlanan veri setleri, belirlenen kalite ölçütlerine göre doğrulanmış ve veri tabanına uygun 

formatta sunuma hazır hâle getirilmiştir. Tüm suşlar, Hacettepe Üniversitesi Gıda 

Mühendisliği Bölümü FoodOmics Laboratuvarı’nda HUFCC adı altında saklanmakta ve 

ilgili referans dosyalarıyla birlikte sistemde yedekli olarak korunmaktadır. Verilerin 

hazırlanması ve kürasyonuyla ilgili akış şeması Şekil 4.17’de verilmiştir ve Graphviz Online 

kullanılarak hazırlanmıştır [7, 24, 29].  
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Şekil 4.17 HUFCC’de veri üretimi, kürasyon ve yayın sürecine yönelik iş akış şeması 
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Şekil 4.17’de HUFCC veri akış sürecini ve bileşenlerini gösteren bir iş akış şeması yer 

almaktadır. Süreç üç ana aşamadan oluşmaktadır: Veri Toplama–Entegrasyon–

Yükleme, Kürasyon–Doğrulama ve Web Arayüzü–Erişim–Arşivleme. İlk aşamada, 

laboratuvarda suşlara ait meta veriler, morfolojik ve biyokimyasal veriler, moleküler 

analizler (ITS, LSU, RPB2), MALDI-TOF MS çıktıları, görseller ve güvenlik 

değerlendirmeleri üretilir. Bu veriler, ikinci adımda tür adlarının belirlenmesi, NCBI 

erişim numaralarının eklenmesi, referans materyal düzeni ve eksik veri kontrolü ile 

standartlaştırılır. Üçüncü adımda veriler, HUFCC veri tabanına (hufccdb) meta veri, 

sonuç, görsel ve PDF formatında RMS belgeleriyle birlikte yüklenir. Kürasyon–

Doğrulama aşamasında kayıt kontrolü, güncelleme/revizyon ve yeniden onay işlemleri 

yapılır. Son aşamada, web arayüzü aracılığıyla koleksiyon verileri kullanıcı erişimine 

sunulur; suş detayları, barkod görselleri, dizi ve analiz sonuçları, indirilebilir veriler 

ve yayın bağlantıları paylaşılır. Ayrıca veri tabanı düzenli olarak arşivlenir ve 

yedeklenir. 

Koleksiyona dâhil edilen her bir suş için; temel bilgiler, morfolojik ve diğer tanımlama 

verileri, moleküler karakterizasyon sonuçları, saklama biçimi, NCBI erişim numarası 

ve işlem prosedürü gibi bilgileri içeren “Standart Referans Materyal Belgesi” 

hazırlanmıştır. Bu belgeler, suşlara ait verilerin bütüncül ve standart bir formatta 

sunulmasını sağlamakta; kullanıcıların ilgili bilgilere sistem üzerinden kolaylıkla 

erişmesine imkân tanımaktadır. 

Ayrıca, her bir suş için tanımlayıcı ve ayırt edici nitelikte barkod görselleri Python 

yazılımıyla oluşturulmuş; bu barkodlar belgeye entegre edilerek görsel tanımlama 

desteklenmiştir. Barkod üretiminde kullanılan Python koduna EK 1.6’da verilmiştir. 

Örnek bir belge Şekil 4.18’de sunulmuştur [189, 190].  
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    Şekil 4.18. HUFCC veri tabanı standart referans materyal belgesi örneği 
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4.5.2. Dijital Formatlama ve Kodlama   

HUFCC’de yer alan suşlara ait veriler, .csv (Comma-Separated Values) uzantılı dosya 

formatında yapılandırılmış olup bu yapı sayesinde hem sade bir veri girişi sağlanmış 

hem de web tabanlı sistem tarafından kolaylıkla okunabilir bir veri akışı 

oluşturulmuştur.  İlgili .csv dosyasında yer alan veriler EK.2.23’te verilmiştir. Her bir 

satır, koleksiyona dâhil edilen tekil bir suşu temsil etmekte; her bir sütun ise ilgili suşa 

ait belirli bir fenotipik, genotipik veya karakteristik özelliği tanımlamaktadır. Bu yapı 

hem veri tabanı entegrasyonunda hem de kullanıcı arayüzünde sistematik ve bütüncül 

bir erişim imkânı sunmuştur. 

Sütunlar (Veri Kategorileri) CSV dosyasında yer alan her sütun, belirli bir veri 

kategorisini temsil etmektedir: 

1. Strain_Name – Suşun tam bilimsel adıdır. Örneğin: Metschnikowia pulcherrima 

2. Strain_Code_(HUF) – Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği FoodOmics 

Laboratuvarı Kültür Koleksiyonu (HUFCC) tarafından verilen özgün suş kodudur. 

Örnek: HUF17M3E22117 

3. Other_Collection_Number – Aynı suşun farklı uluslararası kültür koleksiyonlarında 

kayıtlı olması durumunda ilgili koleksiyon kodudur (örneğin: ATCC, DSMZ, RSKK 

gibi). 

4. NCBI_Accession_Number – Suşa ait NCBI (National Center for Biotechnology 

Information) verilerine erişim numarasıdır. Genetik doğrulama ve karşılaştırmalı 

analizler için referans sağlar. Örnek: PV819416 

5. Culture_Form – Suşun saklama ve dağıtım biçimini tanımlar. Örnek: Lyophilized 

culture (liyofilize kültür). 

Satırlar (Suş Bazlı Bilgi Birimleri) Veri dosyasında her bir satır, yukarıda belirtilen 

sütunlara karşılık gelen bilgilerle birlikte tek bir suşa ait detaylı kaydı temsil 

etmektedir. Aşağıda, örnek bir satırın içerdiği veriler sunulmuştur: 

• Strain_Name: Metschnikowia pulcherrima 

• Strain_Code_(HUF): HUF17M3E22117 

• Other_Collection_Number: - 

• NCBI_Accession_Number: PV819416 
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• Culture_Form: Lyophilized culture, glycerol stock 

Aşağıda, PHP tabanlı sistemin temelini oluşturan kod yapıları ve bu kodların ne 

amaçla kullanıldığına dair açıklamalar yer almaktadır. Kodlar hem veri tabanı 

bağlantısının sağlanması hem de suşlara ait bilgilerin kullanıcı arayüzünde düzgün 

ve işlevsel biçimde sunulması amacıyla yapılandırılmıştır. Bu bölümde verilen 

bilgiler, sistemde kullanılan header, nav, footer gibi genel bileşenlerden, veri 

kartlarının dinamik biçimde oluşturulmasına kadar çeşitli modülleri kapsamaktadır. 

Web tabanlı sistemin oluşturulmasında kullanlan kodlar EK 2.’de verilmiştir. 

Koleksiyon Verilerine Erişim 

Arama İşlevi – searchStrain.php 

Web arayüzü üzerinden koleksiyonda bulunan mikroorganizmalara ulaşmak isteyen 

kullanıcılar, arama kutusunu kullanarak ilgili suş adını veya HUF kodunu 

girebilmektedir. Bu işlem, sayfanın yeniden yüklenmesini gerektirmeden arka planda 

AJAX aracılığıyla searchStrain.php dosyasına yönlendirilir. 

Bu dosya, kullanıcıdan gelen terimi alarak veri tabanında (hufccdb) Strain_Name ve 

Strain_Code_(HUF) sütunlarında eşleştirme yapar. Eşleşen kayıtlar; taksonomik ad, 

suş kodu ve varsa referans materyal belgesi PDF dosyasına ait bağlantı içeren bir 

tablo halinde kullanıcıya sunulur. 

Arama işlemi: 

• Küçük-büyük harf duyarsızdır. 

• Maya ve bakteri kayıtları ID numarasına göre ayrıştırılır. 

• Güvenli sorgu yapısı (prepared statement) kullanılarak çalışır. 

Kullanıcı dostu bu yapı, hızlı ve güvenli bir sorgulama imkânı sunarak veri tabanında 

etkin gezinmeyi sağlar. 

Detaylı Suş Bilgileri – getStrainDetails.php 

Kullanıcı, listelenen suşlardan birine tıkladığında, sayfa içinde küçük bir pencere 

(modal) açılır. Bu pencereyi oluşturan içerik, getStrainDetails.php dosyası tarafından 

dinamik olarak üretilmektedir. Bu dosyanın işlevi, seçilen suşun benzersiz ID 

numarasını alarak veri tabanındaki tüm ilgili bilgileri çekmek ve bunları şık, tablolu 

biçimde sunmaktır. 
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Bu işlem şu adımları içerir: 

1. ID Kontrolü: Geçerli bir ID girilmemişse, işlem durdurulur ve hata mesajı verilir. 

2. Veri Tabanı Bağlantısı: Güvenli bağlantı kurulur, bağlantı hatalarında 

kullanıcıya genel mesaj gösterilir. 

3. Veri Sorgulama: Belirtilen ID’ye ait tekil kayıt sorgulanır. 

4. Alan Eşleştirme ve Filtreleme: Kullanıcıya gösterilmesi gerekmeyen teknik 

alanlar gizlenir. Diğer alanlar, okunabilir başlıklarla eşleştirilir. Örneğin: 

o Strain_Name → Strain Name (italik biçimde) 

o NCBI_Accession_Number → NCBI Accession Number 

5. Tablo Biçimlendirme: HTML tablosu, Bootstrap uyumlu bir yapı ile 

biçimlendirilir; satır renkleri ve yazı stiliyle okunabilirlik artırılır. 

Yapısal Katman: Ortak Sayfa Bileşenleri  

Web sitesinin yapısal sürdürülebilirliği ve kurumsal bütünlüğü, tüm sayfalarda 

tekrar eden temel bileşenlerin ayrı dosyalar hâlinde hazırlanıp her sayfaya dinamik 

biçimde entegre edilmesiyle sağlanmıştır. Bu amaçla kullanılan header.php, 

nav.php ve footer.php adlı dosyalar, ilgili yapısal bölümlerin merkezi olarak 

yönetilmesini mümkün kılar. Böylece hem kod tekrarının önüne geçilmiş hem de 

güncellemelerin tek bir noktadan yapılması sağlanmıştır. 

header.php — Üst Yapı Tanımlayıcı  

Bu dosya, tüm sayfalarda ortak olan HTML <head> bileşenlerini ve üst görsel 

düzeni tanımlar. İçeriğinde şunlar yer alır: 

• Sayfa başlığı (title), favicon, Google Fonts bağlantısı ve stil dosyalarının 

(.css) çağrılması, 

• Sayfanın üst kısmında Hacettepe Üniversitesi logosu, koleksiyon başlığı ve 

laboratuvar ismiyle oluşturulan kurumsal tanıtım bloğu. 

Bu yapı sayesinde tüm sayfalarda görsel ve teknik olarak bir örneklik sağlanmakta, 

kurumsal kimlik korunmaktadır. 
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nav.php — Navigasyon Menüsü 

Bu dosya, web sitesinin ana gezinme çubuğunu tanımlayan yapıdır. Kullanıcıların 

site içerisinde hızlı ve kolay bir şekilde yönlendirilmesini sağlamak üzere sabit 

olarak her sayfaya entegre edilmiştir. Menü öğeleri görsel ikonlarla desteklenmiş 

ve kullanıcı deneyimi artırılmıştır.  

• Home: Ana sayfaya dönüş sağlar. 

• About: Koleksiyonun amacı, laboratuvar ve ekip hakkında bilgi verir. 

• Collection & Databases: Maya ve bakteri koleksiyonlarına ait veritabanlarına 

erişim sunar. 

• Bioinformatics: Genetik analiz ve biyoinformatik içeriklerin bulunduğu teknik 

sayfaları içerir. 

• Facilities: Laboratuvar altyapısı ve olanakları hakkında bilgi sunar. 

• Publications: Koleksiyonda yer alan suşlara ilişkin bilimsel yayınlara yer verir. 

• Contact: İletişim ve ulaşım bilgilerini içerir. 

Bu yapı, nav.php dosyasında tanımlanmış olup tüm sayfalara PHP include 

yöntemiyle eklenmiştir. Böylece yeni bir sayfa eklendiğinde veya menüde 

değişiklik gerektiğinde yalnızca nav.php dosyasının düzenlenmesi yeterlidir. Bu 

merkezi yapı, sitenin sürdürülebilirliğini ve bütünlüğünü sağlar. Menü ayrıca 

mobil uyumlu hâle getirilmiş olup farklı cihazlarda erişilebilirliği destekler. 

footer.php — Alt Bilgi Alanı  

Sayfanın en alt kısmında sabit olarak yer alan bu bileşen, aşağıdaki bilgileri 

barındırır: 

• Fakülte ve bölüm ismi, iletişim bilgileri, telif ve kullanım hakları gibi sabit 

metinler, 

• Harita bağlantısı, e-posta ya da diğer yönlendirmeler için bağlantılar. 

Bu bileşen, sitenin kurumsal bütünlüğünü tamamlayıcı bir yapı sunmakta ve 

kullanıcıya güven veren bir son izlenim oluşturmaktadır. 
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Bu ortak yapısal katmanlar sayesinde, site yönetimi hem daha sürdürülebilir hâle 

getirilmiş hem de kullanıcı deneyimi açısından profesyonel bir görünüm elde 

edilmiştir. 

Stil ve Etkileşim Katmanı (CSS – JS)  

Bu katman, sitenin görsel bütünlüğünü ve kullanıcı deneyimini (UX) sağlayan 

özel CSS ve JavaScript dosyalarından oluşur. Her sayfaya özgü tasarım detayları 

ve etkileşimler bu katmanla yönetilir. 

aboutstyle.css  

about.php sayfasına özgü stil dosyasıdır. Sayaçlar, başlıklar ve içerik kutularının 

görünümünü belirler. Mobil uyum ve yazı tipi ayarları içerir. 

               contact.css 

• contact.php sayfasında kullanılan kartların tasarımını tanımlar. Koyu mavi zemin, 

sarı ikonlar, yuvarlatılmış köşeler ve responsive yapı içerir. 

• locationstyle.css 

Harita ve konum bilgisinin düzenli görünümünü sağlar. Başlık hizalama ve kutu 

düzenlemeleri içerir. 

• aboutscript.js: 

Sayfa yüklendiğinde çalışan sayaç animasyonlarını yönetir. Küçük ama etkili bir 

görsel hareket sağlar. 

  Arayüz Katmanı: Ana Sayfalar ve İşlevsel Akış 

       Bu katman, kullanıcıların sistemle doğrudan etkileşim kurduğu tüm sayfalardan 

oluşur. Sayfalar; veriye erişim, görsel sunum, içerik bilgilendirmesi ve kullanıcı 

yönlendirmesi işlevleriyle hem bilgilendirici hem de sistematik olarak 

bütünleştiricidir. 

   index.php 

Web sitesinin giriş ve yönlendirme sayfasıdır. 

• Giriş paragrafı, butonlar ve açıklayıcı başlıklarla kullanıcıyı diğer sayfalara 

yönlendirir. 

• Menü harici ilk erişim noktasıdır. 
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 Kullanıcının ilk izlenimini oluşturur ve tüm sistemin "ana kapısı" işlevini 

görmektedir. 

about.php 

Laboratuvarın misyonu ve barındırdığı mikrobiyel zenginlik hakkında bilgi verir. 

• Sayaç animasyonları ve görsel bileşenler aboutscript.js ile desteklenmiştir. 

• Renk paleti ve tipografi aboutstyle.css ile tanımlanmıştır. 

location.php 

          Laboratuvarın fiziksel adresinin ve konum bilgilerinin yer aldığı kısımdır.Google 

Maps entegrasyonuyla Açık adres, ulaşım bilgisi ve görselleştirilmiş harita içerir. 

Ziyaret veya numune gönderimi gibi fiziksel erişim ihtiyacını karşılamaya 

yöneliktir. 

   contact.php 

     İletişim bilgilerinin modern kart stilinde sunulduğu sayfadır. Telefon, e-posta, 

web ve fiziksel adres aynı kutuda gösterilir. Kurumsal ulaşılabilirliği estetik bir 

biçimde sunar. 

services.php — Analiz ve Destek Hizmetleri 

Laboratuvarın sunduğu mikrobiyolojik analiz, üretim ve danışmanlık 

hizmetlerinin listelendiği sayfadır. 

• Dış paydaşların, araştırmacıların ve kurumların başvurabileceği hizmetler 

detaylıca tanımlanır. 

• Sayfa, koleksiyonun yalnızca bilgi sağlayan değil, aktif hizmet sunan bir 

araştırma altyapısı olduğunu vurgular. 

contract-research.php — Kurumsal İş Birliği Sayfası 

Üniversite-sanayi iş birliklerine dair sözleşmeli araştırma modelinin tanıtıldığı 

sayfadır. 

• Sunduğu açıklamalar statiktir, ancak ortak şablonlar üzerinden dahil edilmiştir. 

• HUFCC’nin profesyonel dış iş birliklerine açık ve kurumsal yönünü 

belgelendirir. 

staff.php — Laboratuvar Ekibi 
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HUFCC’de görevli araştırmacıların tanıtıldığı sayfadır. 

• Bootstrap grid/kart yapısı ile kişi kartları sunulur. 

• Her kartta isim, rol, iletişim bilgileri ve araştırma alanı gibi bilgiler bulunur. 

• Sayfa, koleksiyonun arkasındaki bilimsel insan gücünü görünür kılarak güven 

oluşturur. 

yeast-collection.php & bacteria-collection.php 

• Koleksiyon veri tabanının kullanıcıya sunulan arayüzü, iki ayrı fakat yapısal 

olarak benzer arama sayfası üzerinden işlev görmektedir. Bu sayfalardan ilki, 

yeast-collection.php adıyla anılan ve veritabanındaki ID numarası 59 veya 

daha küçük olan maya suşlarını filtreleyen bir yapıdır. Diğeri ise bacteria-

collection.php dosyasıdır ve ID numarası 60 veya üzeri olan laktik asit 

bakterilerini (LAB) listelemektedir. 

• Her iki sayfa, arka planda searchStrain.php adlı PHP betiğiyle çalışmakta; bu 

dosya, JavaScript destekli AJAX çağrıları yoluyla çalıştırılarak, kullanıcı 

sorgularına hızlı ve sayfa yenilemesi olmadan cevap verebilen bir yapı 

sunmaktadır.  

• Arama kutusuna girilen terim, HUF kodu ve taksonomik isim alanlarında küçük-

büyük harf duyarsız biçimde taranarak filtrelenmiş sonuçlar getirilir. 

