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Salda Goli Prokaryotik Cesitliliginin Yeni Nesil Dizileme
Yontemiyle Belirlenmesi

Nilgiin POYRAZ', Mehmet Bur¢in MUTLU'!

OZET: Calismada Salda Golii'nden 6rnekleme yapilmis ve o6rnek igin pH ve tuzluluk degerleri belirlenmistir.
Sonrasinda ornekler filtreden gegcirilerek, bu filtrelerden DNA ekstraksiyonu islemi yapilmistir. Elde edilen DNA
[lumina MiSeq dizileme sistemiyle dizilenmis ve veriler QIIME Programu ile analiz edilmigtir. Analiz sonrasi elde
edilen veriler degerlendirildiginde en baskin bulunan Bacteria filumlarinin Proteobacteria ve Actinobacteria oldugu
belirlenmistir. Sinif diizeyinde ise Gammaproteobacteria, Acidimicrobia ve Actinobacteria baskindir. Ordo diizeyinde
ise Enterobacteriales, Acidimicrobiales, Actinobacteriales baskindir. Archaeca domaini degerlendirildiginde ise
Euryarchaeota filumunun baskin oldugu belirlenmistir. Sinif diizeyinde Halobacteria iiyeleri baskindir. Halobacteria
smifinin Halobacterialaes ordosu Halobacteriaceae familyasinin Haloarcula, Halobacterium, Halonotius,
Halorhabdus, Halorubrum ve Haloplanus cinsi liyeleri de baskin olarak bulunmaktadir.
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ABSTRACT: In our study, water sample was taken from Salda Lake and the pH and salinity data for the sample
were determined. After that, samples were filtered and DNA extraction was performed. The obtained DNA was
sequenced by the Illumina MiSeq sequencing system and data was analyzed by the QIIME program. When the
data obtained after the analysis were evaluated, it was determined that the most dominant bacterial phyla are
Proteobacteria and Actinobacteria. At class level, Gammaproteobacteria, Acidimicrobia and Actinobacteria were
dominant. In order level Enterobacteriales, Acidimicrobiales, Actinobacteriales were abundant. When the Archaea
domain was evaluated it was determined that the Euryarchaeota phylum was dominant. Halobacteria members
were abundant at the class level. In addition Halobacteria class, Halobacteriales order, Halobacteriaceae family
includes Haloarcula, Halobacterium, Halonotius, Halorhabdus, Halorubrum and Haloplanus genus members.
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GIRIS

Asirt alkalin ortamlar arasinda dogal olarak olusan
soda golleri, soda ¢olleri, topraklar ve yapay endiistriyel
sular bulunmaktadir. Genellikle 10 uniizerinde, bazen de
12’yeulaganpH degerlerine sahiptirler ve biiylik miktarda
Na,CO, varlig: ile karakterize edilirler (Duckworth et
al., 1996; Grant, 2006). Soda golleri, Diinya’da yaygin
olan dogal alkalin ortamlardir ve yiiksek pH, tuzluluk
ve yiiksek verimlilik oranlaria sahip olmasi nedeniyle
diger su ekosistemlerinden oldukga farklidir (Dudhagara
et al., 2015). Bununla birlikte, tiim soda golleri yiiksek
oranda verimli degildir ve birincil iiretimi kontrol eden
kisitl besin toksisite veya trofik etkilesimler gibi birgok
sinirlayict  faktor bulunmaktadir. Ayrica, tuzluluk,
mikrobiyal cesitliligi sinirlayan en giiglii stres faktorii
olabilir. Buna ragmen, notral tatli su sistemleri ile
karsilagtirildiginda mikrobiyal acidan oldukca yiiksek
morfolojik cesitlilik gozlemlenmistir (Lanzen et al.,
2013). Ancak bu tiir ortamlarda prokaryotik cesitlilik
hakkinda hala yeterli bilgi bulunmamaktadir. Soda
gollerindeki mikroorganizmalar biyoteknolojik éneme
sahip olmalar1 nedeniyle de oldukga ilgi ¢cekmektedir
(Dudhagara et al., 2015). Ciinkii yiiksek pH ve yiiksek
tuzluluk derecelerinde etkin olan enzimler {iretme
potansiyeline sahip gruplar icermektedir (Horikoshi,
20006).

