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ÖZET 

 

ÇANAKKALE (MARMARA BÖLGESĠ, TÜRKĠYE) VE ÇEVRESĠNDEKĠ ĠÇ 

SULARDAN ĠZOLE EDĠLEN MĠKROALGLERĠN MOLEKÜLER 

KARAKTERĠZASYONU 

 

Füsun AKGÜL 

Çanakkale Onsekiz Mart Üniversitesi 

Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyoloji Anabilim Dalı Doktora Tezi 

DanıĢman: Doç. Dr. Hüseyin ERDUĞAN 

03/02/2014, 104 

 

Bu çalıĢmada Çanakkale (Marmara Bölgesi, Türkiye) ve çevresindeki iç sulardan 

mikroalgler izole edilip kültüre alınmıĢtır. Mevcut literatürler yardımıyla morfolojik 

tayinleri yapıldıktan sonra moleküler sistematik ile türlerin doğruluğu ve filogenetik 

iliĢkileri araĢtırılmıĢtır. Türkiye iç sularına ait mikroalglerin özellikle ekonomik-ticari 

öneme sahip olan türlerin belirlenmesi ve bu mikroorganizmalar ile ilgili taksonomik 

yanılgıların ortadan kaldırılması sağlanmıĢtır. ÇalıĢmada toplanan mikroalg örneklerinden 

elde edilen DNA’lar ile polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) analizi gerçekleĢtirilmiĢ, elde 

edilen ITS bölgelerinin dizi analiziyle baz dizilimleri belirlenerek filogenetik analizleri 

yapılmıĢtır. Morfolojik olarak tayin edilen mikroalg türlerinin tayinlerinin doğruluğu ve 

türlerin akrabalıkları araĢtırılmıĢtır.  

ÇalıĢma boyunca Cyanobacteria, Heterokontophyta ve Chlorophyta gruplarından 24 

takson elde edilmiĢtir. Bunlardan 18 örneğin dizi analizi yapılmıĢ ve NCBI verileri ile 

hizalanmıĢ ve bu örneklere ait katılım numaraları NCBI’dan alınmıĢtır. 11 örneğin 

morfolojik gözlem sonuçları ile BLAST sonuçları cins bazında benzerlik gösterirken, 7 

örnekte böyle bir benzerlik yakalanamamıĢtır. Bu sonuç, mikrolaglerin sistematik 

karakterizasyonu yapılırken sadece morfolojik verilerin kullanılmasının yetersiz kalacağını 

bu verilerle birlikte moleküler tekniklerin de kullanılmasının gerektiğini göstermektedir. 

Anahtar sözcükler: Mikroalgler, izolasyon, kültür, moleküler taksonomi, filogenetik. 
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ABSTRACT 

 

MOLECULAR CHARACTERIZATION OF MICRO ALGAE ISOLATED FROM 

INLAND WATER IN ÇANAKKALE (MARMARA REGION, TURKEY) AND 

AROUND  

 

Füsun AKGÜL 

Çanakkale Onsekiz Mart University 

Graduate School  

Chair of Biology Thesis of Ph D. 

Advisor : Assoc. Prof. Dr. Hüseyin ERDUĞAN 

03/02/2014, 104 

 

In this study; microalgae were isolated from inland water in Çanakkale (Marmara 

Region, Turkey) and cultured. After morphological identification by the present literature; 

the accuration of species and phylogenetic relations were investigated by molecular 

taxonomy techniques. Taxonomic mistakes of the algae species that have economic and 

commercial importance in Turkey have been eliminated. Polymerase chain reaction (PCR) 

analysis of DNA samples from microalgae were carried out. With the sequence analysis of 

the ITS regions, obtained as a result of this analysis, phylogenetic analysis to be designated 

by determining base sequences. Accuracy of determinations of the algae taxonomied 

morphologically was investigated. 

24 taxa from Cyanobacteria, Heterokontophyta and Chlorophyta were obtained 

during the study. Eighteen of them were sequenced and aligned with NCBI data and 

accession numbers were obtained from NCBI. Results of morphological observations were 

similar to BLAST results at genus level for eleven of them, but seven of them were not 

similar. This result shows that molecular approaches must be used for detecting systematic 

category of microalgae. 

Keywords: Microalgae, isolation, culture, molecular taxonomy, phylogenetic.  
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BÖLÜM 1 

GĠRĠġ 

 

Yeryüzündeki temel enerji kaynağı güneĢten doğrudan faydalanabilen canlı grubu 

olan fotoototrof canlılar; bazı bakteriler, siyanobakteriler (mavi-yeĢil algler), mikro ve 

makroalgler, Bryophyta grubu ile vasküler bitkilerden oluĢmaktadır. Gezegenimizin 

%75’inin sudan oluĢması, sucul kaynaklardaki birincil üretimden sorumlu organizmalar 

olan alglerin, yaĢamın sürdürülebilirliği açısından önemini açıkça ortaya koymaktadır 

(Tomaselli, 2004). 

Mikroalgler; sucul sistemlerdeki birincil üretimden sorumlu, yüksek çeĢitliliğe sahip, 

yapılarında önemli kimyasal maddeler bulunduran ve bu yüzden ekonomik ve 

biyoteknolojik yönden değerli olan canlılardır. Böylesine önemli bir canlı grubu bilimsel 

çalıĢmalarda sıklıkla kullanılmaktadır. Her biyolojik çalıĢmada olduğu gibi mikroalglerle 

yapılan çalıĢmalarda da öncelikle o canlının sistematiğinin yapılması gerekmektedir. 

Ancak mikroalglerle ilgili yeterli kaynağın olmaması ve morfolojik yöntemlerle teĢhis 

yapılırken mikroskop görüntülerine bağımlı kalmak gerektiğinden, bu sınıftaki canlıların 

teĢhisi yapılırken zorluklar yaĢanmaktadır. Son yıllarda, özellikle yurt dıĢında yapılan 

sistematik çalıĢmalarda, morfolojik özellikler göz önüne alınarak yapılan tayinlerde bu 

özelliklerin yeterli olmadığı anlaĢılmıĢ ve bazı türlerin teĢhisinde yaĢanan zorlukların 

moleküler analizlerle ortadan kaldırıldığı ve bu türlerin gerçek tanılarının yapıldığı 

görülmüĢtür.  

Genellikle sucul habitatlarda yayılıĢ gösteren mikroalgler, toprakta, buzullarda 

aerosol halinde havada dahi bulunabilmektedir. Temel ihtiyaçları, karbondioksit, nutrient 

olarak özellikle azotlu ve fosforlu inorganik maddeler ve güneĢ ıĢığı olarak sıralanabilir. 

Ekosistemde birincil üretici olarak yer almaları ekolojik önemlerini yaratırken, 1950’lerin 

baĢından itibaren, mikroalglerin gıda, yem, lipit, vitamin, pigment, gübre, ilaç gibi 

ürünlerin eldesinde hammadde kaynağı olarak, atık su arıtımında ve biyodizel üretiminde 

kullanımları da ekonomik açıdan önemlerini ortaya çıkarmaktadır. Bu önemlerinin 

anlaĢılmasını takiben mikrolaglerin izolasyonu ve kültür çalıĢmaları baĢlamıĢ, elde edilen 

biyokütle, yukarıda bahsedilen alanlarda kullanılmaya çalıĢılmıĢtır. Biyolojik çalıĢmalarda 

kullanılan materyalin sistematik tayininin yapılması, seçilecek araç-gereç, yöntem, 

tekniğin belirlenmesi açısından oldukça önem taĢımaktadır. Yapılacak çalıĢmanın sonuca 

ulaĢabilmesi için ilk önce canlı materyalin taksonomik teĢhisinin yapılması gerekmektedir. 
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Mikroalglerin sistematiği ile ilgili çalıĢmalar Linneus’a kadar uzanmaktadır. Fakat yakın 

tarihten itibaren incelenip, güncel durum belirtilecek olursa, Ģu Ģekilde bir özetleme 

yapmak mümkündür. 

Yapılan ilk sistematik çalıĢmalara bakıldığında; protozoologlar, tek hücreli ya da 

koloni halindeki kamçılı tüm organizmaları Protozoa Ģubesinin Mastigophora sınıfına 

yerleĢtirmiĢlerdi. Fakat sonraları protozoologlar ile botanikçiler bu konuda 

anlaĢamamıĢlardır ve ilk kez Rabenhorst (1863) Chlamydomonnas ve Volvox taksonlarını 

Chlorophyceae sınıfı altında toplamıĢtır (Smith, 1950).  

Harvey 1896’lı yıllarda, algleri yapılarındaki renk pigmentlerine göre; 

Chlorospermae, Melanospermae, Rhodospermae, Cyanospermae olmak üzere dört gruba 

ayırmıĢtır. Fischer ise 1910’lu yıllarda algleri genel olarak Cyanophyceae, Chlorophyceae, 

Phaeophyceae, Rhodophyceae, Diatomae Ģeklinde beĢ ana gruba ayırmıĢtır (Güner ve 

Aysel, 1999).  

Algaebase veritabanı tarandığında alglerin yer aldığı gruplar ve bu gruplarda yer alan 

takson sayıları aĢağıdaki gibi özetlenmektedir  (http://www.algaebase.org/browse/ 

taxonomy/?id=86701). 

Süper Alem (=Domain =Empire=Superkingdom): Prokaryota 

Alem (=Regnum=Kingdom): Bacteria 

ġube (=Phylum): Cyanobacteria (3438 takson) 

Süper Alem (=Domain =Empire=Superkingdom): Eukaryota  

Alem (=Regnum=Kingdom): Protozoa 

ġube (=Phylum): Euglenophyta (1210 takson) 

Alem (=Regnum=Kingdom): Chromista 

ġube (=Phylum): Cryptophyta(165) 

ġube (=Phylum): Dinophyta(3031) 

ġube (=Phylum): Haptophyta(528) 

ġube (=Phylum): Heterokontophyta(12495) 

Alem (=Regnum=Kingdom): Plantae 

ġube (=Phylum): Charophyta (4190 takson) 

ġube (=Phylum): Chlorophyta(5400) 

ġube (=Phylum): Glaucophyta(15) 

ġube (=Phylum): Rhodophyta(6399) 

ġube (=Phylum): Tracheophyta(71) 

http://www.algaebase.org/browse/


BÖLÜM 1- GĠRĠġ        Füsun AKGÜL 

3 

 

Günümüzde canlı sistematiğinde kullanılan tekniklerin geliĢmesi, morfolojik 

gözlemlerle yapılan tayinin yerini moleküler veriler kullanılarak yapılan sistematik tayinin 

almasına sebep olmuĢtur. Polimeraz Zincir Reaksiyonunun (PZR) ilk kez Saiki ve ark. 

(1985) tarafından tanımlanması moleküler biyolojide büyük ilerlemelere sebep olmuĢtur. 

Bu geliĢmeyi takiben; canlıların DNA, RNA ya da protein dizilerini inceleyerek akrabalık 

derecelerini, tarihlerini ve evrimsel geliĢmelerini bulmayı amaçlayan moleküler filogenetik 

kavramının ortaya atılması taksonomide yeni bakıĢ açılarının ortaya çıkmasını sağlamıĢtır. 

Moleküler filogenetik ile pek çok canlının sistematik kategorizasyondaki yeri değiĢmiĢ ve 

hala değiĢmeye devam etmektedir. 

Mikroalglerin bu denli öneme ve büyük bir çeĢitliliğe sahip olması, bu canlılar 

hakkında, biyokimya, genetik, moleküler biyoloji alanlarında genomik düzeyde çalıĢmalar 

yapılmasını zorunlu hale getirmiĢtir. 

Ayrıca mikroalglerin mikroskobik canlılar olması, mikroskopta net görüntünün elde 

edilememesi, sistematik tayini yapan kiĢinin deneyimsizliği, bu canlıların kültür 

ortamlarında ya da doğal habitatlarında fizyolojik strese girmeleri durumunda farklı 

morfolojik özellikler kazanıyor olmaları, onların sadece morfolojik gözlemlere dayanarak 

doğru bir Ģekilde sistematik tayinlerinin yapılmasını engellemektedir. 

Tüm bu fikirlerden yola çıkarak söz konusu çalıĢmada, Marmara Bölgesi iç sularında 

dağılıĢ gösteren Cyanobacteria, Heterokontophyta ve Chlorophyta gruplarında yer alan 24 

mikroalgin morfolojik ve moleküler sistematiklerinin yapılması amaçlanmıĢtır. Bunun için; 

toplanan su örneklerindeki mikroalg hücrelerinin izolasyonları yapılmıĢ ve belirlenen 

kültür ortamına konarak optimum Ģartlarda büyümeleri sağlanmıĢtır. Belli bir yoğunluğa 

ulaĢan mikroalg kültürleri, moleküler analizlerde kullanılmıĢtır. Örneklerin DNA 

izolasyonu yapılmıĢ, ITS bölgesi çoğaltılmıĢ, DNA dizi analizi yaptırılmıĢ ve filogenetik 

ağaçları oluĢturularak sistematik tayinleri yapılmıĢtır. Böylece zengin bir mikroalgal 

çeĢitliliğine sahip iç sularımızda bulunan ve ekonomik açıdan önemli olabilecek alg 

türlerinin sistematiği moleküler verilerle desteklenerek doğru bir Ģekilde yapılmıĢ ve bu 

sistematik verilerin kayıt altına alınması sağlanmıĢtır.  
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BÖLÜM 2 

ÖNCEKĠ ÇALIġMALAR 

2.1. Mikroalgler 

Algler; gerçek kök, gövde, yaprak bulundurmayan, talluslu, klorofil ve diğer 

fotosentetik pigmentlere sahip, atmosferdeki oksijenin % 70-90’ını sağlayan, 

ekosistemdeki besin zincirinin ilk halkasını oluĢturan canlı grubudur. Temel olarak makro 

ve mikro algler olmak üzere iki gruba ayrılmaktadırlar. Literatürde oksijenik fotosentetik 

bakteri olarak geçmelerine rağmen siyanobakteriler ile ökaryotik mikroskobik algler, 

mikroalgleri oluĢturmaktadır (Tomaselli, 2004). 