• Kullanıcı, sonuçlar tablosundan bir suşa tıkladığında, getStrainDetails.php 

dosyası devreye girerek ilgili suşa ait tüm detayları dinamik biçimde bir modal 

pencere içinde görüntüler. Bu yapı, Bootstrap CSS kütüphanesiyle responsive 

(mobil uyumlu) bir tasarımla bütünleştirilmiş; kullanıcı dostu ve şık bir arayüzle 

sunulmuştur. Ayrıca, sistemde CAT adında sabit bir kategori değişkeni 

kullanılarak maya ve bakteri sayfaları arasındaki filtreleme davranışları net 

biçimde ayrıştırılmıştır.Sonuç olarak, bu iki sayfa birlikte, koleksiyondaki 

hufcc.csv verisini kullanıcıya aratılabilir, filtrelenebilir ve etkileşimli bir formatta 

sunarak arayüz katmanının temel bileşenini oluşturmaktadır. 

            bioinformatics.php 

Biyoinformatik analizde kullanılan programlara ve ilgili internet bağlantılarına 

yer verilen içerik sayfasıdır. 
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• BLAST, hizalama, model seçimi, filogenetik ağaç çizimi gibi başlıklara yer verir. 

• İçerik MEGA, ITOL gibi araçlarla yapılan uygulamalar hakkında bilgilendirmeye 

yönelik hazırlanmıştır. 

Bu sayfa, kültür koleksiyonunda yer alan suşların karakterizasyonunda kullanılan 

araçların tanıtımını hedefler ve bu konuda bir model oluşturur. 

identification.php – Suş Tanımlama Sürecinin Bilimsel Altyapısı 

Bu dosya, HUFCC koleksiyonuna dahil edilen mikroorganizmaların tanımlanma 

süreçlerini açıklayan bilgi ve yöntem katmanıdır. Kullanıcıya görsel olarak sunulan 

“Strains Identification Pipeline” infografiği ile tüm tanımlama süreci; kültürün 

yeniden canlandırılmasından suş düzeyinde tanımlamaya kadar adım adım takip 

edilebilecek biçimde gösterilmiştir. Bu yapı, web sitesi kullanıcılarının 

koleksiyondaki suşların nasıl tanımlandığını anlamalarına yardımcı olmakta ve 

koleksiyonun bilimsel geçerliliğini desteklemektedir. 

Akademik Katkı ve Uygulama Çıktıları 

Aşağıda yer alan üç kod sayfası, HUFCC’de yer alan suşların farklı endüstriyel, 

biyoteknolojik ve akademik alanlarda materyal olarak kullanıldığınu belgelemektedir. 

thesis.php  

Bu dosya, HUFCC kültür koleksiyonunda yer alan suşların materyal olarak 

kullanıldığı yüksek lisans ve doktora tezlerini dinamik bir şekilde sunar. Amaç, 

koleksiyona ait mikroorganizmaların farklı uygulama alanlarındaki bilimsel 

katkılarını görünür kılmak ve referans teşkil etmektir. 

• Her tez, kapak görseli, başlık ve “View Thesis” bağlantısıyla birlikte kart yapısında 

sunulmuştur. 

• Görsel olarak dikkat çekici ve kullanıcı dostu bir arayüz sağlanmıştır. Kartlar 

responsive yapıdadır ve etkileşimlidir. 

• Tez başlıkları İngilizce verilmiştir; akademik görünürlük amacıyla italik yazım 

kurallarına (ör. tür adları) dikkat edilmiştir. 

• Her tez, HUFCC koleksiyonundaki suşların farklı alanlardaki (gıda fermantasyonu, 

biyoteknoloji vb.) kullanımlarını yansıtır. 
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presentations.php  

HUFCC’de yer alan suşların materyal olarak kullanıldığı sözlü ve poster bildirilerini 

dinamik bir şekilde sunar. Amaç, koleksiyona ait mikroorganizmaların farklı 

uygulama alanlarındaki bilimsel katkılarını görünür kılmak ve referans teşkil etmektir. 

• Sunumlar başlık, görsel ve bağlantı içeren kartlarla gösterilir. 

• Responsive yapıda tasarlandığından mobil uyumludur. 

• Koleksiyonun bilimsel iletişim ve paylaşım yönünü yansıtır. 

publications.php 

HUFCC’de yer alan suşlarla yapılan bilimsel makaleleri dinamik bir şekilde listeler. 

Amaç, koleksiyonun literatüre olan katkısını belgelemek ve araştırmacılar için 

referans kaynağı sunmaktır. 

 

• Yayınlar; başlık ve bağlantı içeren kartlarla sunulur. 

•  Mobil uyumlu ve okunabilir yapıda tasarlanmıştır. 

• Kültür koleksiyonun akademik çıktılarla ilişkilendirilmesini sağlar. 

      Yukarıda verilen bilgilerin bir özeti şeklinde HUFCC web sitesinin kodlama 

altyapısının genel özeti Çizelge 4.11.’de verilmiştir. 
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    Çizelge 4.11. HUFCC web tabanlı sistemi: bileşenler, işlevler ve teknik özellikler [29] 

Bileşen / Sayfa Temel İşlev Teknik Özellikler 

CSV verisi 
Suşlara ait verilerin yapısal 

olarak düzenlenmesi 

Her satır bir suşu, sütunlar ise 

tanımlayıcı özellikleri temsil eder 

searchStrain.php 

Arama kutusuyla veri 

tabanında filtreli sorgu 

yapılması 

AJAX destekli, büyük-küçük harf 

duyarsız, güvenli sorgu (prepared 

statement) 

getStrainDetails.php 
Suşlara ait detayların modal 

pencere ile gösterilmesi 

ID ile kayıt sorgulanır, Bootstrap 

uyumlu HTML tablo ile sunum 

yapılır 

Yapısal Bileşenler 

(header, nav, footer) 

Sayfa bütünlüğü, kurumsal 

yapı ve merkezi güncelleme 

imkânı sağlar 

PHP include yöntemiyle tüm 

sayfalara bütünleşmiş, responsive 

yapı 

CSS / JS (Özel stil ve 

etkileşim dosyaları) 

Sayfalara özel görsel tasarım 

ve animasyon sağlama 

Mobil uyumlu (responsive), renk-

tema ve hareket efektleri içerir 

Ana Sayfalar (index, 

about, contact, location) 

Tanıtım, iletişim, konum 

gibi temel bilgilendirme 

alanları 

Google Maps, kart yapısı, sayaç 

animasyonları ile desteklenmiş 

görseller 

Collection Sayfaları 

(yeast & bacteria) 

Aranabilir ve filtrelenebilir 

maya / bakteri veri tabanı 

arayüzü 

AJAX ile dinamik veri çekme, 

modal detay pencereleri, CAT 

filtresiyle ayrım 

Hizmet / İş Birliği 

(services, contract-

research) 

Dış paydaşlara yönelik 

hizmetlerin tanıtımı 

Statik açıklamalar, kurumsal iş 

birliği modeli 

staff.php 
Araştırmacı kadrosunun 

tanıtımı 

Bootstrap kart yapısıyla sunulan 

kişi bilgileri 

bioinformatics.php 
Kullanılan genetik analiz 

yazılımlarının tanıtımı 

BLAST, MEGA, ITOL gibi 

araçlara bağlantılar 

identification.php 

Suş tanımlama sürecinin 

bilimsel temellere dayalı 

anlatımı 

“Identification Pipeline” 

infografiği ile desteklenmiş içerik 
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4.5.3. Yazılım Altyapısı ve Platform Seçimi  

Bu çalışmada, HUFCC’ye ait verilerin dijitalleştirilmesi ve erişilebilir bir arayüzde 

sunulması amacıyla geliştirilen sistem hem yazılım tasarımı hem de kullanıcı deneyimi 

açısından bütüncül bir çözüm sunmuştur. Başlangıçta Microsoft Excel üzerinde 

yapılandırılan veri şeması, süreç içerisinde MySQL tabanlı ilişkisel veri tabanı yapısına 

dönüştürülmüş; PHP destekli web altyapısıyla entegre edilerek veri akışı sağlanmıştır. 

Kullanıcıların suş bilgilerine filtrelenebilir, aratılabilir ve indirilebilir formatlarda 

erişebilmesi; sistemin hem işlevselliğini hem de kullanılabilirliğini ortaya koymaktadır. 

Gerçek zamanlı veri sunumu, veri doğruluğu ve erişim hızındaki iyileşmelerle birlikte; 

manuel yöntemlere kıyasla önemli ölçüde zaman tasarrufu ve hata azaltımı sağlanmıştır. 

Yazılım altyapısının barındırılması (hosting) ve veri tabanı erişimi için Hacettepe 

Üniversitesi'nin sunucu ve ağ kaynakları kullanılmış; böylece sistemin kurumsal güvenliği 

ve sürdürülebilirliği desteklenmiştir. Elde edilen bu dijital altyapı, yalnızca mevcut proje 

için değil, benzer kültür koleksiyonu girişimleri için de ölçeklenebilir ve sürdürülebilir bir 

model ortaya koymaktadır. 

HUFCC platformunun teknik geliştirme sürecinde, kodlama dili olarak PHP tercih edilmiş 

ve tüm kodlama altyapısı Visual Studio Code editörü üzerinde yapılandırılmıştır. Veri tabanı 

entegrasyonu ilk etapta XAMPP ve phpMyAdmin üzerinden test edilmiş; daha sonra 

DBeaver aracı aracılığıyla uzak veri tabanı bağlantısı kurulmuş ve hufcc.csv dosyasındaki 

suş bilgileri sistem veri tabanına aktarılmıştır. Sunucu bağlantısı ve dosya transferi işlemleri 

FileZilla programı ile gerçekleştirilmiş; web sayfası üzerinde gerekli bileşenlerin 

çalışabilirliği sağlanmıştır. HUFCC, Google Chrome, Mozilla Firefox ve Internet Explorer 

gibi yaygın tarayıcılarla uyumlu şekilde çalışmakta olup, responsive tasarımı sayesinde 

mobil cihazlarla da tam uyumluluk göstermektedir. Platforma https://hufcc.hacettepe.edu.tr/ 

adresinden erişilebilmektedir. Web platformunun içeriği hakkında bazı görseller Şekil 

4.19’da verilmiştir.

https://hufcc.hacettepe.edu.tr/
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Şekil 4.19. HUFCC web platformu [24, 29] 

 (a)  HUFCC ana sayfa ekran görüntüsü. Kullanıcıları karşılayan giriş paneli, laboratuvar kültür koleksiyonunun genel tanıtımı ve platformun amacına yönelik açıklamalar içermektedir;  (b) Maya suşu arama ekranı. 

Takson adına göre filtreleme yapılarak ilgili suşlara ait HUF kodu, takson bilgisi ve referans materyal erişim bağlantıları sunulmaktadır ;  (c) Analiz araçları arayüzü. NCBI BLAST, MEGA11, DnaSP gibi genetik analiz 

yazılımlarına yönlendirme sağlayan simgesel menü tasarımı gösterilmektedir. ; (d) Sunulan hizmetler menüsü. Laktik asit bakterisi izolasyonu, kültür tanımlama, DNA analizi gibi laboratuvar hizmetleri ve maya suşlarına 

yönelik işlemler sıralanmıştır. ; (e) İlgili bilimsel yayınlar bölümü. Koleksiyonda yer alan suşların kullanıldığı çalışmalara dayanan akademik yayınlar, başlık ve özet görselleri ile sunulmaktadır. ; (f) İletişim ve konum 

bilgileri paneli. Hacettepe Üniversitesi Gıda Mühendisliği Bölümü FoodOmics Laboratuvarı’nın adresi, iletişim numaraları ve harita tabanlı konum bilgisi gösterilmektedir.
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Veri tabanı yapısının kavramsal düzeyde kurgulanması sürecinde, HUFCC platformuna 

özgü bir Entity-Relationship Diagram (ERD) tasarımı oluşturulmuştur. ERD, sistemde 

yer alan tabloların birbirleriyle olan ilişkilerini ve içerdiği alanları görselleştirerek, veri 

tabanının mantıksal bütünlüğünü sağlamada kritik rol oynar. Şekil 4.20’de gösterilen 

Strain tablosu, HUFCC veri tabanının temel varlığıdır ve her bir mikrobiyel suşa ait 

tanımlayıcı bilgileri içerecek şekilde yapılandırılmıştır. 

 

Şekil 4.20. HUFCC veri tabanı ERD diyagramı 

Söz konusu ERD diyagramı, koleksiyonda yer alan suşların işlendiği ve tanımlayıcı 

niteliklerinin saklandığı hufcc.csv dosyası temel alınarak oluşturulmuştur. Bu dosyada 

yer alan sütunlar analiz edilerek ilişkisel veri tabanı mimarisine dönüştürülmüş ve 

normalizasyon ilkelerine uygun biçimde modelleme gerçekleştirilmiştir [29, 191]. 
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Strain tablosunda yer alan alanlar ve veri işlevleri aşağıdaki gibidir: 

• id (PK): Her suş için sistem tarafından otomatik atanan birincil anahtardır (INT). 

• Strain_Name: Suşun bilimsel (taksonomik) adını içerir; arama ve filtrelemede 

kullanılır. 

• Strain_Code_(HUF) (UQ): HUFCC’ye özgü suş kodudur; tekrarına izin verilmez. 

• Other_Collection_Number: Suş başka koleksiyonlarda yer aldıysa, ilgili 

numarayı belirtir. 

• NCBI_Accession_Number: NCBI’de kayıtlı genetik dizilere ait erişim 

numarasını içerir. 

• Culture_Form: Suşun fiziksel saklama biçimini tanımlar (örneğin liyofilize 

kültür). 

• pdf_path: Suşla ilgili PDF formatındaki belgenin sistemdeki yolunu gösterir. 

Şekil 4.21’de gösterilen pop-up arayüz ekranı, kullanıcıların HUFCC veri tabanında 

kayıtlı olan belirli bir suşa ilişkin temel bilgilere hızlıca erişmesini sağlayan dinamik bir 

modüldür. Sistem; arama kutusuna girilen taksonomik ad veya HUFCC koduna göre 

veri tabanında sorgulama yapmakta ve ilgili kayıtları Strain tablosundaki alanlara 

karşılık gelen içeriklerle birlikte bu pencerede sunmaktadır. 

 

Şekil 4.21. HUFCC suş arama sayfası pop-up ekranı örneği  

Görselde örnek olarak Saccharomyces cerevisiae türüne ait, HUF16MIC0003 kodlu bir 

suşa ilişkin bilgiler yer almaktadır. Bu bilgiler; suşun bilimsel adı (Strain_Name), 

HUFCC içi tanımlayıcı kodu (Strain_Code_(HUF)), başka bir koleksiyondaki referans 

numarası (Other_Collection_Number), genetik veriye ait NCBI erişim numarası 



 

 161 

(NCBI_Accession_Number) ve fiziksel saklama formu (Culture_Form) gibi veri tabanı 

alanlarından doğrudan çekilmektedir. 

Bu yapı, Şekil 4.20’de gösterilen ERD diyagramındaki alanlarla birebir uyumludur ve 

veri tabanı ile web arayüzü arasındaki bütünlüğü somut şekilde yansıtmaktadır. Böylece 

kullanıcı, veri tabanındaki karmaşık yapıya doğrudan müdahale etmeksizin, önceden 

yapılandırılmış veri şeması sayesinde sade, anlaşılır ve anlık bilgiye erişim imkânı elde 

etmektedir. 

Şekil 4.22’de gösterilen genel mimari şema, veri tabanı destekli çevrim içi biyoinformatik 

platformların temel bileşenlerini ve istemci-sunucu etkileşimlerini özetlemektedir. Bu 

yapı, HUFCC dijital veri tabanının arka plan işleyişini modellemek açısından da oldukça 

benzer bir mantıkla çalışmaktadır.  

Kullanıcı (yönetici, veri giriş operatörü veya son kullanıcı), istemci arayüzü üzerinden 

HTTP/HTTPS protokolü ile bir sorgu gönderdiğinde, bu istek web sunucusunda (Apache) 

karşılanır ve ilgili PHP modülleri tarafından işlenir. PHP betikleri aracılığıyla 

yapılandırılan sistem, gelen kullanıcı sorgusunu MySQL veri tabanına yönlendirir; 

ardından alınan yanıt, işlenmiş ve uygun formatta kullanıcıya geri sunulur. 

HUFCC platformunda kullanılan bu yapı; veri girişi, suş sorgulama, filtreleme, PDF 

referans materyali görüntüleme gibi işlemlerin gerçek zamanlı ve güvenli bir şekilde 

yürütülmesini sağlar. Ayrıca, Şekil 4.22’deki örnekte de görüldüğü gibi, kullanıcı kimlik 

doğrulama işlemleri yalnızca veri giriş ve düzenleme yetkisine sahip olanlar için zorunlu 

tutulmuştur. HUFCC sistemi de benzer biçimde, yetkilendirilmiş kullanıcılar için veri 

güncelleme ve içerik yönetim izinleri ile sınırlandırılmıştır.  

Kullanıcı arayüzü JavaScript, jQuery ve AJAX tabanlı olarak yapılandırılmış; HTML ile 

desteklenen arayüz katmanı sayesinde mobil ve masaüstü cihazlarda uyumlu, hızlı ve 

sezgisel bir deneyim sunulmuştur. Dosya sistemi tarafında PDF, CSV ve görsel 

formatların sunucuya güvenli şekilde aktarımı FileZilla ile sağlanmış; arka uçta Linux 

tabanlı sunucuda barındırılan PHP uygulamaları ile bütünlük oluşturulmuştur. 

Bu bütünleşik yapı sayesinde hem veri güvenliği hem de sistem performansı optimize 

edilmiş; aynı zamanda uluslararası örneklerle uyumlu, sürdürülebilir bir web tabanlı 

mikrobiyel koleksiyon altyapısı inşa edilmiştir. İlgili Şekil 4.22’de verilmiştir. 
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Şekil 4.22. HUFCC web altyapısının istemci-sunucu temelli veri akışı ve veri madenciliği 

yaklaşımıyla işleyen genel sistem mimarisi [29, 192]  

 

 

 

 

 



 

 163 

Şekil 4.22’de verilen sistem mimarisinin açıklaması aşağıda verilmiştir.  

İstemci Katmanı  

• Admin (Yönetici): Kayıt onayı, güncelleme, kullanıcı ve entegrasyon ayarları gibi 

tüm yönetim işlemlerini yapar. 

• Veri Giriş Operatörü: Laboratuvar çıktıları (suş meta verisi, görsel, PDF/RMS, 

dizi dosyası vb.)’nı standart forma uygun biçimde yükler. 