Diinya’da pek ¢ok soda golii bulunmaktadir ve en
cokcalismayapilanalan, Kenya-TanzanyaRift Vadisidir.
Dogu Afrika boyunca uzanan Biiyliik Rift Vadisi,
tektonik faaliyetin bir dizi s1g depresyon yarattigi kurak
bir tropikal bolgedir (Grant and Sorokin, 2011). Dogu
Afrika Rift vadisinde soda gollerinde gerceklestirilen
kiiltiir bagimli ve bagimsiz ¢aligmalar sonucu pek ¢ok
mikroorganizma izole edilmistir ve bunlarin aerobik,
heterotrofik ve (halo) alkalifilik Bacteria ve Archaea’lar
oldugu belirlenmistir (Duckworth et al., 1996). Diger
goller iizerine de yapilan pek ¢ok caligma mevcuttur.
Bu calismalar Mono Golii’'ndeki bakteriyel cesitlilik
caligmalart (Humayoun et al., 2003), metanotrofik
bakterilerin yapisal gen temelli ¢esitlilik analizi (Lin
et al., 2005), Soap Golii’nde kiiltiir bagimhi ve kiiltiir
bagimsiz yontemlerle analiz (Asao et al., 2011) ve
belli alkalifilik mikroorganizmalarin gesitliliginin 16S
rRNA ve fonksiyonel genler kullanilarak arastirilmasi
iizerinedir (Sorokin and Kuenen 2005; Antony et al.,
2012; Tourova et al., 2014).
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Ulkemiz de sodali goller agisindan biiyiik bir
potansiyele sahiptir ve bu sodali gdllerden en biiyiligii
Van Goli’diir. Bu gol tuzlu bir sodali goldiir ve aym
zamanda kapali bir havza golidiir (Reimer et al.,
2009). Van golii mikrobiyal gesitliligi izerine de kiiltiir
bagimli ve kiiltiir bagimsiz yontemlerle gerceklestirilen
calismalar mevcuttur (Lopez-Garcia et al.,, 2005;
Kavak, 2013). Ulkemizdeki énemli soda géllerinden
bir digeri ise ¢alismamizda 6rnekleme yapilan Salda
Golu’diir. Tirkiye’'nin gilineyinde Goller Bolgesi’nde
bulunan derin ve soda igeren bir goldiir. Fiziksel ve
kimyasal parametreler géliin, tabaninda bulunan yeralt
kaynaklari tarafindan olusturulan hidrokimyasal olarak
farkli su tabakalarindan olustugunu gdstermektedir
(Kazanc1 ve ark., 2004). Salda Goli'nlin sular,
magnezyum bakimindan zengindir ve yliksek derecede
alkalin (pH> 9) ‘dir. Goliin ii¢ tarafi serpantinitler,
dordiincii tarafi ise dolomit ile ¢evrelenmistir. Goliin
icine giren suyun biiylik kism1 meteoriktir ve havzalar
gOliin Gtesine gecen genis cakilli aliivyon yelpaze
deltalar1 (cogunlukla serpantinit cakil taglari ile)
iizerinden beslenir. Bu sular, goliin yiizey sularindan cok
daha soguktur. Magnezyumun ise ¢akillardan siiziilmiis
oldugu digiiniilmektedir (Braithwaite and Zedef,
1996). Bu goliin mikrobiyal cesitliligi ilizerine ¢ok
fazla ¢alisma bulunmamaktadir. Var olan ¢alismalarin
bir kism1 geleneksel yontemlere ve spesifik gruplarin
analizine 6zelliklede Archaea izolasyon ve gesitliligine
dayanmaktadir (Ozcan ve ark., 2006 ; Ozcan ve ark.,
2007). Yapilan bir bagka calismada ise ilk kez yeni
nesil dizileme teknikleri kullanilarak Acigol, Salda
Goli ve Yarigh Golii’niin prokaryotik ¢esitliligi analiz
edilerek degerlendirilmistir (Demirel ve ark., 2016).
Yeni nesil dizileme yoOnteminin ortaya c¢ikmasiyla
birlikte, dogrudan metagenomik yaklagimlar, nispeten
diisik ¢esitlilik gosteren mikrobiyal topluluklari
barindiran ¢evrelere basariyla uygulanmaktadir.
Yiiksek verimlilikteki amplikon dizilemesi gibi yeni
nesil ‘omik’ teknolojileri, milyarlarca dizinin elde
edilmesine olanak tanir ve istatistiksel yontemlerin
uygulanmasi, bir sistemdeki sayisiz baskin ve nadir
bulunan organizmalarin saptanmasini saglar (Green
et al., 2008; Bent and Forney, 2008; DeLong 2009,
Gonzalez et al., 2012). Bu yiizden bu caligmada
da yenil nesil dizileme yontemi kullanilmistir ve
caligmanin temel amaci, Salda Golii’niin mikrobiyal
cesitliliginin, yliksek verimli 16S rRNA gen amplikon
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dizilimi ile belirlenmesi ve goliin mikrobiyal cesitliligi
tizerine kiiltiir bagimsiz bir yaklasim ile elde edilmis
verilerin saglanmasidir.