Siyanobakterilerin hücre duvarı, lipopolisakkarit yapıda olup murein (peptidoglikan) 

tabakası içerir ve gram negatif boyanabilme özelliğine sahiptir. Duvarın altında ince bir 

hücre zarı (plazmalemma) bulunur. Sitoplazmada fotosentez reaksiyonlarının gerçekleĢtiği 

fikosiyanin bakımından zengin tillakoyid zarlar bulunmaktadır. Fotosentetik pigment 

olarak sadece klorofil a içermektedirler. Filamentli ve sesil tek hücreli formlar halinde 

bulunabilirler. Depo ürünleri glikojendir ve sitoplazmada granular halde bulunur. 

Siyanobakteri hücreleri ikili ve çoklu bölünme ve fragmentasyon ile çoğalırlar. Genetik 

varyasyon ise transformasyon ve konjugasyon ile sağlanmaktadır (Becker, 1994; Koray, 

2002; Tomaselli, 2004; Lee, 2008). 

Ökaryotik alg hücreleri, golgi cisimciğinin salgıladığı polisakkarit moleküllerinden 

oluĢan bir hücre duvarı ile çevrilmiĢtir. Duvarın hemen altında protoplazmanın 

hareketlerinin kontrolünden sorumlu bir hücre zarı (plazmalemma) bulunmaktadır. 

Lokomotor organlar ve plazma zarına eklenmiĢ, mikrotübüllerden oluĢan kamçı, hücreyi 

iterek onun hareketini sağlar. Çift katlı zar ile sarmalanmıĢ nukleus, hücrenin genetik 

materyalini bulundurur. Sitoplazmada tillakoyid zar sistemlerinden ve stromadan oluĢan, 

bazı üyelerinde pirenoidler bulunduran, fotosentezin gerçekleĢtiği çift zarlı organel 

kloroplast, hücresel solunumun gerçekleĢtiği mitokondri, polisakkarit salgılanmasından 

sorumlu golgi cisimciği, 80 S ribozomlar ve bol miktarda lipit molekülü bulunmaktadır 

(Lee, 2008). 

Alglerin habitatlarına bakıldığında; genellikle akan ve durgun sularda geniĢ bir 

Ģekilde yayılıĢ gösterdiği düĢünülür. Ancak, bu durum, alglerin endofitik (bir bitki ile 

birlikte), epifitik (bir bitkinin üzerinde), epizoik (bir yumuĢakça ya da sürüngen gibi 

hayvanların üzerinde), ağaç kabuğu üzerinde, nemli topraklarda, kalkerli taĢ ve kayalar ile 

kar ve buzulların üzerinde, sıcak su kaynakları gibi ekstrem Ģartlarda da yayılıĢ 
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gösterebilmeleri sebebiyle kısmen doğrudur. Bu tür yerlerde bir ya da birden fazla tür bir 

arada bulunabilir ya da baĢka canlılarla simbiyotik yaĢam gözlenebilir. Tropiklerden 

kutuplara kadar çok geniĢ bir yayılıĢ alanına sahiptirler. Planktonik alglerin taĢınımı sucul 

kuĢların su içindeki hareketleri ve alglerin geçici olarak yerleĢtiği kuĢ tüyleri ile olur. Toz 

partiküllerinin arasında diatomların bulunuĢu rüzgarın önemli bir taĢınım aracı olduğunu 

göstermektedir (Van Den Hoek ve ark., 1995). 

Alglerin geliĢiminde su ile ıĢık, sıcaklık, inorganik maddeler, pH ve diğer biyotik 

faktörler etkilidir. IĢık, fotosentez için temeldir fakat her alg farklı yoğunluktaki ıĢığa tepki 

gösterir. Terrestarial, akuatik ve havasal algler, farklı ortamlara adapte olmalarından dolayı 

farklı yoğunlukta ıĢığa ihtiyaç duymaktadırlar. Bununla birlikte, farklı dalga boylarındaki 

ıĢığın suya giriĢini suyun turbiditesi ve çözünmüĢ tuz miktarı da etkilemektedir. Kromatik 

adaptasyon teorisine göre; fikoeritrin ve fikosiyanin içeren alglerin renklenmesinde de ıĢık 

etkilidir. Sıcaklığın alg büyüme, geliĢme ve dağılımında büyük etkisi olup termal algler, 

kar ve buzul algleri gibi istisnai durumlar hariç algal populasyonun habitatını sınırlar. 

Yüksek bitkilerin geliĢmesi için gerekli olan birçok inorganik bileĢikler, algler için de 

gereklidir. Algler azot ihtiyaçlarını nitrat, nitrit ve amonyum bileĢiklerinden karĢıladıkları 

zaman iyi bir geliĢme gösterirler. Doğada kullanılabilir azot kaynakları uygun olduğunda 

algler çok iyi bir geliĢme gösterir (Van Den Hoek ve ark., 1995). 

Algler, ekolojik ve ekonomik açıdan önem taĢıyan canlılardır. Su ortamında primer 

üretici canlılar olan algler, yapılarındaki pigmentleri sayesinde karbondioksit ve suyu 

ıĢığın etkisi ile karbonhidratlara çevirirler ve böylece su ortamındaki besin değerinin ve 

çözünmüĢ oksijen oranının artmasını sağlarlar. Sonuçta kendi geliĢimlerini sağlayarak 

besin zincirinin ilk halkasını oluĢtururlar. Bu Ģekilde üretime olan katkıları ve üst 

basamaktaki canlılarla olan iliĢkileri açısından önem taĢımaktadırlar. Üretim artıĢının belli 

bir düzeyi aĢmasının doğal bir sonucu olarak da çevresel denge bozulur ve bu geliĢime 

ötrofikasyon adı verilir. Ötrofik bir ortamda besin madde girdisinin fazlalığından dolayı, 

(özellikle azotlu ve fosfatlı bileĢikler) alg ve bakteri faaliyetleri ile bulanıklık artar ve 

ıĢığın suyun alt kısımlarına geçmesi engellenir. Oksijen dip kısımlarda sınırlayıcı bir 

özellik kazanır. Bu da bentik bölgede yaĢayan canlılar için ölümle sonuçlanabilir. Ġnsan 

faaliyetleri, evsel, endüstriyel ve tarımsal atıklar son yıllarda ötrofikasyona direkt etkide 

bulunmaktadır. Bunun yanı sıra atmosferden difüzyon ile suya karıĢan azot, yağmur 

sularının alıcı ortamlara taĢıdığı besin maddeleri, drenaj yoluyla ortama taĢınan maddeler 

kirlenme sürecini hızlandıran doğal geliĢimlerdir. Ötrofikasyonun sonuçlarından biri de 

aĢırı alg patlamalarının görülmesidir. Bunun anlamı, fitoplankton (alglerin serbest yüzen 
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formları) populasyonlarının suyun rengini, kokusunu ve ekolojik dengesini bozacak 

yoğunluğa ulaĢmasıdır. Bunun yanı sıra alglerin aĢırı geliĢmesi, sucul ortamdaki birçok 

canlı için toksik etkilere neden olduğu için ölümler görülebilmektedir. Örneğin, 

Dinoflagellatlardan Gymnodinium, Stein ve Gonyaulax, Diesing cinslerine ait türler aĢırı 

çoğalma sonucu, hayvanların sinir sistemlerini etkileyen, yüksek oranda suda çözünebilen 

toksik madde üretirler (Weiver ve ark., 1982). Cyanobacteria grubundan Anabaena, Bory 

de Saint-Vincent ex Bornet & Flahault, Aphanizomenon, A.Morren ex Bornet & Flahault, 

Gloeotrichia, J. Agardh ex Bornet & Flahault ve Microcystis, Kützing ex Lemmermann, 

Nostoc, Vaucher ex Bornet & Flahault, Oscillatoria Vaucher ex Gomont cinsleri ile 

Heterokontophyta grubundan Prymnesium parvum, N.Carter türü ve Bacillarophyceae 

grubundan Didymosphenia geminata (Lyngbye) M.Schmidt türü, algal bloom olayına 

sebep olan diger mikroorganizmalardır (Van Den Hoek ve ark., 1995).  

Algler, trofik düzeyin ilk kademesinde olmalarının yanında ekonomik öneme sahip 

ürünlerin eldesinde de kullanılabilirler. Alg ürünleri, insan gıdası, hayvan yemi, tedavi 

edici ajanlar olarak, antimikrobiyal madde, pigment, pek çok kimyasal madde (yağ asitleri, 

lipidler, hidrokarbonlar, aminoasitler, enzimler, E ve C vitamini, polisakkaritler) eldesinde, 

atık su arıtımında, yakıt (biyodizel, biyogaz vs.) ve organik gübre olarak 

kullanılabilmektedir (Becker, 1994). 

20. Yüzyıla bakıldığında 1950’lerin baĢından itibaren, mikroalglerin gıda, yem, lipid, 

vitamin, pigment, gübre, ilaç gibi ürünlerin eldesinde ham madde kaynağı olarak 

kullanımlarına yönelik çok sayıda çalıĢma yapılmıĢtır. 

2.2. Mikroalglerin Ġzolasyonu ve Kültürü 

Mikroalglerin izolasyon ve kültür çalıĢmaları 20. yy. sonlarına doğru, ilk kez 

Chlorella vulgaris, Beyerinck [Beijerinck] türünün laboratuar Ģartlarında kültürünü yapan 

Beijernck ile 1890 yılında baĢlamıĢtır (Bold, 1942). Zamanla bu çalıĢmalar laboratuar 

ortamından açık kültür sistemlerine taĢınmıĢtır (Sharma, 1986). Konuyla ilgili ilk proje 

Washington’da Carnegie Enstitüsü’nde, yeĢil alglerden olan Chlorella cinsinin besin 

olarak kullanılıp kullanılamayacağının araĢtırılması amacıyla baĢlatılmıĢ ve “Algal Culture 

from Laboratory to Pilot Plant” isimli çalıĢmada rapor edilmiĢtir (Becker, 1994). Farklı 

ülkelerde de geniĢ alanda alglerin kültürü ve üretilen biyokütlenin kullanılabilirliği ile ilgili 

pek çok çalıĢma yapılmıĢtır (Caswell ve Zilberman, 2000). 

Ġzolasyon yöntemleri, alglerin değiĢik üreme birimlerinin veya algin kendisine ait 

olan fototaktik harekete dayalı biyolojik izolasyon ve seyreltme, kılcal pipet ve plak agar 

http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=32781&sk=0&from=results
http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=31545&sk=0&from=results
http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=27676&sk=0&from=results
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teknikleri ile yapılan mekanik izolasyon olmak üzere ikiye ayrılmaktadır. Alg izolasyonu, 

mekanik izolasyon yöntemleri ile biyolojik izolasyona göre daha hızlı yapılabilmektedir 

(Pringsheim, 1946). 

Ġzolasyonu yapılan alg hücresi, o türün maksimum büyüme ve geliĢme gösterdiği 

doğal ortamına en benzer kültür solüsyonuna konduğunda yaĢamını sürdürebilmektedir. Bu 

noktada, kullanılacak kültür solüsyonunun içerdiği besleyici maddelerden pH değerine 

kadar pek çok özelliğinin doğal yaĢam ortamına benzemesi gerekmektedir (Mclachlan, 

1973). Verimli ve sağlıklı bir kültür elde etmek için; kültür ortamı hazırlamada kullanılan 

suyun kimyasal özelliği, kültürün yetiĢtirileceği kabın boyutları ve yapıldığı madde, kültür 

ortamı hazırlarken kullanılan inorganik ve organik besleyiciler, kültür Ģartlarının (ıĢık, 

sıcaklık, pH, tuzluluk, havalandırma) optimizasyonu ve sürdürülebilirliğine dikkat etmek 

gerekmektedir. 

2.3. Alglerin Sistematiği 

Zaman içinde farklı görüĢler ortaya atılmakla birlikte Guiry (2012) yaptığı son 

çalıĢmasında alg Ģube ve sınıflarını ve bunların kaçar taksonla temsil edildiklerini 

özetlemiĢtir (Çizelge 2.1). 