• Son Kullanıcı (Araştırmacı/Ziyaretçi): Arama yapar, suş detaylarını görüntüler, 

analiz sonuçlarını ve belgeleri indirir. 

• Erişim yolu: Bilgisayar/tablet/telefon üzerinden HTTPS ile güvenli bağlantı 

kurar. 

Güvenlik Katmanı 

• Firewall/WAF: Sistemi dış saldırılara ve kötü niyetli isteklere karşı korur. 

• HTTPS/TLS: Kullanıcı ile sunucu arasındaki tüm veri trafiğini şifreler. 

• Kimlik doğrulama & yetkilendirme: Giriş (kullanıcı adı/şifre, gerekirse 2FA) ve 

rol tabanlı yetkiler (admin–operatör–ziyaretçi). 

• Oturum ve kayıt (log): Erişim ve işlem günlükleri denetim izi için tutulur. 

Uygulama ve Web Sunucusu 

• Kullanıcı Arayüzü (HTML/CSS/JS): Arama, listeleme, suş kartı, indirme ve 

bağlantı ekranları. 

• Uygulama Mantığı / API (PHP, Ajax/jQuery): 

• İstekleri işler, veritabanına SQL sorguları gönderir, dosyaları çağırır. 

• NCBI/WDCM gibi dış bağlantıları oluşturur. 

• Dosya Yönetimi: Görseller (PNG/JPG), raporlar (PDF/RMS), tablolar (CSV), dizi 

dosyaları (FASTA/AB1) gibi içerikleri saklar ve sunar. 

Analiz Sonuçlarının Sunumu 

Laboratuvar/biyoinformatik ortamda önceden üretilmiş barkod görseli, tablo ve raporlar 

burada gösterilir ve indirilebilir. 
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Veri Tabanı Sunucusu (MySQL/DBeaver – hufccdb) 

• İçerik: Suş meta verileri, dizi kayıtları (ITS/LSU/16S vb.), analiz sonuçları, 

kullanıcı & erişim kayıtları. 

• İşleyiş: Uygulama mantığı veritabanına sorgu gönderir → sonuç döner → 

arayüzde gösterilir. 

• Yönetim aracı: DBeaver vb. istemcilerle bakım/gözlem yapılabilir. 

• Veri bütünlüğü: Zorunlu alanlar, yabancı anahtarlar ve standart kodlar (ör. HUF 

kodu, erişim numarası) korunur. 

Dış Entegrasyonlar 

• NCBI/GenBank: Dizilerin erişim numaralarına (accession) doğrudan bağlantı 

verilir (link-out). 

• WDCM / ECCO / MIRRI: Koleksiyonun kurumsal kaydı ve standartlara uygun 

görünürlüğü sağlanır. 

• Arşivleme ve Yedekleme (iki katmanlı güvence) 

Lokal Yedek: 

• rsync: Dosyaları senkronize eden araç; sadece değişen parçaları kopyaladığı için 

hızlı ve verimlidir. 

• mysqldump: Veritabanını metin-tabanlı SQL yedeği olarak dışa aktarır. 

• Bulut Yedek (Google Drive/S3): Lokal yedekler belirli aralıklarla eşitlenir; olası 

arıza/kayıpta geri yükleme yapılır. 

• Geri dönüş planı: İhtiyaç halinde dosyalar rsync yedeğinden, veriler mysqldump 

dosyasından geri yüklenir. 

Uçtan uca akışın kısa özeti 

Kullanıcı HTTPS üzerinden istekte bulunur → Güvenlik katmanı doğrular → arayüz 

isteği uygulama mantığına iletir → Veritabanından veri ve dosya sistemi içeriği çekilir 

→ Sayfa oluşturulur → NCBI/WDCM bağlantıları sunulur → 

Tüm veri ve dosyalar düzenli olarak lokal + buluta yedeklenir. 

Bu maddelerle şeklin anlattığı mimari, güvenli erişim, düzenli veri saklama, uluslararası 

görünürlük ve sağlam yedekleme üzerine kurulu, web’de analiz çalıştırmadan analiz 

çıktılarının güvenilir sunumunu merkezine alan bir yapı olduğunu gösterir. 
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4.5.4. Mikrobiyel Kaynak Merkezi Entegrasyonu ve Sürdürülebilirlik 

HUFCC bünyesinde geliştirilen dijital veri tabanı, yalnızca mevcut araştırma ihtiyaçlarına 

yanıt vermeyi değil; aynı zamanda koleksiyonun uzun vadeli sürdürülebilirliğini, 

kurumsal kapasitesinin artırılmasını ve ulusal-uluslararası düzeyde etkin bir kaynak 

haline getirilmesini hedeflemektedir. Bu sistem, HUFCC’nin mikrobiyel biyolojik 

kaynak merkezi (mBKM) olma hedefi doğrultusunda tasarlanmış; koleksiyon yönetimi, 

dijital arşivleme, veri etiketleme, araştırma çıktılarının bütüncül takibi ve dış paydaşlarla 

stratejik iş birlikleri kurulması için gerekli teknik ve organizasyonel altyapıyı 

sunmaktadır. Bu doğrultuda, HUFCC hem akademik hem de endüstriyel ve kamusal 

paydaşların erişimine açık, güvenilir ve sürdürülebilir bir kaynak olarak konumlanmıştır. 

Bu nedenle, 4 Temmuz 2025 tarihi itibarıyla HUFCC, Dünya Kültür Koleksiyonları Veri 

Merkezi’ne (WDCM) resmî olarak kaydettirilmiş ve “WDCM Registered Number: 1325” 

numarası ile tanımlanmıştır. Bu gelişme, koleksiyonun uluslararası alanda tanınırlığını 

güçlendirmekte; aynı zamanda bilgi paylaşımı, materyal değişimi ve ortak projeler gibi 

çok yönlü iş birliği fırsatlarını destekleyen bir ağın parçası olmasını sağlamaktadır. 

Aşağıda Şekil 4.23’te WDCM portalında HUFCC’nin bilgi ekranı verilmiştir [193]. İlgili 

sayfaya 28.8.2025’te erişilmiştir. 

  

Şekil 4.23. HUFCC’nin WDCM portalındaki bilgi sayfası
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5. YORUM 

Mikrobiyel kültür koleksiyonları; gıda güvenliği, biyoteknoloji, endüstriyel 

mikrobiyoloji ve araştırma faaliyetleri için temel bir altyapı olup, biyolojik 

çeşitliliğin korunması ve sürdürülebilir kullanımı açısından kritik öneme sahiptir. 

Kültür koleksiyonlarının sistematik olarak yönetilmesi ve ulusal/uluslararası 

standartlara uygun işletilmesi hem bilimsel güvenilirlik hem de endüstriyel 

uygulamalarda izlenebilirlik için zorunludur. 

Türkiye’de, laboratuvar ölçeğinde yapılandırılmış ve standartlara uyumlu kültür 

koleksiyonlarının sayısı yetersizdir. Mevcut koleksiyonlarda uzun vadeli koruma 

yöntemleri, verilerin standartlaştırılması ve paydaşlara açık erişim gibi konularda 

eksikler bulunmaktadır. Uluslararası görünürlük ve küresel ağlara entegrasyon 

düzeyinin düşük olması, bilimsel etkileşim ve kaynak paylaşımını 

sınırlandırmaktadır. 

Dünya genelinde de kültür koleksiyonu verilerinin dijital ortama aktarılması ve web 

tabanlı platformlar üzerinden paylaşılması, biyolojik kaynakların sürdürülebilir 

yönetimi ve araştırmalara entegrasyonu açısından geliştirilmesi gereken önemli bir 

alandır. 

       Bu kapsamda yapılan değerlendirmeler ile aşağıdaki sonuçlara varılmıştır: 

• HUFCC koleksiyonundaki maya ve bakteri suşları, uygun besiyeri ve inkübasyon 

koşullarında canlandırılarak morfolojik ve biyokimyasal olarak 

değerlendirilmiştir. Mayalarda sekiz cinse ait suşların makro ve mikroskobik 

özellikleri literatürle karşılaştırılmış, uyumsuz veya canlandırılamayanlar elenmiş 

ve 78 suş sonraki aşamalara alınmıştır. Laktik asit bakterilerinde morfoloji, Gram 

boyama, glukoz fermantasyon ve katalaz testleri uygulanmıştır. Tanımlanmamış 

suşlar ise ileri moleküler analizlere dâhil edilmiştir. Bu aşamada 22 LAB suşu 

belirlenmiş, referans suşlar doğrudan eklenmiş ve doğrulanan tüm stoklar üçer 

paralel gliserol kültüründe uzun süreli saklamaya alınmıştır.  

• Maya suşları içinde NCBI’a daha önceki çalışmalarda [104] kaydedilmiş ve 

morfolojik değerlendirme sonucu S.cerevisiae’yla uyumsuz olduğu tespit edilen 

3 suş çalışma kapsamına çıkartılmıştır. Kayıtlı olan 19 S.cerevisiae suşu dizi 

analizine dahil edilmemiştir. Geriye kalan 56 suşla dizi analizi 
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gerçekleştirilmiştir. Bakteri türleri için 22 suş ve 15 izolat dizi analizine dahil 

edilmiştir fakat izolatlar daha sonra dahil edildiği için DNA izolasyon ve jel 

elektroforezi verilerine yer verilmemiştir. 

• Maya grubunda 56 ve bakteri grubunda 22 adet suş ve 15 adet izolatın DNA 

izolasyonu yapılmıştır. Elde edilen DNA’ların sonraki moleküler analizler için 

kalite açısından uygun olduğu saptanmıştır. 

• DNA izolasyonu yapılan 56 maya suşunun ITS1–ITS4 primerleri ile çift yönlü 

PCR amplifikasyonu gerçekleştirilmiş ve elde edilen diziler NCBI veri tabanında 

BLAST analizi ile karşılaştırılmıştır. Suşların büyük kısmı, özellikle 

Saccharomyces cerevisiae ve Metschnikowia pulcherrima, %98–100 benzerlik 

oranı ile eşleşmiş; %99 ve üzeri benzerlik gösterenler “yüksek güvenli tekil 

tanımlama” kategorisine alınmıştır. Toplam 11 suşta (%19,64) BLAST sonucu 

elde edilememiş olup, bunun PCR verimi, DNA kalitesi veya saflaştırma 

hatalarından kaynaklandığı değerlendirilmiştir. Bu grupta yer alan 

HUF16M2K10011 suşu, biyokimyasal testlerle Yarrowia lipolytica olarak 

doğrulanmıştır. Çalışma sonunda, önceki NCBI kayıtlarıyla birlikte koleksiyona 

Saccharomyces cerevisiae (38 suş), S. cerevisiae var. boulardii (2 suş), 

Metschnikowia pulcherrima (8 suş), Naganishia uzbekistanensis (3 suş), 

Priceomyces carsonii (3 suş), Wickerhamomyces anomalus (2 suş), ayrıca 

Hanseniaspora uvarum, Solicoccozyma aeria ve Yarrowia lipolytica (1’er suş) 

olmak üzere toplam 59 maya suşu kazandırılmıştır. Bu set, yaygın türlerin yanı 

sıra biyoteknolojik açıdan önemli nadir türleri de içermektedir. 

HUFCC’de yer alan bakteri suşlarının tür tayini amacıyla, 27F ve 1492R primer çifti 

kullanılarak çift yönlü PCR amplifikasyonu yapılmış, elde edilen diziler NCBI veri 

tabanında BLAST analizi ile karşılaştırılmıştır. Bazı suşlar rastgele örnekleme 

yöntemiyle ikinci kez dizilenerek ilk tanımlamaların doğruluğu kontrol edilmiştir. 

• Toplam 37 bakteri suşunun BLAST analizi sonucunda, 18 suş (%48,65) %99 ve 

üzeri benzerlik oranı ile tek türle eşleşmiş ve tür düzeyinde net olarak 

tanımlanmıştır. Bu grupta, dizi analiziyle belirlenen Enterococcus faecalis (12 

suş) ve Enterococcus faecium (3 suş) ile daha önceki tanımları doğrulanan 

Limosilactobacillus fermentum, Lacticaseibacillus paracasei, Pediococcus 

pentosaceus, Lactococcus lactis, Lacticaseibacillus rhamnosus ve 

Levilactobacillus brevis türleri yer almaktadır. Üç suş (%8,11) doğrulayıcı 
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yeniden sekanslama sonucunda aynı türle eşleşmiş ve ilk tanımlamaları 

doğrulanmıştır (E. faecalis). Dört suş (%10,81) ise %99’un üzerinde benzerlik 

göstermesine rağmen birden fazla yakın türle eşleşmiş ve bu durumun 

Lactobacillus cinsinde türler arası yüksek 16S rDNA benzerliği veya referans 

eksikliğinden kaynaklandığı değerlendirilmiştir. Bu grupta yer alan 

HUF18ZN3R2029 kodlu suş, tür-spesifik qPCR ile Lactobacillus helveticus 

olarak doğrulanmış ve HUF24ZN3R2030 kodlamasıyla koleksiyona dahil 

edilmiştir. On iki suş (%32,43) için ise PCR verim düşüklüğü veya DNA kalitesi 

gibi teknik nedenlerle BLAST sonucu elde edilememiştir. 

• Koleksiyonda yer alan bakteri türleri; Limosilactobacillus fermentum (1 suş), 

Lacticaseibacillus paracasei (1 suş), Levilactobacillus brevis (1 suş), 

Pediococcus pentosaceus (1 suş), Lactococcus lactis (1 suş), Lacticaseibacillus 

rhamnosus (1 suş), Lactobacillus helveticus (1 suş), Enterococcus faecium (3 suş) 

ve Enterococcus faecalis (12 suş) olarak belirlenmiştir. Ayrıca, dizi analizine tabi 

tutulmadan referans olarak koleksiyona eklenen Streptococcus thermophilus (ST-

BODY-1), Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus (LB-12), Lactobacillus 

acidophilus (nu-trish® LA-5®) ve Bifidobacterium animalis subsp. lactis 

(HN019) suşları bulunmaktadır. Böylece HUFCC’ye 26 bakteri suşu 

kazandırılmıştır. Maya suşlarıyla beraber toplamda 85 mikrobiyel suş, 

HUFCC’nin mikrobiyel biyoçeşitliliğini yansıtmaktadır. 

• Bu çalışmada NCBI’a kaydedilen maya suşları (34 suş) – ITS bölgesine dayalı 

filogenetik analiz, türler arası ilişkileri yüksek doğrulukla ortaya koymuştur. 

Suşların çoğu Ascomycota (n=30) geri kalanıysa Basidiomycota (n=4) şubesinde 

yer almıştır. 

• S. cerevisiae (n=16) ve P. carsonii (n=3) kısa dal uzunlukları ve yüksek bootstrap 

değerleriyle genetik olarak homojen bulunmuş, koleksiyon içinde öngörülebilir 

performans potansiyeli taşımaktadır. 

• M. pulcherrima (n=8) ve W. anomalus (n=2) tür içi genetik çeşitlilik göstererek 

fonksiyonel alt gruplar barındırma olasılığı sergilemiştir. 

• N. uzbekistanensis, H. uvarum ve S. aeria ise yüksek uyumlu, özel fenotipik-

genetik profilleri ile model tür potansiyeli taşımaktadır. 

• Bu çalışmada NCBI’a kaydedilen bakteri suşları (n=21) – 16S rRNA bölgesine 

dayalı filogenetik analiz, tüm suşların Bacillota şubesinde, Bacilli sınıfında ve 
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Lactobacillales takımı içinde yer aldığını doğrulamıştır. Bu takım altında 

Lactobacillaceae, Enterococcaceae ve Streptococcaceae olmak üzere üç farklı 

aile ve yedi tür temsil edilmektedir.E. faecalis ve E. faecium, yüksek bootstrap 

(>0.90) ve düşük dal uzunluklarıyla yüksek tür içi homojenlik sergilemiştir. 

• P. pentosaceus ve L. brevis referanslara göre anlamlı genetik farklılık taşımış; 

özellikle P. pentosaceus, uzun dal uzunluğu ile belirgin ayrışma göstermiştir. 

• L. lactis, veri setindeki en yüksek genetik uzaklıklardan birine sahip olup 

potansiyel varyant olasılığı taşımaktadır. 

HUFCC koleksiyonu, hem genetik olarak homojen türleri (standart performans ve 

güvenilirlik için kritik) hem de fonksiyonel çeşitlilik potansiyeli yüksek türleri 

barındırmasıyla stratejik bir bilimsel ve uygulama değeri sunmaktadır. 

• HUFCC’de yer alan ve NCBI’a kaydedilen maya ve bakteri suşlarında yapılan 

genetik polimorfizm ve p-mesafe analizleri, tür içi genetik çeşitliliğin türler 

arasında farklılık gösterdiğini ortaya koymuştur. Saccharomyces cerevisiae 

suşlarında LSU D1/D2 bölgesi yüksek polimorfizm (S = 50, Hd = 0,857, π = 

0,07916) ve geniş p-mesafe aralığı (0,00–0,37) ile anlamlı tür içi ayrışma 

sergilemiş, bazı suşlar filogenetik olarak uzak konumlanmıştır. ITS bölgesi ise 

sınırlı polimorfizm (S = 4, Hd = 0,708, π = 0,02174) ile temel ayrımı sağlamış 

ancak derin çözümlemede yetersiz kalmıştır. 

• Metschnikowia pulcherrima suşları yüksek haplotip çeşitliliği (Hd = 1,000) ve 

indel varyasyonları ile dikkat çekmiş, Priceomyces carsonii’de varyasyon düşük 

(p-mesafe = 0,002) bulunmuştur. Naganishia uzbekistanensis suşları farklı 

haplotip profilleri taşımış (Hd = 1,000), ancak p-mesafe düşük kalmıştır. 

Wickerhamomyces anomalus için tek suş değerlendirilmiş ve indel profili 

belirlenmiştir. 

• Bakterilerde Enterococcus faecalis sınırlı haplotip çeşitliliği (Hd = 0,318, π = 

0,00078) ve düşük p-mesafe değerleri (0,000–0,009) ile homojen yapı sergilemiş; 

yalnızca bir suş nispeten uzak konumlanmıştır. Enterococcus faecium suşlarında 

ise 16S rRNA dizileri tamamen özdeş bulunmuştur. 