MATERYAL VE YONTEM
Ornekleme ve fizikokimyasal analiz

Calismalarda kullanilmak iizere 10 litre su
ornegi Salda GoOlii kiyismna 1-2 metre uzakliktan ve
1 metre kadar derinlikten alinmistir. Ornegin toplam
refraktometresi  (Eclipse)
ile belirlenmistir. Ornegin pH degeri ise pH metre
ile Olciilmistiir. (Mettler Toledo, Schwerzenbach,
Switzerland).

tuz konsantrasyonu el

Niikleik asit ekstraksiyonu

Metagenomik analiz i¢in, 500 ml su numunesi 0.22
um por ¢apli polikarbonat filtreler (Millipore, Isopore
GTTP04700) ile filtrelenmis ve -20 °C derecede
saklanmistir. Yiiksek molekiil agirlikli DNA, klasik
fenol / kloroform yontemi ile ekstrakte edilmis ve
izopropanol ile ¢oktiriilmiistiir (Nogales et al., 1999;
Cifuentes et al., 2000). Yontemin detaylar1 Mutlu ve
ark., 2008’ de belirtildigi sekilde uygulanmstir.

Dizileme ve veri analizi

Su 6rneginden elde edilen yiiksek kalitedeki DNA,
analiz i¢in Argonne Ulusal Laboratuvari’na (Argonne
National Laboratory, Chicago, A.B.D) gonderilmistir.
Elde edilen DNA, 16S rRNA’nin V4 bolgesi i¢in spesifik
primerler (515F (5'-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3'
ve 806R (5-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3"))
kullanilarak mikrobiyal c¢esitliligin arastirilmasi igin
kullanilmistir. Ornekler ii¢ paralel olacak sekilde, 25
mikrolitrelik amplifikasyon reaksiyonlar1 kurulmustur.
Genomik DNA amplifikasyonu i¢in “Earth Microbiome
Project” de Onerilen protokollere uygun barkod primer
seti [llumina MiSeq cihazina adapte edilmis olarak
kullanilmistir ~ (http://www.earthmicrobiome.org/emp-
standard-protocols/16s/). 16S rRNAnin V4 bdlgesine
0zgl primerler ayn1 zamanda “Illumina flow cell”
adaptor dizilerini icerecek sekilde uygulanmigtir
(Caporaso et al., 2010a; b; 2011; 2012). Her 25
mikrolitrelik reaksiyon; 12 ml su, 10 ml HotMaster
miks, 1 ml ileri primer (5 mM konsantrasyon, 200 pM
son konsantrasyon), 1 ml barkod etiketli geri primer (5
mM konsantrasyon, 200 pM son konsantrasyon) ve 1
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ml kalip DNA olacak sekilde hazirlanmistir. Polimeraz
zincir reaksiyonlari i¢in; 94 °C 3 dakika denatiirasyon
islemi sonrasi 94 °C’de 45 saniye, 50 °C’de 1 dakika ve
72 °C’de 90 saniye olmak iizere 35 dongii ve son uzama
icin 72 °C’de 10 dakika seklinde uygulama yapilmistir.