Çizelge 2.1. Her Ģube ve sınıftaki alglerin sayıları, yaygın isimleri, Algaebase veri 

tabanındaki sayılar, tanımlanmıĢ ve tanımlanmayı bekleyen alglerin sayıları (Guiry, 2012) 

ġube ve Sınıf Yaygın Ġsmi Sınıflar ġubeler 
Tanımlan-

mıĢlar 

Tanımlana-

mamıĢlar 
Toplam 

Cyanobacteria 
Cyanophyceae 

Blue-green algae 
Blue-green algae 

 

3300 

3300 5000 3000 8000 

Rhodophyta 
Bangiophyceae 
Cyanidophyceae 
Pophyridiophyceae 
Stylenomatophyceae 
Rhodellophyceae 
Florideophyceae 

Red algae 
Bangiophytes 
Cyanidophytes 
Porphyridiophytes 
Stylonematophytes 
Rhodellophytes 
Florideophytes 

 

138 

4 
11 

25 

5 

5,948 

6,131 7,000 7,000 14,000 

Glaucophyta  Glaucophytes 14  15 15 30 

Charophyta 
Charophyceae 
Coleochaetophyceae 
Klebsormidophyceae 
Mesostigmatophyceae 
Zygnematophyceae  

Charophytes 
Charophytes 
Coleochaetophytes 
Klebsormidophytes 
Mesostigmatophytes 
Zygnemophytes 

 

690 

18 

39 

14 

2,709 

3,470 

 

 

 

 

 

6,000 

 

 

 

 

 

3,000 

 

 

 

 

 

9,000 

 

 

 

 

 

Chlorophyta  
Bryopsidophyceae 
Chlorodendrophyceae 
Chlorophyceae 
Dasycladophyceae 
Mamiellophyceae 

Chlorophytes 
Bryopsidophytes 
Chlorodendrophytes 
Chlorophytes 
Dasycladophytes 
Mamiellophytes 

 
520 

43 

2,292 

50 

16 

4,548 
 

 

 

 

 

8,000 
 

 

 

 

 

5,000 
 

 

 

 

 

13,000 
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Nephroselmidophyceae 
Pedinophyceae 
Pleurastrosphyceae 
Prasinophyceae 
Siphonocladiophyceae 
Trebouxiophyceae 
Ulvophyceae 

Nephroselmidophytes 
Pedinophytes 
Pleurastrophytes 
Prasinophytes 
Siphonocladiophytes 
Trebouxiophytes 
Ulvophytes 

26 

22 

3 

97 

402 

546 

531 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Cryptophyta  
Cryptophyceae 

Cryptophytes
a  

Cryptophytes  

 

148 

148 

 

200 

550 

200 

250 

400 

800 

Haptophyta 
Coccolithophyceae 
Pavlovophyceae 
Incertae sedis 
Cercozoa 
Chlorarachniophyceae 

Haptophytes
a 

Coccolithophorids 
Pavlovophytes  

 

 
Chlorarachniophytes 

 

371 

15 

124 
 

12 

510 

 

 

 
12 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 

 

Ochrophyta  
Aureanophyceae  
Bacillariophyceae 
Bolidophyceae  
Chrysomoerophyceae 
Chrysophyceae 
Dictyochophyceae 
Eustigmnatophyceae 
Pelagophyceae 
Phaeophyceae 
Phaeothamniophyceae 
Picophagophyceae 
Pinguiophyceae 
Placidiophyceae 
Raphidophyceae 
Schizocladiophyceae 
Synchromophyceae 
Synurophyceae 
Xanthophyceae 

Ochrophytes
a 

Aureanophytes 
Diatoms 
Bolidophytes  
Chrysomerophytes 
Chrysophytes 
Dictyochophytes 
Eustigmatophtes 
Pelagophytes 
Brown algae 
Phaeothamniophytes 
Picophagophytes 
Pinguiophytes 
Placidophytes 
Raphidophytes 
Schizocladiophytes 
Synchromophytes 
Synurophytes 
Xanthophytes  

 

1 
8,397 

14 

4 

431 

51 

35 

12 

1,792 

33 

4 

6 

2 
35 

1 

1 

252 

500 

11,571 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

12,500 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

8,500 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

21,000 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Choanozoa 
Choanoflagellatea 

Choanoflagellates 
Choanoflagellates  

 

79 

79 

 

150 150 300 

Euglenozoa  
Bodonophyceae 
Euglenophyceae 

Euglenoid flagellates 
Bodonozoans 
Euglenozoans

a 

 

32 

1,157 

1,189 2,000 1,000 3,000 

Loukozoa 
Jakobea 

Loukozoans 
Jakobids 

 
3 

3    

Metamonada 
Trepomonadea 

Metamonads 
Trepomonads 

 

5 

5    

Myzozoa 
Dinophyceae 
Perkinsea 

Myzozoans 
Dinoflagellates 
Perkinsids 

 

2,270 

7 

2,277 2,500 500 3,000 

Percolozoa 
Heterolobosea 

Percolozoans 
Heterolobosids 

 

3 

3 3 3 6 

TOPLAM   33,260  43,918 28,618 72,536 

a: -phytes eki bu alglerin geleneksel isimlerinde aldıkları ektir, Chromista taksonuna 

yerleĢtirilmiĢ bu alglerin Rhodophyta, Chlorophyta, Charophyta, and Glaucophyta 

(Plantae) gruplarıyla iliĢkisi bulunmamaktadır. 
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2.4. Sistematikte Kullanılan Yöntemler 

Biyolojik çalıĢmalarda çok çeĢitli materyaller kullanılmaktadır. Fakat kullanılan 

materyalin sistematiği tam olarak belirlenemediğinde çalıĢma için seçilecek araç-gereç, 

yöntem ve uzman kiĢiler de tam olarak belirlenemez. Bu yüzden çalıĢmanın sağlıklı 

ilerleyebilmesi, verimli olabilmesi ve çalıĢmadan istenen sonucun alınabilmesi için 

yapılması gereken ilk iĢ, kullanılacak biyolojik materyalin sistematik tayinini yapmaktır. 

Bunun için farklı yöntemler kullanılmaktadır. 

2.4.1. Morfolojik taksonomi 

En eski sistematik çalıĢmalardan olan morfolojik taksonomi, canlıların dıĢ 

görünüĢlerine bakılarak, mikroorganizmalar için mikroskobik düzeyde incelenebilen genel 

fenotipik özellikleri kriter alınarak yapılmaktadır. Mikrolaglerin sistematiğinde, gerçek 

çekirdeğinin olup olmadığı, plastitlerinde bulunan pigmentler ile bu pigmentlerin ve 

plastitlerin yerleĢim Ģekli, hücre duvarı ve yerleĢimi, hücre ölçüleri ve Ģekli, varsa kamçı 

uzunluğu ve yapısı, hayat döngüleri, üreme organları ve çoğalma yolları gibi özelliklerden 

faydalanılır. Bu özelliklerine göre belirgin bir Ģekilde birbirinden ayrılabilen taksonlar 

bulunmaktadır. Örneğin; Chlorophyceae sınıfı üyelerinin kamçı uzunluğu her zaman eĢit 

olup plastitlerinde çoğunlukla yeĢil pigmentler bulunmakta ve fotosentetik ürünlerini her 

zaman niĢasta olarak depolamaktadırlar. Oysa Heterokontophyta bölümü üyelerinin eĢit 

olmayan kamçıları, çoğunlukla sarı renkli pigmentleri ve yağ depo maddesi vardır. Bu 

özelliklerin belirgin farklılıkları Heterokontophyta ve Chlorophyceae üyelerinin rahat bir 

Ģekilde ayrılmasını sağlamaktadır. Ancak bu durum her zaman mümkün olmamaktadır. 

Özellikle mikroalglerin mikroskobik gözlemlerinde yaĢanan, mikroskobun yetersiz 

kalitede olması, gözlem yapan kiĢinin deneyim eksikliğinin olması ve alg sistematiğinde 

literatür eksikliğinin olması gibi yöntemsel eksiklikler ile mikroalg hücrelerinin doğal 

yaĢam ortamları ve kültür Ģartlarında farklı morfolojik özelliklere sahip olması, kültür 

Ģartlarında strese girip spor halinde kalabilmesi gibi özellikler sebebiyle mikroalglerin 

teĢhisi tam ve doğru bir Ģekilde yapılamamaktadır. Bu sıkıntılar nedeniyle mikroalg 

sistematiğinde alternatif tekniklere gerek duyulmuĢtur. 

2.4.2. Sitotaksonomi 

Morfolojik taksonomi verilerindeki belirsizlikler, canlıların sınıflandırılmasında 

farklı tekniklerin kullanılmasını gerektirmiĢtir. Sitotaksonomi, karyotiplerin durumu, 

kromozom sayısı, kromozom yapısı ve kromozom büyüklükleri gibi sitolojik bulgular 

yardımıyla klasik taksonomideki tartıĢmalı durumların aydınlatılmasına katkıda 
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bulunmaktadır (Yaylacı ve ark., 2009). Alglerin sitotaksonomisi ile ilgili çalıĢmalar da 

yapılmıĢtır (Rao ve ark., 1978; Prasad ve Dutta, 1970 a,b) 

2.4.3. Kemotaksonomi 

Canlılardaki kimyasal maddelerin özelliklerini, taksonomik dağılımlarını ve ayrıca 

evrimleĢme ile iliĢkilerini inceleyerek katkıda bulunmak üzere tümüyle analitik 

sonuçlardan yararlanan bilim dalıdır. Genel olarak, canlılık için esas olan, canlılığın 

oluĢması ve sürmesi için Ģart olan maddeler primer (birincil) metabolitlerdir. Bunların 

dıĢında kalan, yani eksikliği halinde de canlılığın sürebileceği, bu nedenle de tüm 

canlılarda bulunmayan ve özel bir canlı grubunun evrimleĢme Ģeklinin ortaya çıkarttığı 

maddeler de sekonder (ikincil) metabolitler olarak adlandırılmaktadır. 1950’lerin 

sonlarında bitkisel kökenli organik maddelere dayanan ve o zamanki tekniklerle gereken 

Ģekilde analizleri mümkün olmayan alkaloitler dıĢındaki ikincil metabolitlerin taksonomik 

dağılımını inceleyerek sonuca gitmeye çalıĢan bir sınıflandırma yöntemi geliĢtirilmiĢtir. 

Önerilen bu biyogenetik yorumlara girmeyi amaçlayan sınıflandırma; fito-hormonlar, 

vitaminler dahil bitki kimyası bulguları ile tropolenler, terpenler ve steroidler gibi 

maddelerin bitki fizyolojisine dayalı biyogenetik verilerine dayandırılmıĢtır  

(http://80.251.40.59/science.ankara.edu.tr/duygu/KEMOTAXONZmb.htm). 

Algler de özel yaĢam alanlarına adapte olabilmeleri ve geniĢ bir yayılıĢ alanına sahip 

olmaları sebebiyle yüksek oranda sekonder matabolit (yağ asitleri, steroller, karotenoidler, 

pigmentler, fikokolloidler, agar, karregan, alginat) üretebilme potansiyeline sahiptir. ĠĢte 

alglerin ürettikleri sekonder metabolitler ve özellikleri, fotosentez sonucu meydana 

getirdikleri ürünler ve depo etme Ģekli, hücre çeperinin kimyasal yapısı gibi özellikler 

dikkate alınarak kemotaksonomik çalıĢmalar yapılmıĢtır. Howard ve ark. (1980), Giner ve 

ark. (2009), Hou ve ark. (2011), Fenical ve Norris (1975) gibi bilim adamlarının konuyla 

ilgili çalıĢmaları bulunmaktadır. 

2.4.4. Moleküler taksonomi 

Mikroalg teĢhisinde örneklerin ıĢık mikroskobu altında mikrografi yöntemi ile 

incelenerek morfolojik tür tayinin yapılması, fazlasıyla deneyim ve zaman gerektirmekte 

ve araĢtırıcılara göre farklılıklar gösterebilmektedir. Son yıllarda moleküler biyoloji ve 

genetik alanlarındaki geliĢmeler sistematik alanda yeni tekniklerin ortaya çıkmasını 

sağlamıĢtır. Polimeraz zincir reaksiyonunun keĢfiyle organizmaların genlerinin 

klonlanması ve bunların birbirleriyle karĢılaĢtırılması sistematik alanında büyük bir 

kolaylık yaratmıĢtır. 
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Moleküler taksonomi, organizmalar arasındaki benzerliklerin ve birbirleriyle olan 

filogenetik iliĢkilerin, DNA, RNA, protein gibi canlı için spesifik olan polimerlerin 

moleküler düzeyde incelenmesi ve bu incelemeler sonucu elde edilen genomik bilgilerin 

biyoinformatik teknikler kullanılarak yorumlanması ile belirlenmesi esasına 

dayanmaktadır. 

2.4.4.1. Moleküler taksonomide kullanılan yöntemler 

Protein elektroforezi, Rastgele Amplifiye OlmuĢ Polimorfik DNA (RAPD), 

Restriksiyon Fragmentlerinin Uzunluk Polimorfizmi (RFLP), Amplifiye OlmuĢ 

Fragmentlerin Uzunluk Polimorfizmi (AFLP), DNA dizi analizi, Gerçek Zamanlı 

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (Real-Time PZR) bunlardan bazılarıdır (Kılıçoğlu ve Özkoç, 

2008; Ergüden, 2007). 