• Genel olarak LSU bölgesi, özellikle S. cerevisiae’de tür içi çözünürlük sağlamış; 

ITS bölgesi çoğu maya türünde sınırlı çeşitlilik göstermiştir. Bakterilerde 16S 

rRNA düşük varyasyon sunmasına rağmen taksonomik doğruluk korunmuş ve tür 

içi genetik yapı hakkında önemli veriler elde edilmiştir. 
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Maya suşlarında liyofilizasyon öncesi canlı hücre sayıları 7,11–8,08 log kob/mL 

aralığında değişmiş, ortalama değer 7,72 log kob/mL ve medyan 7,70 log kob/mL 

olarak hesaplanmıştır. Liyofilizasyon sonrasında canlılık 7,00–7,78 log kob/mL 

aralığında bulunmuş, ortalama değer 7,38 log kob/mL’ye düşmüştür. Otuz günlük 

depolama sonunda ise canlı hücre sayıları 6,66–7,95 log kob/mL aralığında değişmiş, 

ortalama değer 7,45 log kob/mL ve medyan 7,44 log kob/mL olarak belirlenmiştir. 

Otuz günlük depolama sonrasında rastgele seçilen 12 bakteri suşunda canlı hücre 

sayıları 8,86–9,69 log kob/mL aralığında değişmiştir. Ortalama değer 9,49 log 

kob/mL, medyan 9,6 log kob/mL ve standart sapma 0,25 log kob/mL olarak 

hesaplanmıştır.  

Liyofilizasyon aşamasında, HUFCC’de yer alan 59 maya suşundan 55’i ile 26 bakteri 

suşundan 20’si liyofilize edilmiştir. Ayrıca, referans olarak temin edilen 5 suşun 

liyofilize kültürleri viallere aktarılarak koleksiyona dahil edilmiştir. Böylece, 

HUFCC’de toplam 80 suşa ait liyofilize kültür elde edilmiştir. 

Liyofilizasyon sonrası saflık kontrolü, kültürlerin kontaminasyondan arî olduğunu 

doğrulamak amacıyla yapılmış; yalnızca dört suşun (HUF16M3H11101 – S. 

cerevisiae, HUF17M3E21115 ve HUF17M3F21127 – P. carsonii, HUF16M2K10001 

– Y. lipolytica) saf olmadığı tespit edilmiştir. Bu suşlar koleksiyona yalnızca gliserol 

stok olarak dâhil edilmiştir. Morfolojik değerlendirmede, liyofilize kültür kekleri dört 

grupta sınıflandırılmıştır: düzgün kek (%39,6), düzgün olmayan kek (%33), heterojen 

kek (%20,8) ve eğimli kek (%6,6). En yüksek oranın düzgün kek olması, işlemin belirli 

ölçüde kontrollü ve tekrarlanabilir yürütüldüğünü gösterirken; düzgün olmayan ve 

heterojen kekler proses kaynaklı fiziksel varyasyonlara, eğimli kek ise genellikle vial–

raf temasındaki düzensizliklere işaret etmektedir [42, 111, 142, 143].   

HUFCC bünyesinde, koleksiyon verilerinin standart, erişilebilir ve sürdürülebilir 

şekilde yönetilmesi için MySQL tabanlı ilişkisel veri tabanı ve PHP destekli web 

platformu geliştirilmiştir. Web sitesine https://hufcc.hacettepe.edu.tr adresinden 

ulaşılabilmektedir. 
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     Sonuç olarak, bu tez çalışması; Türkiye’de mikrobiyel biyoçeşitliliğin korunması, 

standartlara uygun olarak yönetilmesi ve ulusal–uluslararası erişime açık sürdürülebilir 

bir kültür koleksiyonu altyapısının geliştirilmesi açısından model olma niteliği 

taşımaktadır.  

HUFCC bünyesinde fenotipik, biyokimyasal ve moleküler karakterizasyonu 

tamamlanmış 85 maya ve bakteri suşu, liyofilizasyon ve kriyojenik korumayla uzun süreli 

korunmuş, tür düzeyinde tanımlanarak MySQL tabanlı veri tabanı ve web platformu 

aracılığıyla erişime açılmıştır. Koleksiyon, hem endüstriyel uygulamalarda güvenilirlik 

sağlayan genetik olarak homojen türleri hem de araştırma ve ürün geliştirme potansiyeli 

yüksek genetik çeşitlilik barındıran türleri içermektedir. 

Gelecek çalışmalarda, koleksiyon kapsamının artırılması ve tür çeşitliliğinin doğa ve gıda 

kaynaklarından elde edilecek yeni izolatlar ile farklı ekosistemlerden sağlanacak 

mikroorganizmalarla zenginleştirilmesi planlanmaktadır.  

Yapılan çalışmalarla birlikte laboratuvar ölçeğinde sürdürülebilir bir kültür 

koleksiyonunun devamlılığının sağlanması ve ulusal-uluslararası iş birlikleri aracılığıyla 

küresel mikrobiyel kültür ağına katkı sunulması hedeflenmektedir. Koleksiyonun 

sürdürülebilirliği için gliserol stokları yılda bir, liyofilize kültürler iki yılda bir 

yenilenecek; biyoinformatik verilerle suş envanteri güncellenerek bakım maliyetleri 

kontrol altında tutulacaktır. 
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EKLER 

EK 1.1 Maya Suşlarına ait DNA İzolasyon Kalite Verileri 

Suş Kodu (HUF) 
Nükleik Asit 

Miktarı (ng/µl) 
A260/A280 

16M1C0002 20,15 2,3 

16M1C0003 30,75 1,98 

16M1C0004 20,75 1,95 

16M3H11104 20,55 2,3 

17M3H21208 27,8 2,1 

18M3B21008 30,2 1,92 

18M3B21010 44,65 1,93 

18M3C21001 30,65 2,0 

18M3C21010 21,8 2,02 

18M3D21001 20,45 2,0 

18M3E21007 12,8 1,7 

18M3F21012 20,2 2,2 

18M3G21009 23,4 2,3 

18M3J21008 21,8 2,3 

18M3K21007 21,95 2,1 

18M3L21008 23,95 2,2 

22B1C0001 23,25 2,1 

16M3A11002 23,65 2,0 

16M3B11020 22,8 2,0 

16M3B11023 24,15 2,0 

16M3C11034 23,2 2,1 

16M3D11049 23,1 1,95 

16M3D11052 21,95 2,1 

16M3G11089 22,55 2,0 

17M3C21050 24,1 1,99 

17M3C31064 23,25 2,00 

17M3D31090 22,9 2,05 

17M3E21115 29,65 1,88 

17M3E22117 13,15 1,91 

17M3F21123 2,2 2,1 

17M3F21125 35,26 1,7 

17M3F21127 27,6 1,98 

17M3F31135 23,6 1,8 

17M3G31152 21,95 2,1 

17M3H21174 29,5 1,87 

17M3H21175 22,15 1,88 

17M3H22179 26,84 1,89 

17M3H21200 22,6 2,01 

17M3H21212 17,75 1,96 

16M3B11016 23,85 2,02 

17M3D32092 25,8 1,93 

17M3E21110 23,25 2,2 

17M3F21128 23,15 1,85 

17M3H22218 23,45 2,1 
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16M2K10003 22,35 1,99 

16M2K10009 33,9 1,98 

16M2K10010 28,25 2,1 

16M3A11003 22,5 2,0 

17M3F31139 23,7 1,99 

17M3F32141 29,35 1,7 

17M3H21173 34,9 1,94 

17M3A21001 38,5 1,83 

17M3A32019 29,95 1,92 

16M3A12012 28 2,01 

17M3D31087 25,45 2,2 

16M2K10011 44,15 1,88 

 

EK 1.2 Bakteri Suşlarına ait DNA İzolasyon Kalite Verileri 

Suş Kodu (HUF) Nükleik Asit 

Miktarı (ng/µl) 

A260/A280 

19ZN1R1001 32,75 1,93 

19ZN1R1002 23,35 1,99 

18ZN4R1011 22,15 1,86 

18ZN5R1018 22,3 2,0 

19ZN1M1001 44,75 1,91 

19ZN2M1012 40,3 1,92 

19ZN2M1013 36,75 1,9 

19ZN4M1027 30,6 1,89 

19ZN6M1035 41,2 1,91 

19ZN7M1039 34 1,93 

19ZN7M1043 43,7 1,9 

19ZN10M1058 30,35 1,9 

18ZN5R2031 23,45 2,08 

18ZN1M1002 24,6 1,91 

22BDT2034 33,6 1,96 

19ZN1R1013 26,95 1,75 

18ZN2R1004 24,8 1,97 

19ZN3R1008 24,1 1,94 

18ZN9R2019 41,5 1,92 

19ZN3R1010 29,75 1,81 

19ZN5R1017 34,65 1,87 

 



 

 188 

EK 1.3. – Maya Suşlarına ait Dizi Verileri 

Suş Kodu 

Kodu 

(HUF) 

1.Sekans Verisi 2.Sekans Verisi 

ITS1-ITS4 

primerleri ile 

yapılan Sanger 

Dizileme Sonuçları 

 

16M1C0002 

 

GAACGCCCATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTG

AGGGTCATTTCCTTTTCAAACCTTTTGTTTGGTAGGGAGTGATACTT

TTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTT

TTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAGTAC

GGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTATACTGAG

CGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACAAT

GTTCTTAAAGTTGACCTCAAATCA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

 (%99.67) 

16M1C0003 

 

GGGCCCGAGGGTAACAAACACAAACAATTTTATTTATTCATTAAAT

TTTTGTCAAAAACAAGAATTTTTGTAACTGGAAATTTTAAAATATTA

AAAACTTTCAACAACGGATCTTTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAAC

GCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAATC

ATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGC

ATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTCAAACATTCTGTTTGGTAGT

GAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTG

GATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTAT

AATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTT

TTT 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.05) 

16M1C0004 

 

CTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAGAAATTTAATAAT

TTTGAAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACT

GGGCAAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAA

GTGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAAC

GGTGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAA

TACAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCAT

TCGAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTA

TTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTA

AAATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGT

GAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGG

GGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTA

GTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGG

ATGTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCA

AGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTTATAC

TGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAA

CAATGTTCTTAAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGAGTACCCGCTGA

ACTTAAGCATATCATA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.88) 

16M3H11104 
TCGAGGTCAACTTTAAGAACATTGTTCGCCTAGACGCTCTCTTCTTAT

CGATAACGTTCCAATACGCTCAGTATAAAAAAGATTAGCCGCAGTTG
- 

Saccharomyces 

cerevisiae 
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GTAAAACCTAAAACGACCGGTACTTTGCATTATACCTNCAAGCACGC

AGAGAAACCTCCTCTTTGTGAAAAAAAAAA 

(%97.62) 

22B1C0001 

CCTTTCCGTAGGGTGACCTGCGGAAGGATCATTAAAGAAATTTAATAAT

TTTGAAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTG

GGCAAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAG

TGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACG

GTGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAAT

ACAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATT

CGAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTAT

TCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTA

AAATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGT

GAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGG

GGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTA

GTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGG

ATGTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCA

AGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTTATAC

TGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAA

CAATGTTCTTAAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGAGTACCCGCTGA

ACTTAAGCATATCAGTAA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.88) 

 

18M3C21001 

TTTGAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTG

GGCAAGAAGACAAGAGATGGAAAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAG

TGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACG

GTGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAA

TACAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGC

ATTCGAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCT

ATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAAAA

TATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGA

ACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAAT

CATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGC

ATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGG 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.81) 

18M3D21001 

GGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATTTATTCATTAAAT

TTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAAAATATTA

AAAACTTTCAACAACGGATCTTTTGGTTTTCGCATCGATGAAGAACG

CAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAATCAT

CGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGC

CTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTCAAACATTTTGTTTGGTAGTGAGTGAT

ACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTT

TTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAGTACGGT

CGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTATACTGAGCGTATT

GGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACAATGTTCTTA

AAGTTGACCTC 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.39) 

18M3F21012 

GTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTTT

TGGTTTTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGT

GAATTGCAGAATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCCCATTGCG

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.27) 
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CCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTC

AAACATTTTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATT

GCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCG

TGCTTGAGGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGC

GGCTAATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAG

AGAGCGTCTAGGGCGAACAATG 

18M3G21009 

ATGGGAGTTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTA

TAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTT

TTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAG

GCGAACAATGTTCTTAAAGTTGACCTCAAATCAGGTAGGA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%100) 

18M3J21008 

TCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTG

CAGAATTCCGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCCCATTGCGCCCCTTG

GTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTCAAACAT

TTTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCC

TTTTCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGA

GGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATC

TTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGT

CTAGGCGAACAATGTTCTTAAAGTTG 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.46) 

18M3K21007 

TTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAGAAATTTAATAATT

TTGAAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTG

GGCAAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAG

TGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACGG

TGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAATA

CAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATTC

GAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTATT

CATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAA

AATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGT

GAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGG

GGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTA

GTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGG

ATGTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCA

AGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTTATAC

TGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAA

CAATGTTCTTAAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGAGTACCCGCTGA

ACTTAAGCATATCAATAA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.88) 

18M3L21008 

AACACAAACAATTTTATTTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTT

TTGTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACAACGGATTTTT

TGGTTTTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGT

GAATTGCAGAATTCCGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCCCATTGCG

CCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTC

AAACATTTTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATT

GCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGT

GCTTGAGGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGG

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.17) 
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CTAATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAG

AGCGTCTAGGCGAACAATGTTCTTAAAGTTGACCTCAAATC 

16M3D11049 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAGAAATTTAATAATT

TTGAAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTG

GGCAAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAG

TGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACGG

TGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAATA

CAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATTC

GAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTATT

CATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAA

AATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGT

GAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGG

GGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTA

GTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGG

ATGTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCA

AGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTTATAC

TGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAA

CAATGTTCTTAAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGAGTACCCGCTGA

ACTTAAGCATATCATA 

- 

 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%100) 

16M3D11052 

TTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTGGGCAAGAAGACAAGAGAT

GGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAGTGCGCGGTCTTGCTAGGCT

TGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACGGTGAGAGATTTCTGTGCTTT

TGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAATACAACACACTGTGGAGTTT

TCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATTCGAGCAATCGGGGCCCA

GAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTATTCATTAAATTTTTGTCAA

AAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAA

CAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGC

GATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGA

ACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGC

GTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGA

GTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTCCAAAGA

GAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAA 

AATTTTGAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTT

TACTGGGCAAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGC

GCTTAAGTGCGCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTAT

TCCAAACGGTGAGAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAA

ACCGTTTCAATACAACACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACT

TTTTCTTTGGGCATTCGAGCAATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACA

CAAACAATTTTATCTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATT

TTCGTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACAACGGAT

CTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACG

TAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCA

CATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCA

TTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAG

TTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTCCAAAG

AGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAA 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%100) 

(%100) 

17M3F31135 

CTTTTTTTTGGGCCATTGGGCCAATGGGGGCCCAGGGGTAACAAACA

CAAACAATTTTATTTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTT

GTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTTTTG

GTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGA

ATTGCAGAATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCCCATTGCGCC

CCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTCAA

ACATTCTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCT

GGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGC

TTGAGGTATAATGCAAGTGCGGTCGTTATTAGGTTT 

TCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTG

AGGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCT

AATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAG

AGCGTCTAGGCGAACAATGTTCTTA 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%98.35) 

(%100) 

17M3H21200 
GGCAAGTAGCATGAGAGCTTTTACTGGGCAAGAAGACAAGAGATGG

AGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAGTGCGCGGTCTTGCTAGGCTTG
- 
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TAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACGGTGAGAGATTTCTGTGCTTTTG

TTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAATACAACACACTGTGGAGTTTTCA

TATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATTCGAGCAATCGGGGCCCAGAG

GTAACAAACACAAACAATTTTATCTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAA

CAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACA

ACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGA

TACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAATCATCGAATCTTTGAAC

GCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGT

CATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGT

TAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTCCAAAGAGA

GGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCA 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.83) 

17M3F21128 

GGAGTTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAA

TGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTA

TACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCG

AACGAATGTTGNCTTA 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%98.73) 

16M2K10003 

TCCGTAGGGTGACCTGCGGAAGGATCATTAAAGAAATTTAATAATTTTG

AAAATGGATTTTTTTGTTTTGGCAAGAGCATGAGAGCTTTTACTGGGC

AAGAAGACAAGAGATGGAGAGTCCAGCCGGGCCTGCGCTTAAGTGC

GCGGTCTTGCTAGGCTTGTAAGTTTCTTTCTTGCTATTCCAAACGGTGA

GAGATTTCTGTGCTTTTGTTATAGGACAATTAAAACCGTTTCAATACAAC

ACACTGTGGAGTTTTCATATCTTTGCAACTTTTTCTTTGGGCATTCGAGC

AATCGGGGCCCAGAGGTAACAAACACAAACAATTTTATCTATTCATT

AAATTTTTGTCAAAAACAAGAATTTTCGTAACTGGAAATTTTAAAAT

ATTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAG

AACGCAGCGAAATGCGATACGTAATGTGAATTGCAGAATTCCGTGAA

TCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCAGGGGG

CATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAACATTCTGTTTGGTAGTG

AGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTGCTGGCCTTTTCATTGGAT

GTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAG

TACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTTATACTG

AGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACA

ATGTTCTTAAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGAGTACCCGCTGAAC

TTAAGCATATCATAA 

- 

 

 

 

 

 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%99.88) 

16M3A11003 

TTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAG

TACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTATACTGA

GCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACGA

ATGTTCCTTAAAGTT 

- 

 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%98.76) 

17M3F32141 

CCCCTTGGTATTCCAGGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCCTTTTC

AAACCTTTTGTTTGGTAGTGAGTGATACTCTTTGGAGTTAACTTGAAATTG

CTGGCCTTTTCATTGGATGTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCT

TGAGGTATAATGCAAGTACGGTCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTA

ATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACGTTATCGATAAGAAGAGAGC

GTCTAGGCGAACAATG 

- 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%100) 
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17M3F21123 ND 

GTTTTTTTTTTCCAAAGAGAGGTTTCTCTGCGTGCTTGAGGTATAATGCAAGTACGG

TCGTTTTAGGTTTTACCAACTGCGGCTAATCTTTTTTATACTGAGCGTATTGGAACG

TTATCGATAAGAAGAGAGCGTCTAGGCGAACAATG 

Saccharomyces 

cerevisiae 

(%100) 

16M3B11016 

CAATAACACAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCG

CATCGATGAAGAAGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGA

CGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCC

CCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTT

GGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCC

CCATTCCTTCTCCTC 

TCAATAACACAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCT

CGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTT

GCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGG

GTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACC

TCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAA

GTTTTAGCCCCATTCCTT 

Metschnikowia 

pulcherrima 

. (% 99.60) 