Yaklagik 240 ng PZR fiiriinii tek bir tlipte toplandiktan
sonra “MoBio UltraClean PCR Clean-Up” kiti
talimatlarina uygun olarak saflagtirilmistir. A260/280
orant 1.8-2.0 araliginda olmasina 6zen gosterilerek
dizilemeye alinmistir (Caporaso et al., 2012). Amplikon
kiitiiphaneleri 2 nM diizeyinde diliiye edilip denature
edildikten sonra 6.1 pM son konsantrasyonunda
MiSeq cihaz1 ile iiretici firmanm Onerdigi protokol
kullanilarak dizileme iglemine tabi tutulmustur. Elde
edilen verilerin analizinin gergeklestirilmesi amaciyla
da QIIME (Quantitative Insights Into Microbial
Ecology) programindan yararlanilmigtir. Program
Linux veya Mac OS X isletim sistemi ile ¢aligmaktadir.
Program kurulumu sonrast komutlar kullanilarak
analiz gerceklestirilmistir. Ileri ve geri amplikonlar
«fastq-join” kullanilarak kontiglerde toplanmistir. Cikt1
dosyasi (.fastq), barkod dosyasi (.fastq) ve haritalama
dosyasi-mapping file (.txt) birlikte islenmis ve veri
kitapliklar1 (split_libraries_fastq.py) olusturulmustur
(Caporaso et al., 2012). Sonrasinda kaliteli filtrelenmis
okumalar  pick open reference otus.py  komutu
verilerek %97 ve {izeri benzerlikte Operasyonel
taksonomik birimler (Operational taxonomic unit-
OTU’ lar) gruplandirilmistir. Kimera kontrolii ve OTU
secimi i¢in QIIME komutlarindan “pick OTUs.py”
kullanilmigtir. Bu komut ile %97 benzerlik gosteren
OTU secimi yapilmakta ve bununla birlikte “de
novo” kimera tespiti ise USEARCH (Edgar, 2010)
algoritmasi ile saglanmaktadir. Bu komut ile HDF5
formatinda OTU tablosu igeren bir BIOM dosyasi
olusturulmaktadir. Ornek spesifik OTU tablosu
olusturulduktan sonra “singleton” larin filtrelenmesi
icin QIIME komutlarindan biri olan “filter otus from
otu_table.py” kullanilmistir. Bu islemlerin ardindan
cesitlilik analizleri gergeklestirilmistir.

BULGULAR VE TARTISMA

Yapilan caligmanin sonucuna gore Salda Golii niin
mikrobiyal ¢esitliligi son derece yliksektir. Burada farkli
fonksiyonel rollere sahip organizmalar bulunmaktadir.
Calisma kapsaminda rnegin toplam tuz konsantrasyonu
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% 1.1, pH degeri ise 9.2 olarak Sl¢iilmiis ve drnegin
pH degerinin alkalin oldugu belirlenmistir. Yapilan
cesitlilik analizi sonrasi ise yiiksek kalitede 36879 adet
kaliteli okuma dizisi elde edilmistir.