Protein Elektroforezi 

Moleküler taksonomide kullanılan ilk yöntemlerden olan protein elektroforezi, 

protein monomerleri aminoasitlerin yüküne bağlı olarak elektriksel alanda farklı hareket 

etme prensibine dayanmaktadır. Bir proteini kodlayan gende birden fazla allel varsa, her 

bir allel tarafından Ģifrelenen proteinler farklı aminoasit çeĢitleri içerikleri için farklı 

elektriksel yüke veya büyüklüğe sahiptirler. Elektroforez bu gibi allel farklılıklarını ortaya 

çıkararak veri elde etmemizi sağlar (Turan, 2000). 

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) Restriksiyon Parça 

Uzunluk Polimorfizmi 

Restriksiyon parça uzunluk polimorfizmi (RFLP), kıyaslama amacıyla, farklı 

organizmalara ait homolog DNA bölgelerinin retriksiyon enzimleriyle kesilmesi ve bu 

DNA parçalarının agaroz veya poliakrilamid jel elektroforezinde büyüklüklerine göre 

ayrılması esasına dayanmaktadır. Etidyum bromür ile jel boyandıktan sonra fragmentlerin 

UV ıĢık altında gözlemi yapılır. Bantlar ve bantlar arasındaki farklılıklar karĢılaĢtırılarak 

her izolatın ayrımı yapılmıĢ olur. RFLP tekniği PZR metodundan yararlanılarak, 

mitokondriyal DNA, kloroplast DNA’sı ya da nüklear DNA’nın birkaç bölgesi (geni) için 

kullanılabilmektedir. Yapılan son çalıĢmalar bu yöntemin özellikle filogeni alanında etkili 

olduğunu ortaya çıkarmıĢtır (Turan, 2002). 
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RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA) Rastgele ÇoğaltılmıĢ 

Polimorfik DNA 

9-10 baz çiftinden oluĢan rastgele oligonükleotitlerin, DNA’nın iki ipliği üzerinde iki 

farklı, birbirine zıt noktada tamamlayıcılarını bulması ve bu ara bölgenin çoğaltılması 

prensibine dayanmaktadır. Bu iĢlemle elde edilen amplifikasyon ürünleri polimorfizm 

gösterdiklerinden genetik belirteç olarak kullanılırlar (Welsh, 1990). 

Bu yöntem, moleküler sistematik ve bitki genom haritalarının çıkartılmasında 

baĢarıyla kullanılmaktadır (Kochieva, 2002). RAPD yöntemi yoğun laboratuvar çalıĢmaları 

ve Southern transferler, filtre hibridizasyonları, otoradyografi gibi pahalı yöntemler ile 

genomik kütüphane oluĢturulmasını gerektirmemektedir. RFLP analizlerinde kullanılan 

DNA’ya göre çok daha az miktarda genomik DNA’ya ihtiyaç duyulur. Türler arası ve tür 

içi polimorfizmin belirlenmesinde RFLP tekniğine göre daha etkilidir (Babaoğlu, 2004). 

AFLP (Amplified Fragment Length Polimorphism) ÇoğaltılmıĢ Parça Uzunluk 

Polimorfizmi 

AFLP tekniğinde restriksiyon endonükleazların her biri DNA üzerinde spesifik bir 

bölgeyi veya sekansı tanıyıp keser ve DNA fragmanları oluĢur. Farklı hedef sekansları 

tanıyan farklı restriksiyon enzimlerinin eĢ zamanlı kullanımları farklı uzunluklara sahip 

DNA fragmanının oluĢmasına sebep olur ve istenilen hedef fragmanı çoğaltmak için pre-

selektif amplifikasyon adı verilen bir iĢlem ile fragmanlar taranır, PZR tekniği kullanılarak 

istenilen hedef fragmanın sayısı binlerce kere arttırılır (Babalola, 2003). Bu teknik bakteri, 

mantar, hayvan ve bitkileri de içeren çok geniĢ canlı grubunda tür altı kategorilerde genetik 

varyasyonu belirlemek için sıklıkla kullanılmaktadır. Tekniğin çok geniĢ bir alanı taraması, 

az miktarda iĢ gücüne gereksinim duyması, kısa sürede neticelenmesi ve 

yorumlanabilmesinin kolay oluĢu, analiz için az miktarda DNA’ya gereksinim olması, 

avantajları arasındadır. 

Bu yöntemlerin dıĢında; Minisatellitler (SSR), Mikrosatellitler (VNTR), ISSR (Inter 

Simple Sequence Repeats) Basit Ġç Dizi Tekrarları, SCAR (Sequence Characterized 

Amplified Regions) BelirlenmiĢ ve ÇoğaltılmıĢ Polimorfik Diziler, CAPS (Cleaved 

amplified polymorphic sequence) Kesilip ÇoğaltılmıĢ Polimorfik Diziler, ESTs (Expressed 

Sequence Tags) ĠĢaretli Ġfade Edilen Diziler, ASAP (Allele Spesific Associated Primers) 

Allele Özgü BirleĢen Primerler, SNP (Single Nucleotide Polymorphism) Tek Nükleotit 

Polimorfizmi gibi daha detaylı ve farklı tekniklere dayanan yöntemler de kullanılmaktadır. 
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PZR (Polimeraz Zincir Reaksiyonu) 

1986 yılında geliĢtirilen PZR, DNA moleküllerinde hedef DNA dizilerinin doğrudan 

çoğaltılmasına dayanır ve nanogram miktarlarda DNA dahi bu iĢ için yeterlidir. Moleküler 

biyoloji, insan genetiği, evrim, geliĢim ve adli vakalar gibi pek çok disiplinde kullanılan bu 

yöntemde hedef DNA’nın nükleotit dizisinin, tek zincirli DNA’ya bağlanacak olan iki 

oligonükleotit primerin sentezinin yapılabilmesi için bilinmesi gerekmektedir. Bu 

primerler, çoğaltılacak tek zincirli DNA molekülündeki tamamlayıcı dizilerle hibridize 

olarak ısıya dayanıklı DNA polimeraz (Taq polimeraz vs.) yardımıyla DNA’daki hedef 

bölgenin sentezini sağlar (ġekil 2.1). PZR reaksiyonunda üç temel basamak vardır ve 

çoğaltılmıĢ ürünün miktarı, bu üç adımın tekrarlanma sayısına bağlıdır (Klug ve 

Cummings, 2003). 

Ġlk adımda (denaturation); çoğaltılacak DNA denatüre edilerek tek zincirli hale 

gelene kadar 90-95°C’de yaklaĢık 5 dakika süreyle ısıtılır. Ġkinci adımda (annealing); 

sıcaklık 50-70°C arasında bir değere düĢürülerek primerlerin (15-30 nükleotit uzunluğunda 

yapay oligonükleotidler) tek zincirli hale getirilmiĢ DNA’ya bağlanması sağlanır. Bu 

primerler, kalıp DNA’nın sentezi için, baĢlangıç noktası olarak görev yaparlar ve 

çoğaltılacak DNA kısmının uçlarındaki tamamlayıcı dizilere spesifik olarak bağlanırlar. 

Son adımda (extension); ısıya dayanıklı DNA polimeraz olarak genellikle sıcak su 

kaynaklarında yaĢayan bir bakteriden (Thermus aquaticus) elde edilen Taq polimeraz 

enzimi kullanılır. Polimeraz enzimi, nükleotitleri 5´ ucundan 3´ ucuna doğru ekleyerek, 

primerlerin uzamasını sağlar ve 70-75 °C arasındaki sıcaklıklarda hedef DNA’nın iki 

zincirli kopyasını oluĢturur (Klug ve Cummings 2003). 

PZR bir zincir reaksiyonu olup 4-5 dakika süren her döngüde DNA zincirlerinin 

sayısı iki katına çıkar ve yeni zincirler bir sonraki döngüde kalıp görevi görürler. 25-30 

döngü sonunda, DNA miktarında yaklaĢık 1.000.000 kez artma olur. ĠĢlem, thermocycler 

(ısı döngücüsü) denilen makinelerde, önceden döngü sayısı ve sıcaklıkları belirlenen 

programlarla, otomatik olarak gerçekleĢtirilir (Klug ve Cummings 2003). 
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ġekil 2.1. PZR yöntemi (Klug ve Cummings 2003). 
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2.4.4.2. Moleküler taksonomide kullanılan DNA çeĢitleri 

Ökaryot canlı gruplarınının filogenetik çalıĢmalarında nuklear DNA, mitokondriyal 

DNA, fotoototrof olanlar için kloroplast DNA’sı kullanılabilirken, prokaryot olanlar için 

sadece genomik DNA kullanılabilmektedir. 

Moleküler filogenetik çalıĢmalarda kullanılması avantajlı olan DNA bölgeleri; 

çekirdek ve mitokondrial rDNA ve protein kodlayan bölgelerdir (Bridge ve ark., 2005). 

Bunun yanında; kloroplast DNA’sı (cpDNA), ribozomal DNA (rDNA), Rubisco, tRNA 

gibi canlılarda ortak gen bölgeleri olarak kabul edilen evrensel bölgeler de 

kullanılmaktadır. 

Mitokondriyal DNA 

Mitokondriyal DNA (mtDNA) mitokondri içindeki çıplak DNA molekülüdür 

(Kartavtsev, 2007). Mitokondri, proto-ökaryot hücrenin simbiyontu olarak günümüzden 

1,5-2 milyar yıl önce ortaya çıkmıĢ ve daha sonra genlerinin büyük bir kısmını hücre 

çekirdeğine aktarmıĢtır. mtDNA 12S ve 16S rRNA, 22 adet tRNA ve oksidatif 

fosforilasyon enzimleri olan 13 polipeptid kodlar (Wallace, 2000, 2005). Mitokondriyal 

DNA ile ilgili yapılan çalıĢmalar sitokrom b geni üzerinde yoğunlaĢmıĢtır (Gülbitti-

Onarıcı, 2003). Tür ve daha üst taksonomik seviyelerin evrimsel iliĢkilerini belirlemek için 

mtDNA molekülünün tercih edilmesinin nedenleri küçük boyutlu ve yüksek oranda 

korunmuĢ yapıda olmalarıdır (Su ve ark., 1999). 

Kloroplast DNA’sı 

Kloroplast DNA’sı (cpDNA) halkasal bir molekül olup semikonsevatif olarak 

kendini eĢler. Çiçekli bitkilerin 120-217 kilobazdan oluĢmuĢ kloroplast genomu nesiller 

boyu çok iyi korunmuĢ bir moleküldür. Kloroplast DNA’sında bulunan ve Kalvin 

reaksiyonlarında karbondioksitin tutulmasından sorumlu ribuloz 1,5-

bifosfatkarboksilaz/oksijenaz (RUBISCO) enzimi kodlayan genin büyük parçası olan rbcL 

geni, bitki filogeni çalıĢmalarında sıklıkla kullanılmaktadır. RbcL gen dizileri yavaĢ bir 

hızla evrimleĢtikleri ve açık-net olmaları sebebiyle sistematik çalıĢmalarda 

kullanılmaktadırlar (Lin ve ark., 2005). 

Çekirdek DNA’sı 

Protein sentezi, tüm canlı hücrelerde gerçekleĢebilen ortak bir metabolik olay 

olduğundan organizmalar arasındaki sistematik iliĢkiyi belirlemede bu olayın 

gerçekleĢmesinden sorumlu gen bölgesi olan rDNA molekülleri sıklıkla kullanılmaktadır. 
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rDNA eski, fonksiyonel olarak sabit, evrensel olarak yaygın ve filogenetik farkı ölçülü bir 

Ģekilde koruyabilen bir moleküldür. Ayrıca, rDNA gibi büyük bir moleküldeki olasılıkların 

sayısı oldukça fazladır ve iki dizi arasındaki benzerlikler filogenetik bir iliĢkiyi iĢaret 

etmektedir. rDNA dizi analizlerinin sonuçları ve moleküler genetik çalıĢmalar 

organizmalar arasındaki doğru taksonomik iliĢkileri yansıtacak Ģekilde filogenetik 

ağaçların elde edilmesini sağlamıĢtır (Kılıçoğlu ve Özkoç, 2008). 

Ökaryotik ribozomal RNA genleri (ribozomal DNA veya rDNA) birbiri ardına gelen 

dizilerden oluĢan ve tekrarlı üniteler NOR (Nucleolar Organizer Regions) olarak bilinen 

kromozom bölgelerinde bulunur. Her tekrarlı ünite transkribe olan ve olmayan bölgelerden 

oluĢmaktadır. Transkribe olan bölgede 18S, 5.8S and 26S rRNA bölgelerinin genleri vardır 

ve 5.8 S rRNA geninin her iki kenarında ITS bölgeleri bulunmaktadır (Vander Stappen ve 

ark., 1998). 

Ġki ITS bölgesi (ITS1 ve ITS2), 5.8S, 18S ve 26S nüklear ribozomal RNA (nrRNA) alt 

birimlerini kodlayan genler arasında bulunmaktadır. ITS-1 ve ITS-2 bölgeleri ile 5.8S 

nrRNA bölgesinin tamamı ITS bölgesi olarak adlandırılır (ġekil 2.2). 

 

ġekil 2.2. ITS (Internal Transcribed Spacer) bölgesi. 