(%100) 

16M3B11020 

ACTCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAATTGTTTTTAC

ACCCTTTTAGGCACAAACTCTAAATCTTAACCGTCAATAACACAATT

AAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAA

CGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTG

AATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCG

TGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGG

CCTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCATTCTTCTTCCT

CACCCTCGTAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGA

GGA 

TCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAATTGTTTTTAC

ACCCTTTTAGGCACAAACTTTAAATCTTAACCGTCAATAACACAAT

TAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAG

AACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATC

ATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGC

ATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCT

GCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCATT

CTTCTTCCTCACCCTCGTAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCAATCA

ATAAGCGGAGGAA 

 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%99.47) 

(%99.21) 

 

16M3B11023 

TGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAAATATTTTTACACCCTTTTAGGC

ACAAACTTTAAATTTTAACCGTCAATAACACAATTAAAAAACTTTCA

ACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTG

CGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACG

CACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGAT

ATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAAC

GGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCATTCTTTTTCCTCACCCTCGTAAG

ACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGG 

AACCGTCAATAACACAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTT

GGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATA

TGACTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCC

CCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTC

AAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAG

AATAAGTTTTAGCCCCCATTCCTTTTTCCTCACCTCGTAAGACTACC

CGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGA 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%98.10) 

(%99.00) 

 

16M3C11034 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAAAATTGTTTTTACAC

CCTTTTAGGCACAAACTCTAAATCTTAACCGTCAATAACTCAATTAA

AAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACG

CAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTAAT

CTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGG

GTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCT

AATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCATTCTTTTTCCTCAC

CCTCGTAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA

A 

CTGCGGAAGGATCATTAAAATTGTTTTTACACCCTTTTAGGCACAA

ACTTTAAATCTTAACCGTCAATAACTCAATTAAAAAACTTTCAACA

ACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGC

GATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACG

CACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCG

ATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATC

AACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCATTCTTTTTCCTCACCCTC

GTAAGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAA 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%98.68) 

(%98.63) 

16M3G11089 ND 

TCGTCAATAACACAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGT

TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGA

CTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCG

GGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAA

CCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAAT

AAGTTTAGCCCCAGCCTTTTCCTCACCCTCGT 

 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%99.61) 

 

17M3H21175 

TTAATAAAACTTTCTAACAACCGGATCTCTTGGTTCTCGCATCCGATG

AAGAAACGCAGCGGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTG

AATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAG

TTCAATTACTCAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTC

TCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACT

TGCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGG

GTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACC

Metschnikowia 

pulcherrima 

 (%97.37) 

 (%99.54) 
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GGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTC

CTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTA 

TCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAA

GTTTAGCCCCATT 

 

17M3H21212 

AAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAA

CGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTG

AATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCG

TGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGG

CCTAATATCAACGGCGCTAGAATAAG 

TCAATAACACAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCT

CGCATCGATGAAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTT

GCAGACGTGAATCATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGG

GTATTCCCCAGGGCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACC

TCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAA

GTTTTAGCCCC 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%100) 

. (%100) 

17M3E22117 

CAATTAAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATG

AAGAACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAAT

CATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGC

ATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGC

TTCGGCCTAATATCAACGGCGCTAGAATAA 

ND 

Metschnikowia 

pulcherrima 

 (%100) 

 

 

16M3A11002 

AAACTTTACATTTTAATCTTCAAAAACACAATAAAAAAACTTTCA

ACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAA

TTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTGAATCTTT

GAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGTGGG

TGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGC

CTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTAGCCCCAAT 

AAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAAC

GCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATCATTGA

ATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGGGCATGCGT

GGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGTCCTGCTTCGGC

CTAATATCAACGGCGCTAGAATAAGTTTTAGCCCCCATTCCTTCTTCC

TCACCCT 

Metschnikowia 

pulcherrima 

(%97.68) 

Metschnikowia sinensis 

Metschnikowia chrysoperlae 

Metschnikowia pulcherrima 

(%99.18) 

 

17M3C31064 

 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTGC

CAGCGCTTAACTGCGCGGCGAAATAAACCTTACACACAATGTTTTTT

GTTATTACAGGAACTTTTGCTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGG

CCAAAGGTTTAAACTAACTTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTGAA

ATGTCACTTTGTTGATTAAATTCAAAAAATCTTCAAAACTTTCAACAA

CGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGA

TAAGTAATATGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAAC

GCACATTGCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAGCGT

CATTTCTCTCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTTAGT

CGAACTAGGCGTTTGCTTGAAATGTATCGGCATGAGTGGTACTAGAT

TAGTGCTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAAT

AGTCTGATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCGGCCTAACAACAA

CAAACAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTA

AGCATATCAATAAGCGNNGGA 

 

- 

 

Priceomyces carsonii 

(%99.84) 

17M3D31090 

 

ATTTTTTTTTGGGCCTTTGGGCCATTGGGGGCCCAGGGGTAACAA

ACACAAACAATTTTATTTATTCATTAAATTTTTGTCAAAAACAAGA

ATTTTTGTAACTGGAAATTTTAAAATATTAAAAACTTTCAACAACGG

ATTTTTT GGTTTTC 

 

TTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAGATTGAATTATCATTGT

TGCTCGAGTTCTTGTTTAGATCTTTTACAATAATGTGTATCTTTATTGA

AGATGTGCGCTTAATTGCGCTGCTTCTTTAGAGTGTCGCAGTGAAAGT

AGTCTTGCTTGAATCTCAGTCAACGCTACACACATTGGAGTTTTTTTA

CTTTAATTTAATTCTTTCTGCTTTGAATCGAAAGGTTCAAGGCAAAAA

ACAAACACAAACAATTTTATTTTATTATAATTTTTTAAACTAAACCAA

AATTCCTAACGGAAATTTTAAAATAATTTAAAACTTTCAACAACGGA

TCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAATTGCGATAAGT

AATGTGAATTGCAGATACTCGTGAATCATTGAATTTTTGAACGCACAT

TGCGCCCTTGAGCATTCTCAGGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCC

Saccharomyces cerevisiae 

(%95.97) 

Hanseniaspora uvarum 

(%100) 
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TTCTCAAAAGATAATTTATTATTTTTTGGTTGTGGGCGATACTCAGGG

TTAGCTTGAAATTGGAGACTGTTTCAGTCTTTTTTAATTCAACACTTA

GCTTCTTTGGAGACGCTGTTCTCGCTGTGATGTATTTATGGATTTATTC

GTTTTACTTTACAAGGGAAATGGTAACGTACCTTAGGCAAAGGGTTG

CTTTTAATATTCATCAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGATTACCCGC

TGAACTTAAGCATATCAATAA 

 

17M3E21110 

TCTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGT

CTGTCGAGCTTGCTCACAGGCACATCATATCCATAACACCTGTGCA

CTTGTCGGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTATCCGTC

TACTTTACATAACAATTCTGTAACAAATGTAGTCTTATTATAATAATA

AAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAAACGC

AGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCAT

CGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCAGGAGCATG

CCTGTTTGAGTGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGATTGGTTAAAACC

TTTCTTTGGCTTGGATTTGGACGTTTGCCGATGATAAGTCGGCTCGTC

TTAAAAGTAATAGCTGGATCTGTCTCGCGACATGTTTGACTTGGCGT

AATAAGTATTTCGCTAAGGACATCTTCGGATGGCCGCGTTGCAAGA

CTAAAGACCGCTTTCTAATTCATTGATCTTCGGATTAATATTCTTGA

CATCTGGCCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATA

TCAATA AGGGGGAGG 

- 

Naganishia uzbekistanensis 

(%99.68) 

 

 

17M3H22218 

TCTTCCGTAGGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGTC

TGTCGAGCTTGCTCACAGGCACATCATATCCATAACACCTGTGCACTT

GTCGGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTATCCGTCTACTT

TACATAACAATTCTGTAACAAATATAGTCTTATTATAACATAATAAAA

CTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCG

AAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATC

TTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTG

AGTGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGATTGGTTAAAACCTTTCTTTGGC

TTGGATTTGGACGTTTGCCGATGATAAGTCGGCTCGTCTTAAAAGTAA

TAGCTGGATCTGTCTCGCGACATGGTTTGACTTGGCGTAATAAGTATTT

CGCTAAGGACATCTTCGGATGGCCGCGTTGCAAGACTAAAGACCGCTT

TCTAATCCATTGATCTTCGGATTAATATTCTTGACATCTGGCCTCAAAT

CAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGGCCGGGAG

GAA 

- 

Naganishia uzbekistanensis 

(%99.21) 

 

 

 

17M3D31087 

CCTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGT

CTGTCGAGCTTGCTCACAGGCACATCATATCCATAACACCTGTGCA

CTTGTCGGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTAT 

CCGTCTACTTTACATAACAATTCTGTAACAAATGTAGTCTTATTATA

ACATAATAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGAT

GAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTC 

AGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCC

GAGGAGCATGCCTGTTTGAGTGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGAT

TGGTTAAAACCTTTCTTTGGCTTGGATTTGGACGTTTGCCGATGA 

TAAGTCGGCTCGTCTTAAAAGTAATAGCTGGATCTGTCTCGCGACA

TGGTTTGACTTGGCGTAATAAGTATTTCGCTAAGGACATCTTCGGAT

- 

Naganishia uzbekistanensis 

(%99.52)  
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GGCCGCGTTGCAAGACTAAAGACCGCTTTCTAATCCATTGATCTT 

CGGATTAATATTCTTGACATCTGGCCTCAAATCAGGTAGGACTACC

CGCTGAACTTAAGCATATCAAT AGGCCGGGAGGAA 

 

18M3C21010 

 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGTCTGT

CGAGCTTGCTCACAGGCACATCATATCCATAACACCTGTGCACTTGTC

GGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTATCCGTCTACTTTAC

ATAACAATTCTGTAACAAATGTAGTCTTATTATAACATAATAAAACTT

TCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAA

TGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTT

GAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGAG

TGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGATTGGTTAAAACCTTTCTTTGGCTT

GGATTTGGACGTTTGCCGATGATAAGTCGGCTCGTCTTAAAAGTAATA

GCTGGATCTGTCTCGCGACATGGTTTGACTTGGCGTAATAAGTATTT 

CGCTAAGGACATCTTCGGATGGCCGCGTTGCAAGACTAAAGACCGCTT

TCTAATCCATTGATCTTCGGATTAATATTCTTGACATCTGGCCTCAAAT

CAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAA GCGGAGGA 

- 

Naganishia albida/ 

Naganishia 

uzbekistanensis 

(%100) 

 

 

17M3D32092 

 

CCCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGATTGAACGTCT

GTCGAGCTTGCTCACAGGCACATCATATCCATAACACCTGTGCACTTG

TCGGATGGCTTAGTGAAGACCGCAAGGTTGGAACTATCCGTCTACTTT

ACATAACAATTCTGTAACAAATGTAGTCTTATTATAACATAATAAAAC

TTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGA

AATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCT

TTGAACGCACCTTGCGCTCCTTGGTATTCCGAGGAGCATGCCTGTTTGA

GTGTCATGAAAACCCTCAACCTTAGATTGGTTAAAACCTTTCTTTGGCT

TGGATTTGGACGTTTGCCGATGATAAGTCGGCTCGTCTTAAAAGTAAT

AGCTGGATCTGTCTCGCGACATGGTTTGACTTGGCGTAATAAGTATTTC

GCTAAGGACATCTTCGGATGGCCGCGTTGCAAGACTAAAGACCGCTTT

CTAATCCATTGATCTTCGGATTAATATTCTTGACATCTGGCCTCAAATC

AGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAAT AAGGCCGGAGG 

- 

 

Naganishia albida/ 

Naganishia 

uzbekistanensis 

(%99.68) 

 

17M3C21050 

CTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTGC

CAGCGCTTAACTGCGCGGCGAAATAAACCTTACACACAATGTTTTTT

GTTATTACAGGAACTTTTGCTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGG

CCAAAGGTTTAAACTAACTTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTGAA

ATGTCACTTTGTTGATTAAATTCAAAAAATCTTCAAAACTTTCAACAA

CGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGA

TAAGTAATATGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAAC

GCACATTGCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAGCGT

CATTTCTCTCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTTAGT

CGAACTAGGCGTTTGCTTGAAATGTATCGGCATGAGTGGTCTAGATT

AGTGCTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAAT

AGTCTGATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCGGCCTAACAACAA

CAAACAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTA

AGCATATCAATAAGCCGGAGGAA 

TTCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTG

CCAGCGCTTAACTGCGCGGCGAAATAAACCTTACACACAATGTTTTTT

GTTATTACAGGAACTTTTGCTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGG

GCCAAAGGTTTAAACTAACTTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTG

AAATGTCACTTTGTTGATTAAATTCAAAAAATCTTCAAAACTTTCAAC

AACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCG

ATAAGTAATATGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAAC

GCACATTGCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAGCGTC

ATTTCTCTCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTTAGTC

GAACTAGGCGTTTGCTTGAAATGTATCGGCATGAGTGGTACTAGATT

AGTGCTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAATA

GTCTGATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCGGCCTAACAACAACA

AACAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGC

ATATCAATAAGCCGGAGGAA 

Priceomyces carsonii 

(%99.68) 

(%100) 

 

17M3F21127 

AAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAG

AACGCAGCGAATTGCGATACGTAATATGACTTGCAGACGTGAATC

TCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTGCCAGCGC

TTAACTGCGCGGCGAAATAAACCTTACACACAATGTTTTTTGTTATTACAGGAA

Metschnikowia 

pulcherrima 
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 ATTGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCGGGGTATTCCCCAGG 

GCATGCGTGGGTGAGCGATATTTACTCTCAAACCTCCGGTTTGGT

CCTGC 

 

CTTTTGCTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGGCCAAAGGTTTAAACTAAC

TTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTGAAATGTCACTTTGTTGATTAAATTCA

AAAAATCTTCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGA

ACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATATGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGA

ATCTTTGAACGCACATTGCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAG

CGTCATTTCTCTCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTTTTAGTCGAA

CTAGGCGTTTGCTTGAAATGTATCGGCATGAGTGGTACTAGATTAGTGCTTCAG

ATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAATAGTCTGATGGCAAGTGTT

TAGTAACTATGGCTCG 

 

(%100) 

Priceomyces carsonii 

(%99.82) 

 

17M3E21115 

 

ND 

TCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTACAGTATTCTTTTTGCCAGCGCTTA

ACTGCGCGGCGAAATAAACCTTACACACAATGTTTTTTGTTATTACAGGAACTTTTG

CTTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGGCCAAAGGTTTAAACTAACTTCAATTTA

TTTGAACTATTTTTCTTATTGAAATGTCACTTTGTTGATTAAATTCAAAAAATCTTCA

AAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATG

CGATAAGTAATATGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATT

GCGCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCTCTCTCAAACC

TTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTTAGTCGAACTAGGCGTTTGCTTGAAATGTA

TCGGCATGAGTGGTACTAGATTAGTGCTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCC

AACTCGTTGAATAGTCTGATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCGGCCTAACAAC

AACAAACAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGGCTACCCGCTGAACTTAAGCATATC

AATAAGCCGGAGGAA 

Priceomyces carsonii 

(%100) 

 

17M3G31152 

AAAAAGAATGCCGTAATGATCCTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAA

GGATCATTACAGTATTCTTTTTGCCAGCGCTTAACTGCGCGGCGA

AATAAACCTTACACACAATGTTTTTTGTTATTACAGGAACTTTTGC

TTTGGCTTGTCTCTAGAAATAGAGTTGGGCCAAAGGTTTAAACTAAC

TTCAATTTATTTGAACTATTTTTCTTATTGAAATGTCACTTTGTTGAT

TAAATTCAAAAAATCTTCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGT

TCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATATG

AATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGC

GCCCTTTGGTATTCCAAAGGGCATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCTC

TCTCAAACCTTAGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTTAGTCGAACT

AGGCGTTTGCTTGAAATGTATCGGCATGAGTGGTACTAGATTAGTG

CTTCAGATTTTTCAATGTATTAGGTTTATCCAACTCGTTGAATAGTCT

GATGGCAAGTGTTTAGTAACTATGGCTCGGCCTAACAACAACAAA

CAAGTTTGACCTCAAATCAGGTAGGGCTACCCG 

CTGAACTTAAGCATATCAATAAGNNNGAGGAA 

ND 

 

Priceomyces carsonii 

(%99.84) 

17M3F31139 

TCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAGATTGAATTATCATT

GTTGCTCGAGTTCTTGTTTAGATCTTTTACAATAATGTGTATCTTTAT

TGAAGATGTGCGCTTAATTGCGCTGCTTCTTTAGAGTGTCGCAGTGA

AAGTAGTCTTGCTTGAATCTCAGTCAACGCTACACACATTGGAGTTTT

TTTACTTTAATTTAATTCTTTCTGCTTTGAATCGAAAGGTTCAAGGCA

AAAAACAAACACAAACAATTTTATTTTATTATAATTTTTTAAACTA

AACCAAAATTCCTAACGGAAATTTTAAAATAATTTAAAACTTTCA

ACAACGGATCTCTTGGTTCTCGCATCGATGAAGAACGTAGCGAAT

TGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGATACTCGTGAATCATTGAATT

- 
Hanseniaspora uvarum 

(%99.85) 
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TTTGAACGCACATTGCGCCCTTGAGCATTCTCAGGGGCATGCCTG

TTTGAGCGTCATTTCCTTCTCAAAAGATAATTTATTATTTTTTGGTT

GTGGGCGATACTCAGGGTTAGCTTGAAATTGGAGACTGTTTCAGTCT

TTTTTAATTCAACACTTAGCTTCTTTGGAGACGCTGTTCTCGCTGTGT

GTATTTATGGATTTATTCGTTTTACTTTACAAGGGAAATGGTAACGT

ACCTTAGGCAA 

 

 

16M2K10009 

TCTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTATAGTATTCTATTG

CCAGCGCTTAATTGCGCGGCGATAAACCTTACACACATTGTCTAGTT

TTTTTGAACTTTGCTTTGGGTGGTGAGCCTGGCTTACTGCCCAAAGGT

CTAAACACATTTTTTTAATGTTAAAACCTTTAACCAATAGTCATGAAA

ATTTTTAACAAAAATTAAAATCTTCAAAACTTTCAACAACGGATCTC

TTGGTTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTATT

GTGAATTGCAGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGACATTGC

ACCCTCTGGTATTCCAGAGGGTATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCTCT

CTCAAACCTTCGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTGTCAAGGGTTAA

CTTGAAATATTGACTTAGCAAGAGTGTACTAATAAGCAGTCTTTCTG

AAATAATGTATTAGGTTCTTCCAACTCGTTATATCAGCTAGGCAGGT

TTAGAAGTATTTTAGGCTCGGCTTAACAACAATAAACTAAAAGTTT

GACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCA 

- 
Wickerhamomyces anomalus 

(%100) 

 

 

16M2K10010 

GCGGAAGGATCATTATAGTATTCTATTGCCAGCGCTTAATTGCGC

GGCGATAAACCTTACACACATTGTCTAGTTTTTTTGAACTTTGCTTT

GGGTGGTGAGCCTGGCTTACTGCCCAAAGGTCTAAACACATTTTTTT

AATGTTAAAACCTTTAACCAATAGTCATGAAAATTTTTAACAAAA

ATTAAAATCTTCAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTCGC

AACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTATTGTGAATTGC

AGATTTTCGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACATTGCACCCTC

TGGTATTCCAGAGGGTATGCCTGTTTGAGCGTCATTTCTCTCTCAA

ACCTTCGGGTTTGGTATTGAGTGATACTCTGTCAAGGGTTAACTTG

AAATATTGACTTAGCAAGAGTGTACTAATAAGCAGTCTTTCTGAA

ATAATGTATTAGGTTCTTCCAACTCGTTATATCAGCTAGGCAGGT

TTAGAAGTATTTTAGGCTCGGCTTAACAACAATAAACTAAAAGTT

TGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCA

ATAAGCCGGAGGA 

- 
Wickerhamomyces anomalus 

(%100) 

16M3A12012 

CTTCCGTAAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAGTGAATTAAACATG

CTTGGTGTCTTCGCTTCGGCAAGGCCCTTGCTTAACTCACATCCCAACA

CCTGTGAACTGTAAGGCGCATGACTAGGTTCGCCCAAGTCATCGTCTG

CCCTTTTTAACAAACAATTAATGTAACAAACGTAGTCTTATTATAACCT

AATAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAA

CGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATC

ATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCTCTTTGGTATTCCGAAGAGCAT

GCCTGTTTGAGTGTCATGAAAATATCAACCTTGACTTGGGTTTTGTGCT

CTAGTCTCGGCTTGGAATTGGGTGCTTGCCGCTTTAACGAGCGGCTCA

CCTTAAATGTATTAGCTGGATCTGTCTTTGAGACTTGGTTTGACTT 

GGCGTAATAAGTATTTCGCTAAGGACATTCTTCGGAGTGGCCTCGTTT

CTAGGACGCTTGTCCGCTTTC 

- 
Solicoccozyma aeria 

(%99.69) 
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CAATACAAGTTCCACCTCGTGGACATGACTTTTTATTATCTGGCCTCAA

ATCAGGTAGGACTACCCGC TGAACTTAAGCATATCAATA 

* “-“ ile belirtilenler rastgele örneklemeye dahil edilmediğini ifade etmektedir. “ND” ile ifade edilenler dizi analizinde yeterli sonuç elde 

edilemediğini ifade etmektedir. 

 

EK 1.4. –Bakteri Suşlarına ait Dizi Verileri 

Suş Kodu  

(HUF) 
1.Sekans Verisi 2.Sekans verisi 

27F-1492R 

primerleriyle 

yapılan Sanger 

dizileme 

sonuçları 
19ZN1R1001 

 

AGTCGAACGCGTTGGCCCAATTGATTGATGGTGCTTGCACCTGATTG

ATTTTGGTCGCCAACGAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTAGGTA

ACCTGCCCAGAAGCGGGGGACAACATTTGGAAACAGATGCTAATAC

CGCATAACAACGTTGTTCGCATGAACAACGCTTAAAAGATGGCTTC

TCGCTATCACTTCTGGATGGACCTGCGGTGCATTAGCTTGTTGGTGG

GGTAATGGCCTACCAAGGCGATGATGCATAGCCGAGTTGAGAGACT

GATCGGCCACAATGGGACTGAGACACGGCCCATACTCCTACGGGAG

GCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGGCGCAAGCCTGATGGAGCA

ACACCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCTCGTAAAGCTCTGTTGT

TAAAGAAGAACACGTATGAGAGTAACTGTTCATACGTTGACGGTAT

TTAACCAGAAAGTCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT

ACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGAGT

GCAGGCGGTTTTCTAAGTCTGATGTGAAAGCCTTCGGCTTAACCGG

AGAAGTGCATCGGAAACTGGATAACTTGAGTGCAGAAGAGGGTAG

TGGAACTCCATGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAAC

ACCAGTGGCGAAGGCGGCTACCTGGTCTGCAACTGACGCTGAGACT

CGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATG

CCGTAAACGATGAGTGCTAGGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGT

GCCGGAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCA

AGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGG

AGCATGTGGTTTAATTCGAAGCTACGCGAAGAACCTTACCAGGTCT

TGACATCTTGCGCCAACCCTAGAGATAGGGCGTTTCCTTCGGGAAC

GCAATGACAGGTGGTGCATGGTCGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGAT

GTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTACTAGTTGCC

AGCATTAAGTTGGGCACTCTAGTGAGACTGCCGGTGACAAACCGGA

GGAAGGTGGGGACGACGTCAGATCATCATGCCCCTTATGACCTGGG

- 

Limosilactobacillus 

fermentum 

(% 99.93)   

 



 

 200 

CTACACACGTGCTACAATGGACGGTACAACGAGTCGCGAACTCGCG

AGGGCAAGCAAATCTCTTAAAACCGTTCTCAGTTCGGACTGCAGGC

TGCAACTCGCCTGCACGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCA

GCATGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGT

CACACCATGAGAGTTTGTAACACCCAAAGTCGGTGGGGTAACCTTT

TAGGAGGCCAG 

19ZN1R1013 

ACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCA

CAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAA

GGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTGGAGAAGAATGGTCGGCA

GAGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCAACCAGAAGCCACG

GCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG

CGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTTT

TAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGAAGTGCATCGG

AAACTGGAAAACTTGAGTGCAGAAGAGGACAGTGGAACTCCATGT

GTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCGA

AGGCGGCTGTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCAT

GGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAA

ACGATGAATGCTAGGTGTT 

- 

Lacticaseibacillus 

rhamnosus 

(%100) 

18ZN4R1011 

 

AGTTCTCGTTGATGATCGGTGCTTGCACCGAGATTCAACATGGAAC

GAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCTTAAG

TGGGGGATAACATTTGGAAACAGATGCTAATACCGCATAGATCC

AAGAACCGCATGGTTCTTGGCTGAAAGATGGCGTAAGCTATCGCTT

TTGGATGGACCCGCGGCGTATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGGCTC

ACCAAGGCGATGATACGTAGCCGAACTGAGAGGTTGATCGGCCAC

ATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAG

TAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGC

CGCGTGAGTGAAGAAGGCTTTCGGGTCGTAAAACTCTGTTGTTGG

AGAAGAATGGTCGGCAGAGTAACTGTTGTCGGCGTGACGGTATCCA

ACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA

CGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGC

GCAGGCGGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGA

GGAAGCGCATCGGAAACTGGGAAACTTGAGTGCAGAAGAGGAC

AGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAAG

AACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAG

GCTCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAG

TCCATGCCGTAAACGATGAATGCTAGGTGTTGGAGGGTTTCCGCC

CTTCAGTGCCGCAGCTACGCATTAAGCATTCCGCCTGGGGAGTACG

ACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACA

AGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT

ACCAGGTCTTGACATCTTTTGATCACCTGAGAGATCAGGTTTCCCCT

TCGGGGGCAAAATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGT

CGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATGAC

TAGTTGCCAGCATTTAGTTGGGCA 

- 

Lacticaseibacillus 

paracasei 

(%100) 

18ZN5R1018 
AACTTCCGTTAATTGATTATGACGTACTTGTACTGATTGAGATTTTA

ACACGAAGTGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTG
-  



 

 201 

CCCAGAAGTAGGGGATAACACCTGGAAACAGATGCTAATAC 

CGTATAACAGAGAAAACCGCATGGTTTTCTTTTAAAAGATGGCTCT

GCTATCACTTCTGGATGGACCCGCGGCGTATTAGCTAGTTGGTGAG

GTAAAGGCTCACCAAGGCAGTGATACGTAGCCGACCTGAG 

AGGGTAATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTAC

GGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATG

GAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCTCGTAAAGCTCT

GTTGTTAAAGAAGAACGTGGGTAAGAGTAACTGTTTACCCAGTGAC

GGTATTTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG

GTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTATCCGGATTTATTGGGCGTAAAG

CGAGCGCAGGCGGTCTTTTAAGTCTAATGTGAAAGCCTTCGGCTCA

ACCGAAGAAGTGCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAG

GACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGA

AGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTGGTCTGCAACTGACGCTG

AGGCTCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGT

CCATGCCGTAAACGATGATTACTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTT

CAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGTAATCCGCCTGGGGAGTACGAC

CGCAAGGTTGAAACTCAAAAGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCG

GTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCTACGCGAAGAACCTTACCAG

GTCTTGACATCTTCTGACAGTTTAAGAGATTAGAGGTTCCCTTCGGG

GACAGAATGACAGGTGGTGCATGG 

Pediococcus 

pentosaceus 

(%99.90) 

 

18ZN2R1004 

 

TCGAACGAGCTTCCGTTGAATGACGTGCTTGCACTGATTTCAACAAT

GAAGCGAGTGGCGAACTGGTGAGTAACACGTGGGAAATCTGCCC

AGAAGCAGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTAT

AACAACAAAATCCGCATGGATTTTGTTTGAAAGGTGGCTTCGGCTA

TCACTTCTGGATGATCCCGCGGCGTATTAGTTAGTTGGTGAGGTA

AAGGCCCACCAAGACGATGATACGTAGCCGACCTGAGAGGGTA

ATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGG

AGGCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGAAAGTCTGATGGA

GCAATGCCGCGTGAGTGAAGAAGGGTTTCGGCTCGTAAAACTCTGT

TGTTAAAGAAGAACACCTTTGAGAGTAACTGTTCAAGGGTTGACGG

TATTTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG

GTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAA

GCGAGCGCAGGCGGTTTTTTAAGTCTGATGTGAAAGCCTTCGGCTT

AACCGGAGAAGTGCATCGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAA

GAGGACAGTGGAACTCCATGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATAT

ATGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTGTCTAGTCTGTAACTGA

CGCTGAGGCTCGAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACC

CTGGTAGTCCATGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGT

TTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGG

GGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGG

CCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCTACGCGA

AGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTTCTGCCAATCTTAGAGATAAG

ACGTTCCCTTCGGGGACAGAATGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTC

AGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAAC

CCTTATTATCAGTTGCCAGCATTCAGTTGGGCACTCTGGTGAGACT 

- 

Levilactibacillus 

brevis 

(%100) 



 

 202 

19ZN10M1058 

ACATGCAAGTTGAGCGCTGAAGGTTGGTACTTGTACCGACTGGATG

AGCAGCGAACGGGTGAGTAACGCGTGGGGAATCTGCCTTTGAGCGG

GGGACAACATTTGGAAACGAATGCTAATACCGCATAAAAACTTTAA

ACACAAGTTTTAAGTTTGAAAGATGCAATTGCATCACTCAAAGATG

ATCCCGCGTTGTATTAGCTAGTTGGTGAGGTAAAGGCTCACCAAGG

CGATGATACATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGGAC

TGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTT

CGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAG

AAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGGTAGAGAAGAACGTTGGT

GAGAGTGGAAAGCTCATCAAGTGACGGTAACTACCCAGAAAGGGA

CGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTCCCGAGC

GTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGTGGTTTATTA

AGTCTGGTGTAAAAGGCAGTGGCTCAACCATTGTATGCATTGGAAA

CTGGTAGACTTGAGTGCAGGAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAG

CGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCGGTGGCGAAAGCG

GCTCTCTGGCCTGTAACTGACACTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGC

AAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTG

CTAGATGTAGGGAGCTATAAGTTCTCTGTATCGCAGCTAACGCAAT

AAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAG

GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTC

GAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATACTCGTGCTAT

TCCTAGAGATAGGAAGTTCCTTCGGGACACGGGATACAGGTGGTGC

ATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA

ACGAGCGCAACCCCTATTGTTAGTTGCCATCATTAAGTTGGGCACTC

TAACGAGACTGCCGGTGATAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACGT

CAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCTACAAT

GGATGGTACAACGAGTCGCGAGACAGTGATGTTTAGCTAATCTCTT

AAAACCATTCTCAGTTCGGATTGTAGGCTGCAACTCGCCTACATGA

AGTCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCACGCCGCGGTGAATAC

GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGGGAGTTGGG

AGTACCCGAAGTAGGTTGCCTAACCGCAAGGAGGGCGCTTCCTTA 

- 
%100 

Lactococcus lactis 

24N4K4001 

GTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACA

CTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATG

GCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGG 

ACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAG

GCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTG

GGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGG

GAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCG

TGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAA

GAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACC

AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

TAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGC

AGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG

GAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGGCAGAAGAGGAGAG

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 



 

 203 

TGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGA

ACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGA

GGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTA

GTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCG

CCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGA

GTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC 

GCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA

GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGA

GCTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTC 

GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAG 

24N4K4002 

TCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAGGAGTGGCGGACGG

GTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACA

CTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATG

GCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCC

GCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCA

CGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGAC

TGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAAT

CTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTG

AAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAA

GGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAA

GCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGT

GGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGG

CGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGA

GGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGG

AATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACAC

CAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCT

CGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCC

ACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCT

TCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTAC

GACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCAC

AAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCT

TACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAGCTTTCC

CTTCGGGGACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTT 

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 

24N4K4003 

CGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAGGAG

TGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAG

GGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTT

ATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTG

ATGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGC

TCACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGG

CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCA

GCAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCA

- 
Enterococcus feacalis 

(%99.90) 



 

 204 

ACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTT

GTTAGAGAAGAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGT

ATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGG

TAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAA

GCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGC

TCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAG

AAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAT

ATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACT

GACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATA

CCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGG

GTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCT

GGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGG

GGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGC

GAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATA

GAGCTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGG 

24N4K4004 

GCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGG

ATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCG

CATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGG

ACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGC

CACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACT

GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTC

GGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGA

AGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGACG

TTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGG

CTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTT

GTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGT

CTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACT

GGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGC

GGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGG

CTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCA

AACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGC

TAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATT

AAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAG

GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTC

GAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCAC

TTTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGGTGGTG 

CATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAG 

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 

24N4K4005 

TGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATGGCAT

AAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCGG

TGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCACGATGC

ATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACAC

GGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCGGCAATG

GACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTC

GGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGACGTTAGTAA 

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 



 

 205 

CTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTA

CGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGA

TTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGT

GAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGA

CTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAA

TGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGG

TCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGAT

TAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT

GGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTC

CGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGAC

GGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAAG

CGAAGAA CCTTACCAGGTCTTGACATC 

24N4K4006 

ACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAGGAGTG

GCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGG

ATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCG

CATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGG

ACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGC

CACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACT

GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCT  

TCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAA

GAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGA

CGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCAC

GGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCG

TTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAA

GTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAA

CTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAG

CGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCG

GCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGC

AAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTG

CTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATT

AAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAG

GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTT

GAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCAC

TCTA GAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGGACA 

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 

24ZN7M4007 

 

TCGAACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGA

GGAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCA

GAGGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAG

TTTATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGC

TGATGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGG

CTCACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGG

CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAG

CAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAAC

GCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTT

AGAGAAGAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTA

TCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGT

CGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAGGAGTG

GCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGG

ATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCC

GCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGAT

GGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAA

GGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGG

GACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAA

TCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGT

GAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACA

AGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGA  

AAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGT

Enterococcus feacalis 

(%100) 

(%100) 



 

 206 

AATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGC

GAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCA

ACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGA

GGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATG

GAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGAC

GCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCT

GGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTT

CCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGG

GAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCC

CGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAA

GAACCTTACCAGGTC 

GGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCG

GTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGT

CATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATT

CCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGT

GGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAA

GCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGT

AAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTG

CAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGG

TTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGC

ATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGA

CATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGGACAAA

GTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCG TGAGATGTT 

24N4K4008 

AACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACACTTGGA

AACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATGGCATAA

GAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCG

GTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCACGA

TGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGA

GACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTT

CGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGA

AGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAAAGAAGAACAA

GGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAA

GCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGT

GGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGG

CGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGA

GGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGT

GGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGA

ACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGA

GGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTA

GTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCG

CCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGA

GTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTTGAAGCAACGCGAA

GAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTTTAGAGATAG

AGCTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTC

GTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC 

 

TCGAACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAG

GAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGA

GGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTT

ATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGA

TGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTC

ACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCAC

ACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTA

GGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCG

TGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAA

GAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACC

AGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTA

GGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAG

GCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGA

GGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGG

AATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACAC

CAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTC

GAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACG

CCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGT

GCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGC

AAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTG

GAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGT

CTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGG

ACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGA

GATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATTGTTAGTT

GCCATCATTTAGTTGGGCACTCTAGCGAGACTGCCGGTGACAAACC

GGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACC

TGGGCTACACACGTGCTACAATGGGAAGTACAACGAGTCGCTAGA

CCGCGAGGTCATGCAAATCTCTTAAAGCTTCTCTCAGTTCGGATTG

CAGGCTGCAACTCGCCTGCATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGC

GGATCAGCACGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACAC

CGCCCGTCACACCACGAGAGTTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGG

TAACCTTTTGGAGGCCAGCCG 

Enterococcus feacalis 

(%99.70) 

(%99.93) 
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24N4K4009 

TGCCTCTGCACTCATTTGGAAAGAGGAGTGGCGGACGGGTGAGT

AACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACACTTGGAA

ACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATGGCATAAGA

GTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCGGTGC

ATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCACGATGCAT

AGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACTGAGACACG

GCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCGGCAAT

GGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTT

TTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGACGTTAG

TAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAAAAAGCCACGGCTA

ACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTG

TCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGT

CTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAA

CTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGT

AGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAG

GCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGG

GAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGA

TGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCA

AACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGA

AACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATG

TGGTTTAATTTGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACA

TCCTTTGACCACTTTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGGACAAAG

TGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT

GGGTTAAGTCCCGCAA 

- 

Enterococcus feacalis 

(%99.71) 