Elde edilen OTU’lar edildiginde
kommunitenin % 3.2 sini Archaea domaini lyeleri,
% 94.4’ iinii de Bacteria domaini tyeleri olusturdugu
belirlenmistir.

analiz

Archaea domaini iiyeleri incelendiginde tiimil
Euryarchaeota filumunun Halobacteriaceae sinifinin
Halobacteriales ordosunun Halobacteriaceae
familyasina aittir. Cins diizeyinde degerlendirildiginde
ise sekil la’da gorildigi gibi % 0.9 Halonotius,
% 0.7 Haloarcula, % 0.3 Halobacterium, %
0.2 Halorhabdus, % 0.1 Halorubrum, % 0.1

Haloplanus’tan olusmaktadir.

% FiLum (%)
o,
CINS(%) o
1 i
0.9 B
0.8 0.7 TR
0.7 06 %
0.6 - 58
0.3 "
0.4 0.3 0%
o3 i : 02 -
a2 - 01 01 0.1 -
0.1
0 ==  § |
& NKBL3 (%0,1) %  @Semmatmesadates (%0,1]
% N2 (Na 1) wipiachastes (%0,
H Halonotius W Halearcula oo o) Waddokacters (%06
H Halobacteriaceae g W Halobacterium W Cysncbecters (N1, 2] W emicutes UL}
W Chigrofed [%1,3) EAmnmeT [%1,2)
s Halorahabdus W Other W Planctomyortes [RI.5) Blurgarchascts [%1.2]
| Haleplanus B Halorubrum @ Bactercidetes [113] BAcinabacteria (%25,6)
a o Pretsobactiis 44 30}
L]

Sekil 1  a. Euryarchaeota filumunda yer alan cinsler

Bacteria domaini {yeleri incelendiginde ise
sekil 1b’ de gorildiigi gibi toplamda 14 farkh
filum tyesi belirlenmistir. En baskin ti¢ filum ise
% 44.3 Proteobacteria, % 25.6 Actinobacteria ve
% 11.9 Bacteroidetes iiyeleridir. Sif diizeyinde
degerlendirildiginde Proteobacteria
Gammaproteobacteria (% 33.3) smifi en baskin
siiftir. Bunu Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria
ve Deltaproteobacteria izlemektedir. Actinobacteria
filumu dyeleri icerisinde ise en baskin siif
Acidimicrobia (% 14.6) ve Actinobacteria (% 10.5)’dur.
Bacteroidetes filumu igerisinde ise Rhodothermii
(% 3.8), Flavobacteria (% 2.9) ve Sphingobacteria

filumunun

102

b.

b. Kommunitedeki taksonomik filumlar

(% 2.2) baskindir. Ordo diizeyinde ise en baskin 3
ordo Enterobacteriales (% 30.3), Acidimicrobiales (%
14.6) ve Actinomycetales (% 10.5) ordolaridir. Familya
diizeyinde en baskin 3 familya Enterobacteriaceae (%
30.3) Acidimicrobiales ordosu-familya C111 grubu
(% 14.2), Actinomycetales ordosu-familya ACK-M1
grubu (% 5.4) familyalandir. Cins diizeyinde ise
Citrobacter (% 20.6), Acidimicrobiales ordosu familya
Clll iginde yer alan cinsler (% 14.2) ve Serratia
(% 9.5) cinsleri en baskin cinslerdir. Ancak ornekte
pek ¢ok farkli mikroorganizma cinsi bulunmaktadir.
Diger taksonomik gruplar Sekil 2’de detayl bir sekilde
verilmistir.
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Sekil 2. Bacteria domaininde yer alan cinsler