KorunmuĢ dizileri bulunduran büyük alt birim (LSU) ve küçük alt birim (SSU) 

genleri birçok taksonomik çalıĢmada kullanılmıĢtır. LSU rDNA dizi analizlerinden elde 

edilen verilerin filogenetik açıdan morfolojik karakterlere kıyasla daha fazla bilgi verici 

olduğu açıktır (Castlebury ve Carris, 2005). Alt birimler arasındaki ara (spacer) bölgeleri, 

trankripsiyonu yapılmayan bölgeler (internal transcribed spacer-ITS) ve genler arası bölge 
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(intergenic spacer-IGS) olarak adlandırılır. Bunlar alt birim dizilerinden daha değiĢkendir 

ve tek bir cins içindeki türler arasındaki ya da tür içi (intraspesifik) populasyonlar 

arasındaki çalıĢmalarda geniĢ oranda kullanılmaktadır (Kılıçoğlu ve Özkoç, 2008). 

ITS bölgesinin filogenetik çalıĢmalarda kullanılmasının birçok sebebi vardır. 

Bunlardan bir tanesi; ITS bölgesinin bitki nüklear genomunda oldukça fazla tekrarlı 

olmasıdır. Bu Ģekilde fazla tekrarlı olması, nuklear DNA’nın amplifikasyonunun ve 

dizilenmesinin daha kolay hale gelmesini sağlamaktadır. Ġkinci olarak, nrDNA çoklu gen 

dizisinin hızlı bir Ģekilde birlikte evrim geçirmiĢ olması, türlerin baz dizilerinden yola 

çıkılarak iliĢkilerinin incelenmesinde kesin sonuçlar sağlamaktadır. Ayrıca homolog 

olamayan kopyalarda nokta mutasyonların meydana gelmesi ile ortaya çıkan varyasyonlar 

filogenetik açıdan değerlidir. Üçüncü olarak ITS bölgesinin küçük olması (~700 bp) ve 

korunmuĢ diziler olan 18S ve 26S nrDNA arasında bulunması özellikleri sayesinde ITS 

bölgesinin çoğaltılmasında ve dizi analizinde evrensel primerlerin kullanılabilir olmasıdır 

(Baldwin ve ark., 1995). 

2.5. Biyoinformatik 

2.5.1 Tanımı, tarihçesi, amacı ve uygulama alanları 

Biyoinformatik bilgisayar ve biyoloji bilimlerinin kesiĢme noktasını oluĢturan bir 

bilim dalıdır. Çok fazla tanımı olmasına karĢın, biyoinformatik RNA, DNA ve protein gibi 

biyolojik makromoleküllerle ilgili bilginin saklanması, iĢlenmesi ve dağıtılması ve 

tekrarlanan ve matematiksel açıdan karıĢık genom analizlerinin iĢlenmesi için bilgisayar 

teknolojisini kullanan, biyoloji ve informatik alanlarının bileĢiminden oluĢan 

disiplinlerarası bir çalıĢma alanı olarak tanımlanabilir. Ancak zamanla bu tanımlamanın 

yetersiz kaldığı, istatistik, uygulamalı matematik ile biyokimya, mikrobiyoloji, tıbbi 

biyoloji gibi tıp bilimlerinin de tanımlamaya dahil edildiği, moleküler biyoinformatik, 

hesaplamalı biyoloji (computational biology) ve biyohesaplama (biocomputing) terimleri 

biyoinformatik ile eĢ anlamlı olarak kullanılmaya baĢlandığı görülmektedir (Gentleman ve 

ark., 2004). 

Biyoinformatiğin baĢlangıcını kesin olarak belirlemek güçtür. Ancak 1951 yılında 

Pauling ve Corey’in proteinlerin sekonder yapılarını doğru tahmini için geliĢtirdikleri 

yaklaĢım biyoinformatik için baĢlangıç kabul edilebilir. ÇağdaĢ anlamda biyoinformatik 

bilimi, bilgisayarın yoğun desteğine gereksinim duyduğundan, bilgisayarla moleküler 

grafiklerin çizimine ait ilk makalenin 1966 yılında Scientific American dergisinde 

yayımlanmasını biyoinformatik için baĢlangıç saymak daha gerçekçidir. Biyoinformatik 
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terimi 1980’li yılların ortalarından sonra kullanılmaya baĢlanmıĢtır. Temel moleküler ve 

genetik süreçlerin anlaĢılmasında ve karmaĢık verilerin analizi ve yorumlanması için yeni 

yöntemler geliĢtirilmesinde en etkin kurum olan National Center for Biotechnology 

Information (NCBI) 1988’de kurulmuĢtur. Ġnsan Genom Projesi 13 yıllık uluslar arası bir 

çabayı kapsamakta olup Ekim 1990’da 30-35 bin insan geninin belirlenmesi ve biyolojik 

çalıĢmalarda kullanılabilecek Ģekilde hizmete sunulmasını temel amaç edinmiĢtir. Ġnsan 

Genom Projesi çalıĢmaları biyoinformatiğin geliĢiminde çok önemli bir güç olmuĢtur 

(Collins ve ark., 2003). 

Biyoinformatiğin amacı, biyolojik deneyler ve gözlemsel çalıĢmalardan elde edilen 

verilerin yönetimi, depolanması, analizi ve yorumlanmasına olanak sağlamaktır. Bu 

anlamda biyoinformatik, moleküler biyolojik verilerin idaresi ve analizine yönelik, 

veritabanlarının oluĢturulmasını, algoritmaların geliĢtirilmesini, hesaplamalı ve istatistiki 

yöntemlerin ve yaklaĢımların oluĢturulmasını amaçlamaktadır. 

Biyoinformatik sadece temel genomik ve moleküler biyolojik çalıĢmalarda değil, 

ayrıca biyoteknoloji ve biyomedikal alanlarında da sıklıkla kullanılmaktadır. DNA ve 

protein dizilimi araĢtırmaları, makromoleküler yapıların üç boyutlu dizilim araĢtırmaları, 

küçük moleküllerin (aktif peptidler, ribozimler vs.) ligandlarıyla etkileĢiminin 

araĢtırılması, biyolojik veri tabanlarının oluĢturulması, biyolojik informasyonun 

paylaĢımının kolaylaĢtırılması, veri analizi ve iletiminin kolaylaĢtırılması, gen ürünleri için 

bilgi ağlarının oluĢturulması, kimyasal reaksiyonlardan hücrelerarası iletiĢime kadar pek 

çok biyolojik faaliyet sürecinin simülasyonu, büyük çaplı dizilim deneylerden (Ġnsan 

genom projeleri) çıkan sonuçların analizi gibi birçok temel genomik alanda biyoinformatik 

araçlardan faydalanılmaktadır (Baloğlu ve ark., 2012). 

2.5.2. DNA dizi analizi 

1940’larda DNA baz kompozisyonunu saptama yöntemleri bulunmasına karĢın 

DNA’daki nükleotit dizilerinin doğrudan kimyasal analizi 1960’larda geliĢtirilip 

kullanılmaya baĢlanmıĢtır. 1970’lerde saf DNA fragmanları elde edilmesini sağlayan 

rekombinant DNA tekniklerinin geliĢtirilmesine paralel olarak dizi analizi yöntemleri de 

geliĢtirilmeye baĢlanmıĢtır. Allan Maxam ve Walter Gilbert’in kimyasal yöntemi DNA’nın 

belirli bazlardan kırılmasına dayanmaktadır. Fred Sanger ve arkadaĢlarının geliĢtirdiği 

ikinci yöntemde ise belirli bir bazda sonlanan bir DNA zinciri sentezi 

gerçekleĢtirilmektedir. Her iki yöntemde de dizisi saptanacak DNA’ya her baz için bir tane 

olmak üzere dört ayrı reaksiyon uygulanmaktadır. Bu dört reaksiyonun ürünleri, bir 
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nükleotit uzunluğu kadar farklı, bir dizi DNA parçacıklarıdır. Dört reaksiyonun ürünleri bir 

jelde dört ayrı kuyucukta yan yana elektroforez ile ayrıĢtırılmaktadır. Jel hattındaki her bir 

bant belirli bir baza karĢılık gelmektedir ve jeldeki bantlardan DNA parçacığının dizisi 

okunabilmektedir (Klug ve Cummings 2003). 

2.5.3. Biyolojik veri tabanları ve kullanımları 

Elde edilen yüksek boyuttaki verilerin, veri tabanlarında saklanması ve internet 

üzerinden tüm araĢtırmacıların bu veri tabanlarına ulaĢabilmesine olanak sağlanması bu 

konulardaki çalıĢmaları hızlandırmıĢtır. Yine bu veri tabanlarının bulunduğu internet 

siteleri aracılığıyla geliĢtirilen veri analiz araçlarına da ücretsiz olarak ulaĢılabilmektedir. 

Veri tabanlarının ve analiz araçlarının tüm araĢtırmacıların kullanımına açılması yoluyla, 

büyük ölçekteki veri setlerinden baĢlangıçta planlananın çok üzerinde bilgi elde edilmesi 

olanaklı olmuĢtur. Üç farklı veri bankası bulunmaktadır. Bunlar; “Japonya DNA DataBank 

(DDBJ)”, “Avrupa Molekuler Biyoloji Laboratuvarı (EMBL)” ve “Amerikan Ulusal 

Biyoteknoloji Bilgi Merkezi” Gen-Bank (GenBank at NCBI Bethesda MD, ABD)’ tır. Bu 

üç organizasyon günlük olarak veri alıĢveriĢi yapmaktadır.  

National Center for Biotechnology Information (NCBI); bu veri tabanı, ABD’nin en 

büyük tıp kitaplığı olan NLM’nin (National Library of Medicine) bir kolu olarak 1988’de 

Maryland’da kurulmuĢtur. Halen internete dayalı en önemli biyolojik veritabanıdır. Birçok 

genom dizilerini ve PubMed olarak bilinen biyomedikal ve biyoteknoloji iliĢkili araĢtırma 

makalelerini kapsar (Baloğlu ve ark., 2012). 

NCBI’nın sunduğu en önemli hizmetlerden biri BLAST (Basic Local Alingment 

Search Tool) olarak bilinen ve nükleik asit ya da protein sekanslarının analizlerini yapmak 

için kullanılan hizalama arama motorudur. Bu program, sorgulatılmak istenen protein veya 

nükleik asit dizisini, benzerlik kıstaslarına ve kendi içinde barındırdığı algoritmaya göre, 

veri tabanı içinde arayan bir dizi karĢılaĢtırma programıdır. BLAST, sorgulatılan diziyi 

veri tabanı içindeki diğer dizilerle karĢılaĢtırabildiği gibi kullanıcı tanımlı dizileri ikili 

olarak da karĢılaĢtırabilmektedir. Dizi bilgileri en çok sadece dizilimi gösteren FASTA 

formatında gösterilmektedir. Her bir dizi için özel olan ve dizi veritabanına ilk kez 

girildiğinde verilen Accession (Katılım) numaraları özgün kimliklerdir. Sorgulama iĢlemi 

için özel olarak ayrılmıĢ olan alana, dizi bilgisi kopyalanıp yapıĢtırılarak veya katılım 

numaraları kullanılarak da yapılabilmektedir. 
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    ġekil 2.3. 1 No.lu taksonunun BLAST sorgulama sonuç sayfası. 

BLAST sonucunda çıkan ekranda (ġekil 2.3) aranan gen bölgesine ait sekansın 

bulunduğu gen ailesidir. Bu bölgenin altında siyah, mavi, yeĢil, pembe ve kırmızı 

renklerden oluĢan ve hizalama skorlarını gösteren bir renk skalası görülmektedir. Diğer bir 

ifade ile aranan gen bölgesine ait sekansın veri tabanındaki diğer organizmaların 

sekanslarıyla benzeme oranı bu skala yardımıyla rahatlıkla incelenmektedir. Siyahtan 

kırmızıya doğru benzerlik oranı artmakta ve kırmızı renkte maksimuma ulaĢmaktadır. 

Sayfanın sonuna doğru ise kırmızı renkle gösterilen her bir sekansın Gen Bank eriĢim 

numarası, açıklaması, Maksimum Skor (Maximum Score), Toplam Skor (Total Score), 

Sorgulama Kapsamı (Query Coverage), E-Değeri (E-Value), Maksimum Benzerlik 

(Maximum Identity) listelenmektedir. Bu parametrelerin hepsi sonuçların 

değerlendirilmesi için kullanılmaktadır. Ancak bunlar arasındaki en önemli parametre E-

değeridir. E-değeri, yaptığımız hizalamaların Ģans eseri olma ihtimalinin hesaplanması ile 

sonuçların istatistiksel önemini değerlendirmemizi sağlayan bir parametredir. Bu durumda 

E-değeri 0’a eĢit ise, sorguladığımız dizi, çıkan sonuç ile bire bir eĢleĢmiĢ demektir ve bu 
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eĢleĢmede Ģans faktörü 0’dır. Sorgulama kapsamı, sorgulatılan dizi ile diğer dizilerin 

uzunluk bazında eĢleĢme oranını belirtmektedir. 

Maksimum benzerlik ise, sorgulatılan dizi ile diğer diziler arasındaki dizi 

benzerliğinin yüzde olarak oranını belirtmektedir. 

Çıkan sonuçların değerlendirilmesinde, en düĢük E-değerine sahip olan, maksimum 

benzerliği ve sorgulama kapsamı en yüksek olan sonuçlara öncelik verilir. Ancak, BLAST 

sonuçlarının değerlendirilmesi ve seçimi, sorulan bilimsel biyolojik soruya göre ya da 

çalıĢılan spesifik gen bölgesine göre değiĢiklik gösterebilmektedir. 