 

24N4K4011 

AGTCGAACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGA

GGAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAG

AGGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTT

ATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGAT

GGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCAC

CAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACT

GGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGG

AATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAG

TGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACA

AGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAAG

CCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCA

AGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTC

TTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTG

GAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATG

TGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGA

AGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGG

GGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGAT

GAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAA

CGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACT

CAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTT

AATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTG

ACCACTCTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGGT

TCGAACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAG

GAGTGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGA

GGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTT

ATGCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGA

TGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTC

ACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCAC

ACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTA

GGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCG

TGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAA

GAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAAC  

CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGT

AGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCA

GGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGG

AGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTG

GAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACA

CCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTC

GAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACG

CCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGT

GCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGC

AAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTG

GAGCATGTGGTTTAATTTGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGT

CTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAGCTTTCCCTTCGGGG

Enterococcus feacalis 

(%99.91) 

(%100) 
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GGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC

CCGCAACGAGCGCAACCCTTATTGTTAGTTGCCATCATTTAGTTGGG

CACTCTAGCGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGAT

GACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCT

ACAATGGGAAGTACAACGAGTCGCTAGACCGCGAGGTCATGCAAA

TCTCTTAAAGCTTCTCTCAGTTCGGATTGCAGGCTGCAACTCGCCTG

CATGAAGCCGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGCACGCCGCGGTG

AATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCACGAGAG

TTTGTAACACCCGAAGTCGGTGAGGTAACCTTTTGGAGCCAGC 

ACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCG  

TGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC 

24N4K4012 

ACGCTTCTTTCCTCCCGAGTGCTTGCACTCAATTGGAAAGAGGAG

TGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGG

GGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTAT

GCCGCATGGCATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGAT

GGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTC

ACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCA

CACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAG

TAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCC

GCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGA

GAAGAACAAGGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCT

AACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT

ACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGA

GCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAAC

CGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGG

AGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGG

AGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACG

CTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTG

GTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTC

CGCCCTTCAGTGCTGCAGCAAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGG

AGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCC

GCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTTGAAGCAACGCGAAG

AACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAG

CTTTCCCTTCGGGGACAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTC

AGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGT 

- 

Enterococcus feacalis 

(%99.90) 

 

24N4K4013 

GTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCCATCAGAGGGGGATAACAC

TTGGAAACAGGTGCTAATACCGCATAACAGTTTATGCCGCATGGC

ATAAGAGTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGGACCC

GCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCAAGGCCA

CGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACACTGGGACT

GAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAATCT

TCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGA

AGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAA

GGACGTTAGTAACTGAACGTCCCCTGACGGTATCTAACCAGAAA

GCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTG

GCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCG

GTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGG

- 
Enterococcus feacalis 

(%100) 
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TCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAA

TTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACC

AGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCG

AAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAG 

24N41K4014 

CGCTTCTTTTTCCACCGGAGCTTGCTCCACCGGAAAAAGAGGAGT

GGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCATCAGAAGG

GGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTATAACAATCAAA

ACCGCATGGTTTTGATTTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATG

GATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCAC

CAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACA

TTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTA

GGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGC

GTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGA

AGAACAAGGATGAGAGTAACTGTTCATCCCTTGACGGTATCTAAC

CAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

TAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGC

AGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGG

GAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAG

TGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGA

ACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAG

GCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGT

CCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCC

TTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTAC

GACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACA

AGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCT

TACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCACTCTAGAGATAGAGCTTCC

CCTTCGGGGGCAAAGTGACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTC

GTGTCGTGAGATGTTGGGTTA 

- 
Enterococcus faecium 

(%100) 

24N4K4015 CATGCAAGTCGAACGCTTCTTTTTCCACCGGAGCTTGCTCCACCG

GAAAAAGAGGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCT

GCCCATCAGAAGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCG

TATAACAATCAAAACCGCATGGTTTTGATTTGAAAGGCGCTTTCG

GGTGTCGCTGATGGATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGA

GGTAACGGCTCACCAAGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGG

GTGATCGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACG

GGAGGCAGCAGTAGGGAATCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGAC

CGAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAAC

TCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGATGAGAGTAACTGTTCATCCCT

TGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCA

GCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGG

CGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTTAAGTCTGATGTGAAAGCCC

CCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAGT

GCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGTAGCGGTGAAATGCGT

AGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCT

GTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAACAGGATT

- 
Enterococcus faecium 

(%100) 
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AGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTT

GGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACT

CCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAAGGAATTG

ACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAG

CAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTT 

24N4K4016 TCGAACGCTTCTTTTTCCACCGGAGCTTGCTCCACCGGAAAAAGAG

GAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTGCCCATCAGA

AGGGGATAACACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGTATAACAATCAA

AACCGCATGGTTTTGATTTGAAAGGCGCTTTCGGGTGTCGCTGATGG

ATGGACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGGTAACGGCTCACCA

AGGCCACGATGCATAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGG

GACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTAGGGAA

TCTTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTG

AAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAG

GATGAGAGTAACTGTTCATCCCTTGACGGTATCTAACCAGAAAGCC

ACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCAAG

CGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGTTTCTT

AAGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGGGTCATTGGA

AACTGGGAGACTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGTGT

AGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAACACCAGTGGCGAAGG

CGGCTCTCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGA

GCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAG

TGCTAAGTGTTGGAGGGTTTCCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCA

TTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACTCAAA

GGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATT

CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTTGACCA

CTCTAGAGATAGAGCTTCCCCTTCGGGGGCAAAGTGACAGGTGGTG

CATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGC

AACGAGCGCAACCCTTATTGTTAGTTGCCATCATTCAGTTGGGCACT

CTAGCAAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGATGACG

TCA 

- 
Enterococcus faecium 

(%100) 

19ZN1R1002 ACATGCAAGTCGAGCGAGCAGAACCAGCAGATTTACTTCGGTAATG

ACGCTGGGGACGCGAGCGGCGGATGGGTGAGTAACACGTGGGGAA

CCTGCCCCATAGTCTAGGATACCACTTGGAAACAGGTGCTAATACC

GGATAATAAAGCAGATCGCATGATCAGCTTATAAAAGGCGGCGTAA

GCTGTCGCTATGGGATGGCCCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTAAG

GTAACGGCTTACCAAGGCAATGATGCATAGCCGAGTTGAGAGACTG

AACGGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAG

GCAGCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCA

ACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGT

TGGTGAAGAAGGATAGAGGTAGTAACTGGCCTTTATTTGACGGTAA

TCAACCAGAAAGTCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT

ACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGC

GCAGGCGGAAGAATAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGA

GGAATTGCATCGGAAACTGTTTTTCTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGT

- 

Lactobacillus 

acidophilus/  

Lactobacillus 

gallinarum/  

Lactobacillus 

helveticus 

(%99.93) 
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GGAACTCCATGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACA

CCAGTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGCAACTGACGCTGAGGCTC

GAAAGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGC

CGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGTTTCCGCCTCTCAGTG

CTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAA

GGTTGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGA

GCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTT

GACATCTAGTGCCATCCTAAGAGATTAGGAGTTCCCTTCGGGGACG

CTAAGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATG

TTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATTATTAGTTGCCAG

CATTAAGTTGGGCACTTTAATGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGG

AAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCT

ACACACGTGCTACAATGGGCAGTACAACGAGAAGCGAGCCTGCGA

AGGCAAGCGAATCTCTGAAAGCTGTTCTCAGTTCGGACTGCAGTCT

GCAACTCGACTGCACGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAG

AACGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTC

ACACCATGGAAGTCTGCAATGCCCAAAGCCGGTGGCCTAACCTTCG

GGAAGGAGGC 

19ZN3R1008 AGTCGAGCGAGCAGAACCAGCAGATTTACTTCGGTAATGACGCTGG

GGACGCGAGCGGCGGATGGGTGAGTAACACGTGGGGAACCTGCCC

CATAGTCTAGGATACCACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGGATAAT

AAAGCAGATCGCATGATCAGCTTATAAAAGGCGGCGTAAGCTGTCG

CTATGGGATGGCCCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTAAGGTAACGG

CTTACCAAGGCAATGATGCATAGCCGAGTTGAGAGACTGAACGGCC

ACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGT

AGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCG

TGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTGGTGAAG

AAGGATAGAGGTAGTAACTGGCCTTTATTTGACGGTAATCAACCAG

AAAGTCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGT

GGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGG

AAGAATAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGAATTGC

ATCGGAAACTGTTTTTCTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAACTCC

ATGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGC

GAAGGCGGCTCTCTGGTCTGCAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCAT

GGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACG

ATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGTTTCCGCCTCTCAGTGCTGCAGCTA

ACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAAC

TCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTT

TAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTAGT

GCCATCCTAAGAGATTAGGAGTTCCCTTCGGGGACGCTAAGACAGG

TGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGT

CCCGCAACGAGCGCAACCCTTATTATTAGTTGCCAGCATTAAGTTG

GGCACTTTAATGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGG

ATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTG

CTACAATGGGCAGTACAACGAGAAGCGAGCCTGCGAAGGCAAGCG

AATCTCTGAAAGCTGTTCTCAGTTCGGACTGCAGTCTGCAACTCGAC

- 

Lactobacillus 

gallinarum /  

Lactobacillus 

helveticus 

(99.93) 
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TGCACGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGAACGCCGCGG

TGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGA

AGTCTGCAATGCCCAAAGCCGGTGGCCTAACCTTCGGGAAGG 

19ZN5R1017 

TGCAAGTCGAGCGAGCAGAACCAGCAGATTTACTTCGGTAATGACG

CTGGGGACGCGAGCGGCGGATGGGTGAGTAACACGTGGGGAACCT

GCCCCATAGTCTAGGATACCACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGGA

TAATAAAGCAGATCGCATGATCAGCTTATAAAAGGCGGCGTAAGCT

GTCGCTATGGGATGGCCCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTAAGGTA

ACGGCTTACCAAGGCAATGATGCATAGCCGAGTTGAGAGACTGAAC

GGCCACATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCA

GCAGTAGGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACG

CCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTGG

TGAAGAAGGATAGAGGTAGTAACTGGCCTTTATTTGACGGTAATCA

ACCAGAAAGTCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG

TAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCA

GGCGGAAGAATAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGA

ATTGCATCGGAAACTGTTTTTCTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGA

ACTCCATGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCA

GTGGCGAAGGCGGCTCTCTGGTCTGCAACTGACGCTGAGGCTCGAA

AGCATGGGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGT

AAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGTTTCCGCCTCTCAGTGCTG

CAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGT

TGAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCA

TGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGAC

ATCTAGTGCCATCCTAAGAGATTAGGAGTTCCCTTCGGGGACGCTA

AGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTG

GGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTATTATTAGTTGCCAGCA

TTAAGTTGGGCACTCTAATGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAA

GGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTAC

ACACGTGCTACAATGGGCAGTACAACGAGAAGCGAGCCTGCGAAG

GCAAGCGAATCTCTGAAAGCTGTTCTCAGTTCGGACTGCAGTCTGC

AACTCGACTGCACGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGAA

CGCCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCAC

ACCATGGAAGTCTGCAATGCCCAAAGCCGGTGGCCTAACCTTCGGG

AAGGA 

- 

Lactobacillus 

gallinarum / 

Lactobacillus 

helveticus 

(% 100) 

18ZN3R2029 

 

GCGGAGCGAGCAGAACCAGCAGATTTACTTCGGTAATGACGCTGGG

GACGCGAGCGGCGGATGGGTGAGTAACACGTGGGGAACCTGCCCC

ATAGTCTAGGATACCACTTGGAAACAGGTGCTAATACCGGATAATA

AAGCAGATCGCATGATCAGCTTATAAAAGGCGGCGTAAGCTGTCGC

TATGGGATGGCCCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTAAGGTAACGGC

TTACCAAGGCAATGATGCATAGCCGAGTTGAGAGACTGAACGGCCA

CATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGCAGCAGTA

GGGAATCTTCCACAATGGACGCAAGTCTGATGGAGCAACGCCGCGT

GAGTGAAGAAGGTTTTCGGATCGTAAAGCTCTGTTGTTGGTGAAGA

AGGATAGAGGTAGTAACTGGCCTTTATTTGACGGTAATCAACCAGA

- 

Lactobacillus 

gallinarum / 

Lactobacillus 

helveticus 

(% 99.93) 
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AAGTCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTG

GCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGAGCGCAGGCGGA

AGAATAAGTCTGATGTGAAAGCCCTCGGCTTAACCGAGGAATTGCA

TCGGAAACTGTTTTTCTTGAGTGCAGAAGAGGAGAGTGGAACTCCA

TGTGTAGCGGTGGAATGCGTAGATATATGGAAGAACACCAGTGGCG

AAGGCGGCTCTCTGGTCTGCAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCATG

GGTAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCATGCCGTAAACGA

TGAGTGCTAAGTGTTGGGAGGTTTCCGCCTCTCAGTGCTGCAGCTAA

CGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGACCGCAAGGTTGAAACT

CAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTT

AATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCTAGTG

CCATCCTAAGAGATTAGGAGTTCCCTTCGGGGACGCTAAGACAGGT

GGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC

CCGCAACGAGCGCAACCCTTATTATTAGTTGCCAGCATTAAGTTGG

GCACTTTAATGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGA

TGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGACCTGGGCTACACACGTGCT

ACAATGGGCAGTACAACGAGAAGCGAGCCTGCGAAGGCAAGCGAA

TCTCTGAAAGCTGTTCTCAGTTCGGACTGCAGTCTGCAACTCGACTG

CACGAAGCTGGAATCGCTAGTAATCGCGGATCAGAACGCCGCGGTG

AATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGAAG

TCTGCAATGCCCAAAGCCGGTGGCCTAACCTTCGGGAAGG 

* “-“ ile belirtilenler rastgele örneklemeye dahil edilmediğini ifade etmektedir. 
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EK 1.5. – Maya Suşları Filogenetik Analiz Ham Veri Dosyası 

((((((((((((((Saccharomyces_cerevisiae_22B1C0001_PV819398:0.00000000,Saccharomyces_cerevisiae_

CBS_1171_NR_111007:0.00002850)0.5880:0.00001781,Saccharomyces_cerevisiae_16M2K10003_PV8

19402:0.00000000)0.5380:0.00001188,Saccharomyces_cerevisiae_16M3D11049_PV819399:0.0000000

0)0.4740:0.00000891,Saccharomyces_cerevisiae_18M3K21007_PV819395:0.00000000)0.4300:0.00000

891,Saccharomyces_cerevisiae_16M1C0004_PV819393:0.00000000)0.6480:0.00108546,Saccharomyces

_cerevisiae_17M3H21200_PV819401:0.00000000)0.2600:0.00116715,Saccharomyces_cerevisiae_16M3

D11052_PV819400:0.00000000)0.5670:0.00652314,(Saccharomyces_cerevisiae_18M3D21001_PV8193

96:0.00116398,((Saccharomyces_cerevisiae_16M1C0003_PV819404:0.00025143,Saccharomyces_cerevi

siae_17M3F31135_PV819407:0.02052821)0.5370:0.00458628,(Saccharomyces_cerevisiae_18M3J21008

_PV819406:0.00000000,(Saccharomyces_cerevisiae_18M3L21008_PV819397:0.00000000,(Saccharomy

ces_cerevisiae_17M3F32141_PV819408:0.02981819,Saccharomyces_cerevisiae_16M1C0002_PV81940

3:0.00000000)0.9020:0.00629486)0.5480:0.00365096)0.4320:0.00416343)0.1220:0.00253302)0.0800:0.

00275002)0.4700:0.00766538,Saccharomyces_cerevisiae_18M3F21012_PV819405:0.00000000)0.9780:

0.06238899,Saccharomyces_cerevisiae_18M3C21001_PV819394:0.00000000)0.9970:0.12022709,(Hans

eniaspora_uvarum_17M3F31139_PV819425:0.00000000,Hanseniaspora_uvarum_CBS_314_NR_13066

0:0.00245345)1.0000:0.26584857)0.9580:0.07837974,((((Wickerhamomyces_anomalus_16M2K10009_

PV819423:0.00000000,Wickerhamomyces_anomalus_16M2K10010_PV819424:0.00000000)0.9040:0.0

1263837,Wickerhamomyces_anomalus_CP21_PP414202:0.04381950)1.0000:0.18477234,Candida_albic

ans_CBS_562_NR_125332:0.26853838)0.6430:0.03770637,(Debaryomyces_hansenii_JCM_1990_NR_1

20016:0.07279341,(Priceomyces_carsonii_17M3F21127_PV819421:0.00000000,(Priceomyces_carsonii_

CBS_5463_KY104667:0.00000000,(Priceomyces_carsonii_17M3C21050_PV819420:0.00000000,Priceo

myces_carsonii_17M3E21115_PV819422:0.00000000)0.5900:0.00207637)0.6740:0.00273240)0.9950:0.

04467777)1.0000:0.10453511)0.7860:0.05663394)0.8650:0.09209711,Metschnikowia_pulcherrima_17M

3E22117_PV819416:0.00000000)0.3230:0.01165212,(Metschnikowia_pulcherrima_17M3H21175_PV81

9409:0.00000000,(Metschnikowia_pulcherrima_16M3B11016_PV819410:0.00000000,(Metschnikowia_

pulcherrima_16M3B11023_PV819412:0.00000000,(Metschnikowia_pulcherrima_16M3G11089_PV819

414:0.01132055,(Metschnikowia_pulcherrima_7G16B1_PQ114452:0.00000000,(Metschnikowia_pulche

rrima_16M3B11020_PV819411:0.00259799,Metschnikowia_pulcherrima_16M3C11034_PV819413:0.0

0386929)0.9690:0.02386065)0.9210:0.03358457)0.5360:0.02290236)0.6440:0.01665100)0.7000:0.0216

4879)0.7650:0.03756422)0.5880:0.02959325,(Solicoccozyma_aeria_16M3A12012_PV819426:0.001580

12,Solicoccozyma_aeria_RUB027_JN942233:0.00050975)1.0000:0.19589176,(Naganishia_uzbekistanen

sis_MAB1_PP992043:0.00000000,(Naganishia_uzbekistanensis_17M3E21110_PV819417:0.00000000,(

Naganishia_uzbekistanensis_17M3D31087_PV819419:0.00000000,Naganishia_uzbekistanensis_17M3H

22218_PV819418:0.00456677)0.9870:0.00125083)0.9870:0.01672225)1.0000:0.31615991); 

 

 

EK 1.6 - Bakteri Suşları Filogenetik Analiz Ham Veri Dosyası 

((((((((((((((Enterococcus_faecalis_HUF24N4K4002_PV819462:0.00000000,Enterococcus_faecalis_HU

F24N4K4003_PV819463:0.00000982)0.5570:0.00001798,Enterococcus_faecalis_HUF24ZN7M4007_P

V819467:0.00000000)0.6210:0.00011250,Enterococcus_faecalis_JCM_5803_NR_040789:0.00000000)0.