Sonuglar degerlendirildiginde Salda Goli’ndeki
en dominant grup bakterilerdir. Smf diizeyinde
Gammaproteobacteria, Acidimicrobia, Actinobacteria
son derece baskindir. Ozellikle Citrobacter, Serratia ve
Acimicrobiales ordosu C111 taksonomik grubu oldukca
yogundur. Citrobacter cinsi lyeleri ¢evresel sularda
oldukca yaygindir. Sularin disinda kanalizasyon,
toprak ve gida gibi ortamlardan da izole edilmistir
(Cabral, 2010). Serratia iiyeleri ise bazi ¢alismalarda
rapor edilmis olsa da soda gollerinde c¢ok yaygin
olmayan gruplardir (Belkova and Matyugina, 2014).
Ancak Serratia tirleri {izerine yapilmis ¢alismalarda
alkalitolerant olduklar1 ve alkalin ortamlardan izole
edildikleri raporlanmigtir. Bu tiirlerin iyi proteaz
olduklari,
reaksiyonu gergeklestirmeleri gibi ekolojik 6zellikleri
bulunmaktadir (Thorpe et al., 2012; Kumar et al.,
2014). Diger baskin grup C111 ise Urbach et al., 2001
tarafindan rapor edilmis bir aktinomiset taksonomik

iireticisi alkalin demir (III) indirgeme

grubudur. Bu grup icerisinde tathh sulardan izole
edilmis taksonomik kiimeler yer almaktadir (Urbach
et al., 2001; Zwart et al., 2002). Golde bulunan diger
bakteri iiyeleri ise Cryomorphaceae, Balneolaceae,
Halobacteroidaceae, Pirellulaceae, Acetobacteraceae,
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Comamonadaceae, Verrucomicrobiaceae ve

Chithoniobacteraceae familyalarina ait iyelerdir.
Bu {yelerin fonksiyonel ozellikleri ve cesitlilikleri
son derece fazladir. Cryomorphaceae iiyeleri denizel
kokenlidir ve diisiik tuzlu ¢evrelere adapte olmuslardir
(Bowman, 2014). Pirellulaceac amonyak okside eden
bakterileri igermektedir ve siingerlerin bulundugu
ortamlardan izole edilirler (Kellogg et al., 2016).
Acetobacteraceae familyasinin tiim iiyeleri aerobiktir
ve etanoliin asetik aside aerobik oksidasyonunu
gerceklestirir (Kersters et al., 2006). Salda Golii’ndeki
Archaeca domaini iyeleri ise Halobacteriaceae
familyasina aittir. Bu grup biiyiime i¢in en az 1.5 M
NaClI gerektirmektedir (Grant et al., 2001). Archaea
domaini i¢inde Halonotius cinsi baskindir ve bu cinsin
bilinen habitatlar1 kristalizasyon havuzlaridir (Burns et
al., 2010). Uyelerin bir kismi ise Haloarcula cinsine
aitti. Haloarcula cinsi lyeleri daha once de rapor
edilmistir (Jiang et al., 2006). Elde edilen veriler 6nceki
calismalardan elde edilen verilerle karsilastirilarak
farkliliklar
goriilmektedir. Salda Golii iizerine gerceklestirilen
calismada %

iyeleri, % 25.6 Alphaproteobacteria tiyeleri, % 23.7

incelendiginde baz1 benzerlikler ve

onceki 39.6 Gammaproteobacteria
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Bacilli iiyeleri, % 5.3 Cyanobacteria liyeleri, % 1.8 ise
Actinobacteria iiyeleri belirlenmistir. Archaea iiyeleri
degerlendirildiginde ise % 76.1 Methanobacteria,
% 21.4 Halobacteria, % 1.4 Thaumarchaeota iiyesi
belirlenmistir (Demirel ve ark., 2016). Kiiltiir bagimh
yontemler kullanilarak gerceklestirilen bir diger
caligmada ise tiim Archaea liyelerinin Halobacteriaceae
familyasmna ait oldugu belirlenmistir (Ozcan ve
ark., 2007). Elde ettigimiz sonuglar incelendiginde
Gammaproteobacteria (% 33.3)  iyeleri baskin
olarak belirlenmistir. Bunu Acidimicrobia (% 14. 6)
ve Actinobacteria (% 10.5) izlemektedir. Archaea
tiyeleri degerlendirildiginde ise g¢aligmamizdaki tiim
iiyelerin Euryarchacota filumunun Halobacteriaceae
sinifinin Halobacteriales ordosunun Halobacteriaceae
familyasina ait oldugu goriilmiistir. Bu sonuglar
da diger calismalarla biiyliik oranda oOrtiismektedir.
Ancak bazi gruplarin dagilimi ve bollugu farklilik
gostermektedir. Bu farkliigin  da caligmalardaki
orneklerin tuzluluk degerlerinin farkli olmasindan
kaynaklandigi diisiniilmektedir. Ciinkii mikrobiyal
aktiviteler agirlikli olarak enerjisel kisitlamalara
bagl olarak tuzluluk tarafindan kontrol edilir ve bu
nedenle tuzluluk, mikrobiyal ¢esitliligi ve bilesimini
sekillendirmede baskin bir faktordiir (Yang et al., 2016).