2.5.4. Dizi karĢılaĢtırma 

DNA, RNA veya protein dizilerinin düzenlenerek benzer bölgelerinin tespit edilmesi, 

diziler arasındaki fonksiyonel, yapısal ya da evrimsel iliĢkiler nedeniyle oluĢan 

benzerlikleri göstermek ve düzenlemek türlerin karĢılaĢtırılması, gen ailelerinin 

belirlenmesi ve akrabalık derecelerinin tespiti amacıyla yapılır. Bir DNA dizi parçası 

nesilden nesile geçerken bazı durumlarda değiĢikliklere (mutasyonlara) uğramaktadır. En 

basit mutasyonlar dizi parçasındaki bir nükleotidin yerine baĢka bir nükleotidin gelmesi 

(substitution), dizi parçasından bir nükleotidin silinmesi (deletion) veya dizi parçasına 

nükleotid girmesidir (inserton). Yapılan karĢılaĢtırmalarda insersiyon (insertion) veya 

delesyon (deletion) olayını anlatmak için “indel” denen “‐” iĢareti kullanılmaktadır. Bir 

tane veya yan yana olan çizgilere (insersiyonlara, delesyonlara) gedik (gap) denir (Baloğlu 

ve ark., 2012). 

Çok kısa veya çok benzer diziler elle hizalanabilir. Ancak, çoğu ilginç problem, 

insan eliyle yapılamayacak kadar uzun, karmaĢık veya çok sayıda dizinin hizalanmasını 

gerektirir. Böyle durumlarda, farklı hizalama teknikleri kullanılır. 

Global Hizalama; diziler birbirine benzer ve yaklaĢık aynı uzunlukta olursa yapılır ve 

be yöntemde her dizideki her harfin hizalanması amaçlanır. 

Lokal Hizalama; birbirine benzemeyen ama benzer bölgeler içerdiği tahmin edilen 

kısa diziler için tercih edilir. 

Ġkili hizalama yöntemleri; iki sorgu dizisinin birbiriyle en iyi uyuĢan parçalı (lokal) 

veya global hizalamasını bulmakta kullanılır. Bir defada sadece iki dizi arasında 

bulunabilir ama hesaplanmaları verimlidir. Ġkili hizalamalar üretmede kullanılan üç ana 

yöntem vardır. Bunlar; nokta-matris yöntemleri, dinamik programlama ve sözcük 

yöntemleridir. 
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Çoklu hizalama; ikiden daha fazla dizi içermesiyle ikili hizalamanın bir uzantısı 

sayılır. Çoklu hizalama yöntemleri sorgu kümesindeki tüm dizileri hizalamaya çalıĢır. 

Çoğu zaman birbiriyle evrimsel iliĢkisi olduğu hipotez edilen bir grup dizideki korunmuĢ 

bölgeleri tespit etmek ve ayrıca filogenetik ağaç inĢa ederek evrimsel bir iliĢkiyi ortaya 

koymak için kullanılır. Filogenetik analizlerde kullanılan tipik bir hizalama yöntemi 

CLUSTAL W uygulamasının ardından manuel hizalama kontrolu ve ağaç oluĢumuna giriĢ 

kısımlarını içerir (Baloğlu ve ark., 2012). 

Bilgisayara bağlı olan programların her ne kadar doğru hizalama yaptığı kabul edilse 

de manuel olarak hizalamanın kontrolünün yapılması tavsiye edilir. Çünkü hizalama 

algoritmaları ve programlar sabit olarak filogenetik hizalamaya uyumlu değillerdir 

(Thompson ve ark., 1994). MALIGN ve TreeAlign programları, filogenetik fonksiyona 

göre diziyi optimize eden bütün bilgisayar yöntemlerini yerine getirirler (Hein, 1990). 

2.5.5. Moleküler filogenetik 

Filogenetik, genomik bilgi kullanılarak canlılar arasındaki iliĢkileri ve moleküler 

düzeydeki benzerlikleri anlamlandırmaya çalıĢan biyoloji bilimidir. Amacı, filogeni olarak 

tanımlanan; çeĢitli organizma grupları (örneğin türler veya topluluklar) arasındaki evrimsel 

iliĢkileri araĢtırmaktır. Zaman içinde çeĢitli faktörlerden dolayı değiĢime uğramıĢ ve 

böylece birbirine yakınlaĢmıĢ türlerin akrabalık iliĢkileri filogenetik ağaçların çizilmesiyle 

belirlenir. Filogenetik ağaçlar, fosil verilerine ve morfolojik gözlemlere dayandırılarak 

çizilir. Fakat fosil verilere ulaĢmadaki zorluk ve fenotipik özelliklerin belirlenmesinde 

birden fazla genin etkili olması, ağaç oluĢturulmasında moleküler verilerin kullanılmasını 

gerekli kılmıĢtır. Moleküler veri olarak DNA ve protein dizilerinin kullanımı daha kesin 

iliĢkilendirmeler yaparak kuvvetli filogenetik ağaçların oluĢturulmasını sağlamıĢtır. 

Moleküler filogenetik, genlerin ve proteinlerin dizilerindeki mutasyonları analiz ederek 

evrimsel yakınlığı ve bu değiĢikliklerin hızını ve düzenini saptayarak organizmaların 

evrimsel tarihlerini ortaya çıkarmaya çalıĢmaktadır (Baloğlu ve ark., 2012). 

2.5.6. Filogenetik ağaçlar 

Türler arasındaki iliĢkilendirmeyi yapmak, zaman içinde değiĢime uğrayan türlerin 

ortak atalarını belirlemek için filogenetik ağaçlar kullanılmaktadır. 

Her bir takson çifti arasındaki mesafelerin bir matrisinin oluĢturulmasında dizilerin 

hizalanması sonucu elde edilen hesaplanmıĢ genetik uzaklık kullanılmaktadır. Bu 

mesafeler sayesinde filogenetik ağaç oluĢturulabilir (Saitou ve Nei, 1987). Bir filogenetik 

ağaç, dallanma olaylarının modelini ve bazı durumlarda zamanını tanımlar. Ayrıca 
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türleĢme sırasının ve taksonlar arasındaki akrabalığı kaydeder. Ağaçlar dallardan ve 

düğümlerden oluĢmaktadır. Dallar, türler arasındaki populasyonun zaman içerisindeki 

uyumunu gösterir. Filogenetik ağaçlar köklü ya da köksüz olabilirler. Köklü ağaçlarda soy 

hattının nereden köklendiği bilindiği için ayrılma olayının belirlenmesi yapılabilir. Köksüz 

ağaçlarda, buna karĢın türlerin önce ya da sonra açığa çıktığı ifade edilmez (Freeman ve 

Herron, 1999). Evrimsel süreçteki yönlerden bahsedebilmek ve ortak ataları belirtmek için 

ağacın köklü olması gerekmektedir. 

 

ġekil 2.4. Filogenetik ağaç çizimi (Freeman ve Herron 1999). 

ġekil 2.4’deki ağacın okunması için en alttan baĢlanıp yukarıya doğru devam 

edilmesi gerekmektedir. A ile gösterilen düğümde bulunan populasyon 1-6 taksonlarının 

ortak atası olup bu gruplardan biri Takson 1’e evrimleĢmiĢ; diğeri ise 1-5 taksonlarının 

ortak atası olan düğüm B’de ki popülasyona evrimleĢmiĢtir. Ağaç okumanın diğer bir 

anahtarı, ağaçları kökleri tabanda, uçları tepede ya da kökleri solda, uçları sağda horizontal 

olarak konumlanabileceklerini bilmektir. Dallar diyagonal ya da içi boĢ çizgilerden 

oluĢabilir (ġekil 2.4.). Eğer dal uzunlukları zaman ya da taksonların ayrılmasından sonraki 

genetik değiĢim miktarı ile orantılıysa, bir ölçek ya da etiketli eksen verilir. Diğer türlü, dal 

uzunluğu keyfi olup okumayı kolaylaĢtırmak için çizilir (Freeman ve Herron 1999). 
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ġekil 2.5. Vertikal ağaçlar (Mayden ve Wiley 1992). 

ġekil 2.5’deki ağaçlar, aynı evrimsel iliĢkileri temsil eden altı farklı yolu 

göstermektedir. Burada tüm ağaçlar dikey olarak konumlanmıĢ ve köklü ağaçlar olup ata 

taksonlar aĢağıda, evrimleĢmiĢ olanlar ise uçlarda yer almaktadır (Mayden ve Wiley 1992). 

 

ġekil 2.6. Köksüz ağaç (Freeman ve Herron 1999). 

Bu köksüz ağaç ġekil 2.5’de çizilmiĢ olan ağaçlardaki aynı iliĢkiyi göstermektedir. 

Ancak bu ağacın bir kökü yoktur, evrimsel süreçte hangi dalın önce çıktığı konusunda bilgi 

vermemektedir (Freeman ve Herron 1999). 

2.5.6.1. Filogenetik ağaç oluĢturma yöntemleri 

Filogenetik ağaç oluĢturulurken kullanılan yöntemler, karakter temelli ve mesafe 

temelli yöntemler olmak üzere ikiye ayrılmaktadır (Baloğlu ve ark., 2012). 

Karakter Temelli Yöntemler: Ayrı ayrı türlerden elde edilen moleküler dizilere 

dayanmaktadır. 

Maksimum parsinomi (Maximum parsimony); evrimsel değiĢimler, kısa süre 

zarfında nadir görüldüğü için eklentileri az olan ağaç, türler arasındaki farklılığı en iyi 

Ģekilde anlatır. Diziler arasındaki farklılığın az olduğu durumlarda güvenilir ve verimlidir. 
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Maksimum benzerlik (Maximum likelihood); gözlemlenen verileri en yüksek 

olasılıkla verebilen ağacı seçer, gerçek evrimsel sürece en yakın olan ağacı oluĢturur. 

Ġstatiksel verileri kullandığı için matematiksel açıdan daha güçlüdür. 

Mesafe Temelli Yöntemler: Dizi hizalanmasını temel alarak dizi çiftleri arasındaki 

benzersizlik miktarlarını kullanmaktadır. 

Kümelenme temelli algoritmalar; benzerliği en fazla olan dizi çiftlerinden baĢlayan 

bir mesafe matrisine dayanarak ve aritmetik ortalamayı kullanarak filogenetik ağaç 

çizilmektedir. UPGMA(Unweighted Pair Group Method Algorithm); en basit kümeleme 

metodu olan bu yöntem, en küçük mesafeye sahip olan türler arasında gruplandırma 

yaparak ağaç oluĢturmaya baĢlar. Temel varsayım bütün türlerin sabit hızla evrimleĢtiği ve 

hepsinin kökten eĢit uzaklıkta olduğudur. Neighbor-Joining (NJ); ağaç oluĢturmak için 

birbirine en yakın türleri kullanır fakat hepsinin kökten eĢit uzaklıkta olduğunu varsaymaz. 

Bu yöntemde sadece bir tane ağaç oluĢturulur ve diğer olası ağaç topolojileri test edilmez. 

En iyi durum (optimum) temelli algoritmalar; pek çok farklı ağaç topolojisini 

oluĢturur, karĢılaĢtırır ve ağaçtaki önceden tahmin edilen mesafeler ile gerçek evrimsel 

mesafeler arasındaki en iyi uyumu göstereni seçerler (Baloğlu ve ark., 2012). 

2.5.6.2. Filogenetik ağaç oluĢturma programları 

Filogenetik ağaç oluĢturmak için çok sayıda program kullanılmaktadır. Felsenstein’ın 

hazırlamıĢ olduğu listede bu programlar ġekil 2.7’ de görülmektedir 

(http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html). 

 

ġekil 2.7. Filogenetik ağaç çiziminde kullanılan programlar. 
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2.6. Dünyada ve Türkiye’de Mikroalglerin Moleküler Sistematiği Üzerine 

Yapılan ÇalıĢmalar 

ÇalıĢma süresince Cyanobacteria, Heterokontophyta, Chlorophyta taksonlarına ait 

izolatlar elde edilmiĢtir. Bu yüzden literatür özeti bu taksonlara ait örneklerin moleküler 

karakterizasyonu üzerine yapılan çalıĢmalardan oluĢturulmuĢtur. Dünya genelinde konu ile 

ilgili yapılan çalıĢmaların geliĢim süreci aĢağıdaki gibidir. 

Doolittle (1982), siyanobakterilerin moleküler evrimi ile ilgili 3 temel soru 

sormuĢtur. Bunlardan ilki siyanobakterilerin prokaryot olup olmadığı ile ilgili olup Woese 

(1987)’nin 16S rRNA sekans analizinin ve Schleifer ve Ludwig (1989)’nin 23S rRNA ve 

ATP-sentaz enziminin Tu faktörü -β alt birimi gibi proteinlerin sekansının bulunduğu 

çalıĢmalardan bu sorunun cevabı alınmaktadır; siyanobakteriler, 11 büyük öbakteri 

Ģubesinin birisinden geliĢmiĢlerdir. Ġkinci soru siyanobakteriler ile plastidlerin iliĢkisinin 

ne olduğudur. Bu sorunun cevabı da Susan Douglas’ın yaptığı çalıĢmalarda bulunmaktadır. 