3730:0.00027177,(Enterococcus_faecalis_HUF24N4K4011_PV819470:0.00000000,(Enterococcus_faeca

lis_HUF24N4K4006_PV819466:0.00002869,Enterococcus_faecalis_HUF24N4K4012_PV819471:0.000

00000)0.6190:0.00002117)0.6210:0.00065808)0.5760:0.00053826,Enterococcus_faecalis_HUF24N4K40

13_PV819472:0.00000000)0.5890:0.00135237,Enterococcus_faecalis_HUF24N4K4004_PV819464:0.00

000000)0.1830:0.00025126,(Enterococcus_faecalis_HUF24N4K4009_PV819469:0.00287677,Enterococ

cus_faecalis_HUF24N4K4008_PV819468:0.00017512)0.5700:0.00136608)0.3830:0.00189633,Enteroco

ccus_faecalis_HUF24N4K4001_PV819461:0.00000000)0.9770:0.00866381,Enterococcus_faecalis_HUF

24N4K4005_PV819465:0.00000000)0.9980:0.01954016,(Enterococcus_faecium_LMG_11423_NR_042

054:0.00153610,(Enterococcus_faecium_HUF24N4K4016_PV819475:0.00000000,(Enterococcus_faeciu

m_HUF24N41K4014_PV819473:0.00022843,Enterococcus_faecium_HUF24N4K4015_PV819474:0.00

000000)0.6490:0.00028003)0.6880:0.00033781)0.9890:0.01021340)0.1...,Streptococcus_thermophilus_

ATCC_19258_NR_042778:0.05862856,(Lactococcus_lactis_HUF19ZN10M1058_PV819458:0.0000000

0,Lactococcus_lactis_NCDO_604_NR_040955:0.00000000)1.0000:0.06036073)0.9940:0.05479611)0.61
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90:0.02299262,((Levilactobacillus_brevis_HUF18ZN2R1004_PV819460:0.00253735,Levilactobacillus_

brevis_ATCC_14869:0.00000000)1.0000:0.02675311,(Pediococcus_pentosaceus_HUF18ZN5R1018_PV

819456:0.00666313,Pediococcus_pentosaceus_DSM_20336_NR_042058:0.00000000)1.0000:0.0425107

4)0.9530:0.01820960)0.2370:0.00349917,(Lacticaseibacillus_rhamnosus_HUF19ZN1R1013_PV819459:

0.00000000,(Lacticaseibacillus_rhamnosus_14681_MW454069:0.00860800,(Lacticaseibacillus_paracase

i_HUF18ZN4R1011_PV819455:0.00000000,Lacticaseibacillus_paracasei_strain_ASO_46_Benha_MZ93

0467:0.00108487)0.9990:0.01498859)0.7150:0.00426996)0.9750:0.03384414)0.2820:0.00811451,(Limo

silactobacillus_fermentum_HUF19ZN1R1001_PV819457:0.00350879,Limosilactobacillus_fermentum_

AK14_PV592661:0.00396289)1.0000:0.05832835,Bifidobacterium_animalis_subsp._lactis_P2N1_KU82

1112:0.30167582); 

 

 

EK 1.7 – SNP P-Matrisinin Çizimine Ait Örnek Python Kodu 
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EK 1.8 – DNA Barkod Görseli Çizimine Ait Örnek Python Kodu 

import matplotlib 

matplotlib.use('Agg')   

 

import matplotlib.pyplot as plt 

 

sequence = (  

'CGCTTCTTTTTCCACCGGAGCTTGCTCCACCGGAAAAAGAGGAGTGGCGAACG''GGTGAGTA

ACACGTGGGTAACCTGCCCATCAGAAGGGGATAACACTTGGAAAC''AGGTGCTAATACCGTA

TAACAATCAAAACCGCATGGTTTTGATTTGAAAGGCG''CTTTCGGGTGTCGCTGATGGATGG

ACCCGCGGTGCATTAGCTAGTTGGTGAGG'’TAACGGCTCACCAAGGCCACGATGCATAGCCG

ACCTGAGAGGGTGATCGGCCA''CATTGGGACTGAGACACGGCCCAAACTCCTACGGGAGGC

AGCAGTAGGGAATC''TTCGGCAATGGACGAAAGTCTGACCGAGCAACGCCGCGTGAGTGAA

GAAGGTT''TTCGGATCGTAAAACTCTGTTGTTAGAGAAGAACAAGGATGAGAGTAACTGTT''C

ATCCCTTGACGGTATCTAACCAGAAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGC''CGCGGTAAT

ACGTAGGTGGCAAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGCGA''GCGCAGGCGGTTTCTTA

AGTCTGATGTGAAAGCCCCCGGCTCAACCGGGGAGG''GTCATTGGAAACTGGGAGACTTGAG

TGCAGAAGAGGAGAGTGGAATTCCATGT''GTAGCGGTGAAATGCGTAGATATATGGAGGAA

CACCAGTGGCGAAGGCGGCTC''TCTGGTCTGTAACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGA

GCAAACAGGATTA''GATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTGCTAAGTGTTGGAG

GGTTT''CCGCCCTTCAGTGCTGCAGCTAACGCATTAAGCACTCCGCCTGGGGAGTACGA''CCG

CAAGGTTGAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGC''ATGTGGTTTATT

CGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCAGGTCTTGACATCCTTT') 

# Renk eşlemesi 

color_map = { 

    'A': (1.0, 0.0, 0.0),    # Kırmızı 

    'T': (0.0, 0.0, 1.0),    # Mavi 

    'G': (0.0, 0.6, 0.0),    # Yeşil 

    'C': (0.5, 0.0, 0.5),    # Mor 

    'N': (0.0, 0.0, 0.0)     # Siyah 

} 

 

# Görsel boyutunu ayarla 

fig, ax = plt.subplots(figsize=(len(sequence) / 15, 1)) 

# Her bazı çiz 

for i, base in enumerate(sequence.upper()): 

    ax.bar(i, 1, color=color_map.get(base, 'black'), edgecolor='none', width=1) 

# Eksenleri kapat 

ax.axis('off') 

plt.tight_layout() 

# PNG olarak kaydet 

plt.savefig("FEACIUMBARKOD.png", dpi=300) 

plt.close() 
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EK 2. Web Sitesi Hazırlanmasında Kullanılan Kodlama Altyapısı 

EK 2.1. footer.php 

 

EK 2.2. nav.php 
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EK 2.3. header.php 
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EK 2.4. bacteria-collection.php 
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EK 2.5. yeast-collection.php 
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EK 2.6. searchStrain.php 

 

 



 

 226 
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EK 2.7. getStrainsDetails.php 
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EK 2.8. presentations.php 
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EK 2.9. contact.php 
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        <i class="fas fa-clock"></i> 

         

EK 2.10. thesis.php 
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EK 2.11. location.php 
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 236 

 
 

EK 2.12. staff.php 
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EK 2.13. bioinformatics.php 
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 240 
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EK 2.14. identifications.php 

 

EK 2.15. contract-research.php 
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EK 2.16. services.php 
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EK 2.17. publications.php 
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EK 2.18. contact.css 

   
  

 



 

 248 

EK 2.19. index.php 
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EK 2.20. about.php 
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EK 2.21. aboutstyle.css 
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EK 2.22. aboutscript.js 

   

 

EK 2.23. HUFCC Veri Tabanında Yer Alan Verilerle İlgili csv Dosyası 

id,Strain_Name,Strain_Code_(HUF),Other_Collection_Number,NCBI_Accession_Number,Culture_For

m,pdf_path 

1,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M1C0001,RSKK 08022,OQ876785,Lyophilized culture and glycerol 

stock,Reference only – Not for distribution 

2,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M1C0002,ATCC 9763,PV819403-OQ876808,Lyophilized culture 

and glycerol stock,Reference only – Not for distribution 

3,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M1C0003,,PV819404-OQ912898,Lyophilized culture and glycerol 

stock,Reference only – Not for distribution 

4,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M1C0004,,PV819393,Lyophilized culture and glycerol 

stock,Reference only – Not for distribution 

5,Saccharomyces cerevisiae var. boulardii,HUF22B1C0001,CNCM I-745®,PV819398,Lyophilized 

culture and glycerol stock,Reference only – Not for distribution 

6,Saccharomyces cerevisiae var. boulardii,HUF16M3H11104,,OQ876794,Lyophilized culture and 

glycerol stock,HUF16M3H11104.pdf 

7,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M2K10004,,OQ912899,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10004.pdf 

8,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M2K10006,,OQ876786,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10006.pdf 

9,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M2K10007,,OQ876787,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10007.pdf 

10,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3A11003,,  ,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3A11003.pdf 

11,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3B11017,,OQ876788,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3B11017.pdf 

12,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3C11032,,OQ876790,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3C11032.pdf 

13,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3C11033,,OQ876791,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3C11033.pdf 

14,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3D11049,,PV819399,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3D11049.pdf 

15,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3D11052,,PV819400,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3D11052.pdf 
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16,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3G11088,,OQ876792,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3G11088.pdf 

17,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M3H11101,,OQ876793,Glycerol stock,HUF16M3H11101.pdf 

18,Saccharomyces cerevisiae,HUF16M2K10003,,PV819402,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10003.pdf 

19,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3C31063,,OQ876795,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3C31063.pdf 

20,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3C31065,,OQ876796,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3C31065.pdf 

21,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3C31066,,OQ876797,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3C31066.pdf 

22,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3D31086,,OQ876798,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3D31086.pdf 

23,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3D31088,,OQ876799,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3D31088.pdf 

24,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3E21112,,OQ876801,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3E21112.pdf 

25,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3E21113,,OQ876802,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3E21113.pdf 

26,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F21122,,OQ876804,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F21122.pdf 

27,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F21123,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F21123.pdf 

28,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F21128,,   ,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F21128.pdf 

29,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F21134,,OQ876806,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F21134.pdf 

30,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F31135,,PV819407,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F31135.pdf 

31,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F31136,,OQ876807,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F31136.pdf 

32,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3F32141,,PV819408,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F32141.pdf 

33,Saccharomyces cerevisiae,HUF17M3H21200,,PV819401,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3H21200.pdf 

34,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3C21001,,PV819394,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3C21001.pdf 

35,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3D21001,,PV819396,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3D21001.pdf 

36,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3F21012,,PV819405,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3F21012.pdf 

37,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3G21009,,   ,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3G21009.pdf 

38,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3J21008,,PV819406,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3J21008.pdf 

39,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3K21007,,PV819395,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3K21007.pdf 

40,Saccharomyces cerevisiae,HUF18M3L21008,,PV819397,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18M3L21008.pdf 

41,Metschnikowia pulcherrima ,HUF16M3B11016,,PV819410,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3B11016.pdf 

42,Metschnikowia pulcherrima ,HUF16M3B11020,,PV819411,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3B11020.pdf 

43,Metschnikowia pulcherrima ,HUF16M3B11023,,PV819412,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3B11023.pdf 

44,Metschnikowia pulcherrima ,HUF16M3C11034,,PV819413,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3C11034.pdf 

45,Metschnikowia pulcherrima ,HUF16M3G11089,,PV819414,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3G11089.pdf 
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46,Metschnikowia pulcherrima ,HUF17M3H21175,,PV819409,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3H21175.pdf 

47,Metschnikowia pulcherrima ,HUF17M3H21212,,PV819415,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3H21212.pdf 

48,Metschnikowia pulcherrima ,HUF17M3E22117,,PV819416,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3E22117.pdf 

49,Naganishia uzbekistanensis ,HUF17M3E21110,,PV819417,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3E21110.pdf 

50,Naganishia uzbekistanensis ,HUF17M3H22218,,PV819418,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3H22218.pdf 

51,Naganishia uzbekistanensis ,HUF17M3D31087,,PV819419,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3D31087.pdf 

52,Priceomyces carsonii ,HUF17M3C21050,,PV819420,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3C21050.pdf 

53,Priceomyces carsonii ,HUF17M3F21127,,PV819421,Glycerol stock,HUF17M3F21127.pdf 

54,Priceomyces carsonii ,HUF17M3E21115,,PV819422,Glycerol stock,HUF17M3E21115.pdf 

55,Wickerhamomyces anomalus ,HUF16M2K10009,,PV819423,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10009.pdf 

56,Wickerhamomyces anomalus ,HUF16M2K10010,,PV819424,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M2K10010.pdf 

57,Hanseniaspora uvarum ,HUF17M3F31139,,PV819425,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF17M3F31139.pdf 

58,Solicocozyma aeria,HUF16M3A12012,,PV819426,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF16M3A12012.pdf 

59,Yarrowia lipolytica ,HUF16M2K10011,,   ,Glycerol stock,HUF16M2K10011.pdf 

60,Lacticaseibacillus rhamnosus,HUF19ZN1R1013,,PV819459,Lyophilized culture and glycerol 

stock,Reference only – Not for distribution 

61,Streptococcus thermophilus,,ST-BODY-1,,Lyophilized culture,Reference only – Not for distribution 

62,Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,,LB-12,,Lyophilized culture,Reference only – Not for 

distribution 

63,Lactobacillus acidophilus,,nu-trish LA-5,,Lyophilized culture,Reference only – Not for distribution 

64,Bifidobacterium animalis subsp. lactis,,HN019,,Lyophilized culture,Reference only – Not for 

distribution 

65,Limosilactobacillus fermentum,HUF19ZN1R1001,,PV819457,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF19ZN1R1001.pdf 

66,Lacticaseibacillus paracasei,HUF18ZN4R1011,,PV819455,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18ZN4R1011.pdf 

67,Pediococcus pentosaceus,HUF18ZN5R1018,,PV819456,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF18ZN5R1018.pdf 

68,Levilactobacillus brevis,HUF18ZN2R1004,,PV819460,Glycerol stock,HUF18ZN2R1004.pdf 

69,Lactococcus lactis,HUF19ZN10M1058,,PV819458,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF19ZN10M1058.pdf 

70,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4001,,PV819461,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4001.pdf 

71,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4002,,PV819462,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4002.pdf 

72,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4003,,PV819463,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4003.pdf 

73,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4004,,PV819464,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4004.pdf 

74,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4005,,PV819465,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4005.pdf 

75,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4006,,PV819466,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4006.pdf 

76,Enterococcus feacalis,HUF24ZN7M4007,,PV819467,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24ZN7M4007.pdf 

77,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4008,,PV819468,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4008.pdf 

78,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4009,,PV819469,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4009.pdf 
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79,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4011,,PV819470,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4011.pdf 

80,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4012,,PV819471,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4012.pdf 

81,Enterococcus feacalis,HUF24N4K4013,,PV819472,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4013.pdf 

82,Enterococcus feacium,HUF24N41K4014,,PV819473,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N41K4014.pdf 

83,Enterococcus feacium,HUF24N4K4015,,PV819474,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4015.pdf 

84,Enterococcus feacium,HUF24N4K4016,,PV819475,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24N4K4016.pdf 

85,Lactobacillus helveticus,HUF24ZN3R2030,,,Lyophilized culture and glycerol 

stock,HUF24ZN3R2030.pdf 

EK 3.1. Maya Suşları Liyofilizasyon Sonuçları Ham Veri 

Suş Kodu 

(HUF) 
Suş Adı 

Liyofilizasyon 

Öncesi Canlı 

Hücre Sayısı (107 

kob/ml) 

Liyofilizasyon 

Sonrası Canlı 

Hücre Sayısı 

(107 kob/ml) 

30 Günlük 

Depolama 

Sonrası Canlı 

Hücre Sayısı 

(107 kob/ml) 

16M1C0002 S. cerevisiae 9,00 - 8,0 

16M1C0004 S. cerevisiae - 3,50 - 

16M2K10004 S. cerevisiae 4,30 - 2,2 

16M2K10006 S. cerevisiae - 2,60 - 

16M1C0001 S. cerevisiae 7,10 - 6,7 

22B1C0001 
S. cerevisiae var. 

boulardii 
11,00 - 9,0 

16M3A11003 S. cerevisiae - 2,40 - 

18M3L21008 S. cerevisiae - 1,50 - 

18M3F21012 S. cerevisiae 3,80 2,00 1,8 

18M3K21007 S. cerevisiae 5,00 - 2,5 

17M3F21128 S. cerevisiae - 2,80 - 

16M3C11032 S. cerevisiae 5,00 - 1,2 

16M2K10003 S. cerevisiae 12,00 6,00 4,6 

16M3G11088 S. cerevisiae 5,00 - 5,0 

16M3C11033 S. cerevisiae - 3,00 - 

17M3C31066 S. cerevisiae - 2,30 - 

17M3E21113 S. cerevisiae 7,10 - 1,6 

16M3C11034 M. pulcherrima 11,00 - 7,00 

17M3H21212 M. pulcherrima - 2,50 - 

17M3D31087 N.uzbekistanensis 3,80 3,00 3,00 

17M3C21050 P.carsoni - 3,00 - 

17M3F31139 H. uvarum 2,00 1,10 1,02 

16M3A12012 S. aeria 1,30 1,00 0,46 

*“-“ şeklinde belirtilen yerlerde rastgele örnekleme sonucu ölçüm alınmadığı ifade 

edilmektedir. 
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EK 3.2. Bakteri Suşları Liyofilizasyon Sonuçları Ham Veri 

Suş Kodu 

(HUF) 
Suş Adı 

30 Günlük Depolama 

Sonrası Canlı Hücre 

Sayısı (108 kob/ml) 

24ZN3R2030 L.  helveticus 7,2 

18ZN4R1011 L. paracasei 35 

18ZN5R1018 P. pentosaceus 30 

19ZN1R1001 L. fermentum 15 

19ZN10M1058 L. lactis 23 

24N4K1001 E. feacalis 40 

24N4K1003 E. feacalis 50 

24N4K1005 E. feacalis 44 

24N4K1009 E. feacalis 45 

24N4K1012 E. feacalis 41 

24N4K1015 E.feacium 44 

24N4K1016 E.feacium 40 



 

 

 