Yapilan diger cesitlilik ¢aligmalarinda tuzlu soda
gollerinde Bacteroidetes, Alfa ve Gammaproteobacteria
iiyelerinin baskin oldugu belirlenmistir. Tuzlulugun
yiiksek oldugu yerlerde ise Euryarchaeota iiyeleri
baskindir (Vavourakis et al.,, 2016). 16S rRNA
klon kiitliphanesi temelli Onceki kiiltiir bagimsiz
caligsmalarda da tuzlu soda gollerinden Euryarchaeota
rapor edilmistir (Grant et al., 1999; Simachew et al.,
2016). Duckworth et al., 1996’da, Dogu Afrika soda
gollerinden Archaeae domaininden Natronococcus
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ve Natronobacterium, Bacteria domaininden ise
Halomonas, Bacillus ve Arthrobacter gibi alkalifilik
bakterileri izole etmistir. Archaea (Euryarchaeota)
ile ilgili birkag 16S rRNA gen dizisi, Kenya Magadi
Goli’ndeki alkalin tuzladan da belirlenmistir (Grant
et al., 1999). Cesitli soda golleri arasinda, fotosentetik
primer iireticiler gibi mikrobiyal gesitlilik profillerinde
bazi farkliliklar gozlemlenmesine ragmen, benzerlikler
en goze carpan O6zelliklerdir (Grant and Sorokin, 2011).

SONUC

Calismamizda ekstrem ortamlardan biri olan
Salda Golii'niin mikrobiyal ¢esitliligi belirlenmistir.
Ayrica ¢esitliligin - belirlenmesi soda gollerindeki
mikroorganizmalarin biyoteknolojik potansiyellerinin
degerlendirilmesine de olanak tanimaktadir. Soda
golleri, yiiksek pH’da galisan mikrobiyal enzimlerin de
onemli kaynaklaridir (Grant, 2010). Tarama yontemleri
ve dizileme teknolojisindeki son geligsmeler, salin ve
alkalin go6l ekosistemlerinden ticari olarak Onemli
enzimlerin ve biyomolekiillerin kesfedilmesine yol
acabilir. Burada sunulan veriler Salda Golii mikrobiyal
toplulugunun biiyiilk oranda halofilik Archaea ve
Proteobacteria filumu, Gammaproteobacteria sinifi
ve Actinobacteria smifi tarafindan olusturuldugunu
gostermektedir.  Calismamiz, Salda  goliindeki
prokaryotik ¢esitliligin karakterize edilmesine yonelik
onciil caligmalardan biri niteligindedir ve yeni bakteri
tiirlerini ve izolatlar1 biyoteknolojik potansiyelleriyle
tanimlamay1 amagclayan gelecek caligmalari igin temel
olusturarak, bu tip ekosistemlerin tanimlanmamis
cesitlilige sahip oldugunu vurgulamistir.
Gelecekteki c¢aligmalarda ise goliin farkli derinlik
ve lokasyonlarindan oOrnekler alinarak analizlerin
detaylandirilmasi planlanmaktadir.
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