Üçüncü soru ise siyanobakterielrin diğer taksonlarla filogenetik iliĢkisinin ne olduğu idi bu 

sorunun cevabı da Wilmotte (2004)’nin çalıĢmasında yer almaktadır. Wilmotte (2004); 

çalıĢmasında siyanobakterilerin sistematik tayinlerinin, hem morfolojik hem de moleküler 

verilerinin değerlendirilmesini savunan polifazik yaklaĢıma göre yapılması gerektiğini 

savunmaktadır (Wilmotte, 2004). 

Hayes ve ark. (2007), siyanobakterilerin genellikle morfolojik özelliklerine ve 

geliĢimlerine göre sınıflandırıldığını ancak bu fenotipik karakterlerin çevre Ģartları ile 

değiĢebileceğini bu yüzden moleküler tekniklerin kullanılmasını savunmuĢlardır. Özellikle 

Synechococcus ve Prochlorococcus gibi morfolojik çeĢitliliğin kısıtlı olduğu taksonlarda 

polifazik yaklaĢımın önemli olduğunu ileri sürmüĢlerdir. 

Nübel ve ark. (1997), geliĢtirdikleri faklı oligonükleotid primerleri siyanobakteri 

üyelerinden elde ettikleri 16S rRNA genlerinde çoğaltmaya çalıĢmıĢlardır. 

Wilson ve ark. (2000), toksik bir siyanobakteri üyesi olan Cylindrospermopsis 

raciborskii türünün moleküler karakterizasyonu üzerine çalıĢmıĢlar yapmıĢlar ve türe özgü 

PZR geliĢtirmiĢlerdir. 

Boyer ve ark. (2001), moleküler sistematik çalıĢmalarda, 16S-23S rRNA ITS 

bölgesinin kullanımının iyi bir yöntem olup olmadığı ve siyanobakterilerdeki durumu 

araĢtırmıĢlardır. 

Lyra ve ark. (2001), Anabaena, Aphanizomenon, Microcystis ve Planktothrix 

cislerinin moleküler karakterizasyonunu araĢtırmıĢlardır. 
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Casamatta ve ark. (2003), Oscillatoriales üyesi olan Phormidium retzii türünün16S 

rDNA sekans verilerini kullanarak RAPD tekniği ile sistematiğini araĢtırmıĢlardır. 

Casamatta ve ark. (2005), Oscillatoriales üyesi olan on adet polar taksonun 

moleküler ve morfolojik karakterizasyonunu araĢtırmıĢlardır. 

Diatom sistematiği ile ilgili moleküler araĢtırmalar Medlin ve ark. (1988, 1991)’nın 

Skeletonema taksonuna ait örneklerin rDNA’daki SSU=18S genini çalıĢmalarıyla 

baĢlamıĢtır. Diatomların moleküler çalıĢmaları genellikle rDNA’daki SSU ya da LSU 

genleri üzerine yoğunlaĢmıĢtır. SSU geninin yavaĢ evrim geçiriyor olması, diatom üyeleri 

arasındaki akrabalık iliĢkisinin tespitinde önemli rol oynamasını sağlamaktadır. Behnke ve 

ark. (2004)’nın konuyla ilgili çalıĢmaları bulunmaktadır. RbcL geni bir diğer yavaĢ evrim 

geçiren gen olup Daugbjerg ve Guillou (2001) tarafından pek çok heterokontun akrabalık 

iliĢkisinin belirlenmesinde kullanılmıĢtır. Mann ve ark. (2001), Jones ve ark. (2005),  

Edgar ve Theriot (2004), Amato ve ark. (2007) yaptıkları çalıĢmalarda bu gen bölgesini 

kullanmıĢlardır. Fakat Chlorophyta üyelerinde olduğu gibi diatomların filogenetik 

çalıĢmalarında çoklu gen bölgelerinin kullanımı pek yaygın değildir. Diatom üyelerinin 

filogenetik iliĢkilerini gen sekansı bazlı belirlemeye yönelik çalıĢmalar; Zechman ve ark. 

(1994), Fryxell ve Hasle (2003), Behnke ve ark. (2004), Sarno ve ark. (2005) Ģeklinde 

özetlenebilir (Mann ve ark., 2007). 

Sorhannus ve ark. (1995), 28 rRNA sekans verilerine göre diatom üyelerinin 

filogenisini çalıĢmıĢlardır. 

Beszteri ve ark. (2001), 18S rDNA sekans verilerine göre altı adet Naviculoid diatom 

türünün filogenisini araĢtırmıĢlardır. 

Sims ve ark. (2006), diatom üyelerinin evrimini fosil kayıtlar ve moleküler veriler 

ıĢığında araĢtırmıĢlardır. 

Oh ve ark. (2010), sentrik diatomlardan Chaetoceros (Bacillariophyceae) taksonunun 

nüklear rDNA sekansını kullanarak taksonomisini yapmıĢlardır. 

Theriot ve ark. (2010), diatom üyelerinin filogenisini çoklu gen (multigen) 

kullanarak araĢtıran bir ön çalıĢma yapmıĢlardır. 

Williams ve Kociolek (2007), yaptıkları çalıĢmada diatom üyelerinin sistematik 

kategorizasyonunun değiĢtiğini iddia etmiĢler ve bu iddialarını, ıĢık mikroskobu, elektron 

mikroskobu ve moleküler verilerle desteklemiĢlerdir. 

DNA sekansı ile birlikte 1980’li yılların ortalarında yeĢil alglerin filogenetik 

analizleri ile ilgili çalıĢmalar baĢlamıĢtır. 5.8 S nrDNA’nın sekansını yapılmasını (Hori ve 

ark., 1985; Hori ve Osawa,1987) 18S ve 28S nrDNA’nın sekans analizlerinin yapılması 
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(Gunderson ve ark., 1987; Perasso ve ark., 1989; Buchheim ve ark., 1990; Zechman ve 

ark., 1990; Chapman ve ark., 1991; Mishler ve ark., 1992; Chapman ve ark., 1998 ) takip 

etmiĢtir. 1990’lı yıllardan itibaren PZR’nin keĢfi ile birlikte biyoinformatik çalıĢmalar 

hızlanmıĢtır. 18 rDNA’yı kullanarak Proschold ve Leliaert (2007); 28S rDNA molekülünü 

kullanarak Buchheim ve ark. (2001), Shoup ve Lewis (2003); actin protein sekansını 

kullanarak An ve ark. (1999);kloroplast genleri rbcL, tufAve atpB’yi kullanarak Daugbjerg 

ve ark. (1994), Daugbjerg ve ark. (1995), McCourt ve ark. (2000), Hayden ve Waaland 

(2002), Nozaki ve ark. (2003) Zechman, (2003), Rindi ve ark. (2007) yeĢil alglerin 

filogenisi ile ilgili çalıĢmalar yapmıĢlardır (Leliaert ve ark., 2012). 

1990’lı yıllarda alglerin sistematiğinde moleküler markörlerin kullanımı oldukça 

yaygınlaĢmıĢtır. Kullanılan tipik genetik markörler nüklear ribozomal operonlar (SSU-

smallsubunit-küçük alt birim, 5.8S, ITS 1 ve ITS 2 bölgeleri içeren LSU-largesubunit-

büyük alt birim), aktin, çoğu kloroplast geni (rbcL, atpB ve diğerleri) ve mitokondriyal 

genler (nad5)’dir. SSU rDNA’nın filogenetik analizleri ile yeĢil bitkiler iki soya ayrılmakta 

(Friedl,1997): birincisi charophcean algler ve kara bitkileri (Streptophyta sensu 

Bremer,1985), ikincisi ise yeĢil algler (Chlorophyta sensu Bremer,1985). Bu analizlere 

göre yeĢil alglerin içinde Ģu gruplar bulunmaktadır: Prasinophyceae (Steinkötter ve ark., 

1994; Nakayama ve ark., 1998; Guillou ve ark., 2004), Chlorophyceae (Hepperle ve ark., 

1998; Pröschold ve ark., 2001; Krienitz ve ark., 2003; Friedl, 1997), Trebouxiophyceae 

(Friedl, 1995; 1997; Krienitz ve ark., 2004), Ulvophyceae (O’Kelly ve ark., 2004a, 2004b, 

2004c), plus the streptophyte algae (Huss and Kranz, 1997; Marin and Melkonian, 1999; 

Karol ve ark., 2001) (Pröschold ve Leliaert, 2007). 

Huss ve ark. (1999), Chlorella cinsinin biyokimyasal taksonomisi ve moleküler 

filogenisi üzerine bir çalıĢma yapmıĢlardır. 

Burja ve ark. (2001), yeĢil alglerden Chlorella vulgaris türünün teĢhisini 

siyanobakteriden tiretilmiĢ 16S rDNA primerleri ile araĢtırmıĢlardır. 

Fawley ve Fawley (2004), mikroalglerden DNA izolasyonunun kolay ve hızlı bir 

yöntemini araĢtırmaya çalıĢmıĢlardır. 

Zuccarello ve Lokhorst (2005), Tribonema (Xanthophyceae) cinsinin moleküler 

filogenisini rbcL gen sekansı verilerini kullanarak araĢtırmıĢlardır. 

Richlen ve Barber (2005), Gambierdiscus toxicus türünün tek hücreisnden DNA 

izolasyonu için hızlı bir teknik geliĢtirmeye çalıĢmıĢlardır. 

Reyes-Prieto ve ark. (2006), filogenomik kavramını ve bu kavramın algal filogeni ve 

evrim üzerine etkilerini araĢtırmıĢlardır. 
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Nozaki ve ark. (2006), iki yeni Pleodorina (Volvoceae, Chlorophyceae) cinsinin 

morfolojik özelliklerini, moleküler filogenisi ve taksonomisini araĢtırmıĢlardır.  

Auinger ve ark. (2008), lugol iodin solüsyonunda korunmuĢ plankton örneklerinden 

alınan mikroalg ve protistlerin tanımlanması için bir metod geliĢtirmeye ve bunu single- 

cell PCR (tek hücre PZR) ile mikroskobik analizleri kombinleyerek yapmaya 

çalıĢmıĢlardır. 

Gontcharov (2008), çalıĢmasında Zygnematophyceae (Streptophyta) taksonunun 

sınıflandırmasını ve filogenisini araĢtırmıĢlardır. 

El Semary ve ark. (2009), Chlorococcum izolatının biyoaktivitesi ve taksonomisini 

polifazik bir yaklaĢımla araĢtırmıĢlardır. 

Hayama ve ark. (2010), Gonium maiaprilis sp. nov. (Goniaceae, Chlorophyta) 

türünün rubisco geninin ve ITS bölgesinin s ekansını kullanarak morfolojisi, moleküler 

filogenisi ve taksonomisi üzerine bir çalıĢma yapmıĢlardır. 

ÇalıĢmamızda elde edilen 24 izolattan 7 tanesi Scenedesmus cinsine ait olduğundan 

bu cins ile ilgili yapılan moleküler filogenetik çalıĢmalar ayrıca değerlendirilmiĢtir. 

Hegewald (1997), Scenedesmus cinsinin taksonomi ve filogenisini hücre duvarının 

elektron mikroskobi görüntüleri bunun yanında DNA molekülünün G/C oranı, homolojisi, 

sekans analizi verilerini de kullanarak araĢtırmıĢtır. 

Van Hanen ve ark. (2002), Scenedesmus ve Desmodesmus cinslerinin filogenisinde 

ITS2 gen bölgesinin kullanımı için ikincil bir model geliĢtirmeye çalıĢmıĢlardır.  

Hegewald ve Wolf (2003); Scenedesmus ve Acutodesmus (Chlorophyta, 

Clorophyceae) cinslerinin filogenetik iliĢkilerini, 18S rDNA ve ITS-2 sekans 

karĢılaĢtırmalarını yaparak araĢtırmıĢlardır. 

Hegewald ve ark. (2010), Coelastrum taksonları ve Scenedesmaceae grubuna ait 

farklı cinslerin ITS-2 bölgelerinin filogenetik analizlerini yapmıĢlardır. 

Fawley ve ark. (2011), Desmodesmus serratus (Chlorophyceae, Chlorophyta) 

türünün taksonomisini araĢtırmıĢlar, morfolojik özelliklerini ve DNA sekans verilerini 

kullanmıĢlardır. 

Bica ve ark. (2012), Romanya tatlı sularından izole edilen Desmodesmus communis 

(Chlorophyta) taksonunun sönöbiyal morfolojisini ve ITS-2 bölgesinin sekans analizini 

kullanarak moleküler taksonomisini araĢtırmıĢlardır. 

Ülkemizde mikroalglerin izolasyon ve kültürü üzerine olan çalıĢmalar geliĢme 

gösterirken yurdumuza özgü tatlı su alglerinin moleküler taksonomisi üzerine ayrıntılı 
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çalıĢmaların bulunmadığı ve bu alana olan ilginin yeni yeni baĢladığı görülmektedir. 

Konuyla ilgili çalıĢmalar Ģöyle özetlenebilir. 

Özkul (2008), Uzungöl ve Cernek gölü (Bafra, Samsun) yüzey tabakasından tek 

hücreli siyanobakterilerin izolasyon ve kültürünü yapıp moleküler yöntemlerle 

karakterizasyonu gerçekleĢtirmiĢtir. 

Yüksel ve ark., 2009 yılında mikroalgler ile yaptıkları çalıĢmada; Türkiye termal 

sularında yayılıĢ gösteren Cyanophyceae sınıfındaki bazı mikroalgleri; izolasyon, kültür ve 

moleküler taksonomi yöntemlerini kullanarak incelemiĢler ve bu canlıların filogenetik 

analizlerini yapmıĢlardır. 

Soylu ve Gönülol (2012), coccoid mikroalglerin moleküler sistematiği üzerine bir 

çalıĢma yapmıĢlardır. Bu çalıĢmalar dıĢında ülkemiz iç sularına ait mikroalglerle ilgili 

yapılan çalıĢma bulunmamaktadır. 

Kesici ve ark., (2013), Urla kıyılarından elde edilen diatom üyelerinin moleküler 

identifikasyonu üzerine bir çalıĢma yapmıĢlardır. 

Makroalglerden kahverengi alglerin moleküler sistematiği ile ilgili Tüney’in (2011) 

çalıĢmaları bulunmaktadır. Bunun yanında Öztürk (2011); tez çalıĢmasında Çanakkale 

Boğazı’nda (Türkiye) yayılıĢ gösteren bazı Ceramium Roth türlerinin moleküler 

sistematiğini araĢtırmıĢtır. 
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BÖLÜM 3 

MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 Materyaller 

3.1.1. ÇalıĢma alanı 

ÇalıĢma alanı olarak Marmara Bölgesi’ndeki bazı tatlı su kaynakları seçilmiĢtir. 

Örnekleme yapılan noktaların isimleri ve koordintları Çizelge 3.1’de gösterilmektedir. 

Çizelge 3.1. Örnekleme noktaların isimleri ve koordinatları 

Örnekleme 

Noktası 

GPS 

kordinatları 

Örnekleme 

Noktası 

GPS 

kordinatları 

1.Mahramlı Deresi  
40° 55' 53.998" N 
27° 13' 50.253" E 

20.Kavaklı-Ġnece Kanalı 
41° 40' 5.981" N 
27° 8' 34.661" E 

2.Otmanlı-Selçuk Köyü Göleti 
40° 55' 55.25" N 
27° 13' 53.48" E 

21.Karahalil Göleti 
41° 34' 54.109" N 
27° 3' 39.953" E 

3.TaĢomurca Köyü Göleti 
40° 59' 42.681" N 
27° 11' 35.537" E 

22.Kuzuçardağı Deresi 
41° 32' 35.494" N 
27° 4' 21.344" E 

4.Generli Deresi 
40° 58' 47.628" N 
27° 8' 54.049" E 

23.Oruçlu Köyü Göleti 
41° 30' 20.514" N 
27° 4' 1.221" E 

5.KaĢıkçı Gölü 
40° 59' 46.499" N 
27° 11' 21.466" E 

24.Kadıköy Deresi 
41° 29' 18.303" N 
27° 3' 31.530" E 

6. Karacamurat Deresi 
41° 2' 52.267" N 
27° 15' 11.644" E 

25.Sarıcaali Göleti 
41° 22' 59.012" N 
27° 14' 1.264" E 

7.Bahçedere Deresi 
41° 22' 5.830" N 
27° 44' 45.193"E 

26.Pancarköy Deresi 
41° 29' 33.417" N 
27° 7' 30.861" E 

8.Kurtdere Deresi 
41° 22' 52.510" N 
27° 45' 56.594" E 

27.Büyükmandıra Göleti 
41° 21' 13.576" N 
27° 4' 33.668" E 

9.Çukuryurt Havuzu 
41° 25' 24.735" N 
27° 52' 43.049" E 

28.Katranca Köyü Göleti 
41° 22' 3.058" N 
27° 3' 43.104" E 

10.Çakıllı Göleti 
41° 31' 58.574" N 
27° 50' 12.672" E 

29.Babaeski Deresi 
41° 25' 47.204" N 
27° 5' 51.930" E 

11.Evrencik Köy Göleti 
41° 39' 24.247" N 
27° 42' 53.915" E 

30.Minnetler Köy Deresi 
41° 26' 13.910" N 
27° 0' 42.143" E 

12.Sergen Göleti 
41° 41' 18.610" N 
27° 42' 33.379" E 

31.Ertuğrul Köy Deresi 
41° 26' 41.507" N 
26° 59' 40.046" E 

13.Demirköy Deresi 
41° 44' 39.727" N 
27° 39' 14.093" E 

32.Çengerli Köyü Havuzu 
41° 18' 0.077" N 
26° 37' 23.299" E 

14.Bulanık Deresi 
41° 50' 3.228" N  
27° 47' 29.173" E 

33.Ġmampazarlı Göleti 
41° 24' 18.811" N 
26° 55' 40.631" E 

15.Yenice-Evciler Gölet 
41° 42' 59.407" N 
27° 36' 40.264" E 

34.Kumla-Hıdırca Deresi  
41° 22' 50.990" N 
26° 54' 43.638" E 

16.Kurudere Deresi 
41° 45' 40.759" N 
27° 34' 21.046" E 

35.Sazlıdere Deresi 
41° 13' 22.541" N 
26° 41' 12.122" E 

17.Çayırdere Deresi 
41° 42' 8.011" N 
27° 30' 56.838" E 

36.Kavacık Göleti 
41° 10' 51.41" N  
26° 40' 33.31" E 

18.Hacıfaklı Göleti 
41° 42' 35.078" N 
27° 28' 43.904" E 

37.Alıç Göleti 
41° 4' 41.24" N 
26° 39' 33.68" E 

19.Üsküp Köy Havuzu 
41° 43' 24.109" N 

27° 22' 47.019" E 
38.Maltepe Deresi 

40° 59' 7.527" N 

26° 38' 17.934" E 

39. Sapanca Gölü 
40° 41' 33.93" N 
30° 16' 59.51" E 

44.Küçüklü Göleti 
39° 59' 40.97" N 
26° 51' 56.62" E 

40.Ġznik Gölü  
40° 25' 53.18" N 
29° 42' 48.32" E 

45.Elmalı Barajı 
41° 04' 36.34" N 
29° 07' 04.86" E 

41. Ulubat Gölü 
40° 12' 48.93" N 
28° 29' 53.53" E 

46. Terkos Gölü 
41° 18' 31.79" N 
28° 34' 52.93" E 

42.Manyas Gölü 
40° 12' 10.56" N 

27° 56' 54.00" E 
47. Göktürk Göleti 

41°11' 31.25" N 

28° 52' 31.56" E 

43. Bakacak Baraj Göleti 
40° 10' 09.04" N 
27° 00' 12.80" E 

48. Gala Gölü 
40° 45' 42.20" N 
26° 11' 37.24" E 
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ġekil 3.1. ÇalıĢma bölgesi ve örnekleme noktaları. 

 

3
3
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3.1.2. ÇalıĢmada kullanılan mikroorganizmalar 

ÇalıĢma materyali olarak örnekleme noktalarından alınan su örneklerinden 

izolasyon yoluyla elde edilen fotosentetik mikroorganizmalar seçilmiĢtir. ÇalıĢma boyunca 

izolasyonu yapılıp kültüre alınan ve moleküler analizlerde kullanılan 24 tane takson elde 

edilmiĢtir. Bu taksonların isimleri ve elde dildiği örnekleme noktaları Çizelge 3.2’te 

gösterilmektedir. 

Çizelge 3.2. Ġzolasyonu yapılan takson ve elde edildiği örnekleme noktası  

Kod No Ġzolasyonu Yapılan Takson Örnekleme Noktası 

1 Scenedesmus acutus Meyen 35 

2 Scenedesmus antennatus Brebisson 5 

3 Scenedesmus quadricauda Chodat 7 

4 Scenedesmus opoliensis P.G. Richter 5 

5 Scenedesmus acuminatus(Lagerheim) Chodat 5 

6 Scenedesmus armatus R. Chodat 17 

7 Ankistrodesmus falcatus(Corda) Ralfs 17 

8 Monoraphidium minitum Komárková-Legnerová 14 

9 Cosmarium sp. Corda ex Ralfs 17 

10 Nitzschia sp. Hassall 35 

11 Craticula cuspidata(Kützing) D. G. Mann 17 

12 Phormidium sp.1 Kützing ex Gomont 43 

13 Phormidium sp. 2 Kützing ex Gomont 44 

14 Phormidium tenue(Meneghini) Gomont 36 

15 Stigeoclonium sp. Kützing 2 

17 Nostoc sp. Vaucher 18 

18 Chlamydomonas sp. Ehrenberg 9 

19 Chlorococcum sp. Meneghini 7 

20 Fragillaria sp. Lyngbye 13 

21 Chroococcus sp. Nägeli 9 

22 Neochloris sp. Starr 6 

23 Pseudopediastrum boryanum (Turpin) E. Hegewald 9 

24 Chlorella vulgaris Beijerinck 13 

25 Scenedesmus apiculatus Corda 9 
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Çizelge 3.3. Ġzolasyonu yapılan taksonların sistematik kategorizasyonu 

Tür Cins Familya Takım Sınıf ġube Alem Spr Alem 

1.Scenedesmus acutus Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

2. Scenedesmus antennatus Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

3. Scenedesmus quadricauda Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

4. Scenedesmus opoliensis Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

5. Scenedesmus acuminatus Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

6. Scenedesmus armatus Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

7. Ankistrodesmus falcatus Ankistrodesmus Selenastraceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

8. Monoraphidium minitum Monoraphidium Selenastraceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

9. Cosmarium sp. Cosmarium Desmidiaceae Desmidiales Conjugatophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

10. Nitzschia sp. Nitzschia Bacillariaceae Bacillariales Bacillariophyceae Heterokontophyta Chromista Eukaryota 

11. Craticula cuspidata Craticula Stauroneidaceae Naviculales Bacillariophyceae Heterokontophyta Chromista Eukaryota 

12. Phormidium sp. 1 Phormidium Phormidiaceae Oscillatoriales Cyanophyceae Cyanobacteria Eubacteria Prokaryota 

13. Phormidium sp.2 Phormidium Phormidiaceae Oscillatoriales Cyanophyceae Cyanobacteria Eubacteria Prokaryota 

14. Phormidium tenue Phormidium Phormidiaceae Oscillatoriales Cyanophyceae Cyanobacteria Eubacteria Prokaryota 

15. Stigeoclonium sp. Stigeoclonium Chaetophoraceae Chaetophorales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

17. Nostoc sp. Nostoc Nostocaceae Nostocales Cyanophyceae Cyanobacteria Eubacteria Prokaryota 

18. Chlamydomonas sp Chlamydomonas Chlamydomonadaceae Chlamydomonadales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

19. Chlorococcum sp. Chlorococcum Chlorococcaceae Chlamydomonadales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

20 Fragilaria sp. Fragilaria Fragilariaceae Fragilariales Fragilariophyceae Heterokontophyta Chromista Eukaryota 

21 Chroococcus sp. Chroococcus Chroococcaceae Chroococcales Cyanophyceae Cyanobacteria Eubacteria Prokaryota 

22.Neochloris sp. Neochloris Neochloridaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

23Pseudopediastrum boryanum Pseudopediastrum Hydrodictyaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  

24.Chlorella vulgaris Chlorella Chlorellaceae Chlorellales Trebouxiophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota 

25.Scenedesmus apiculatus Scenedesmus Scenedesmaceae Sphaeropleales Chlorophyceae Chlorophyta Plantae  Eukaryota  
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3.2. Yöntem 

ÇalıĢma süresince gerçekleĢtirilen iĢlemler Ģöyle sıralanmaktadır: Örnekleme 

yapılması, taksonların morfolojik taksonomisi, izolasyonu ve kültürü, örneklerin 

hazırlanması, DNA izolasyonu, PZR analizi, ITS bölgesi ve primer dizaynı, agoroz jel 

elektroforezi, dizi analizi, filogenetik analiz ve toplanan verilerin yorumlanması. 

3.2.1.Örnekleme yapılması 

Örnekler, 14.05.2012-30.10.2012 tarihleri arasında çalıĢma bölgesinde bulunan göl, 

gölcük, rezervuar alanları, bataklık gibi lentik sistemler ile dere, çay, ırmak, nehir gibi lotik 

sistemlerden; ayrıca havuz, kaynak, pınar gibi farklı sucul habitatlardan toplanmıĢtır. Bu 

noktaların koordinatları Garmin Etrex Vista HCX marka bir GPS (Global Positioning 

System; Küresel Konumlama Sistemi) cihazı ile belirlenmiĢtir. 

Örnekleme yapılırken daha önceki çalıĢmalarda ülkemiz iç sularında bulunmamıĢ 

mikroalgler ile karĢılaĢma olasılığını arttırabilmek için farklı çevresel koĢullara sahip, 

mikroalg patlamalarının görüldüğü habitatların seçilmesine dikkat edilmiĢtir. 

Fitoplanktonik organizmalar sudan fitoplanktonun süzülerek toplanması esasına 

dayanan ve bu amaçla hazırlanmıĢ olan fitoplankton kepçesi ile toplanmıĢtır. Bu kepçeler, 

por çapları genellikle 10-55 μm arasında değiĢen özel bezlerden yapılmıĢ, koni biçiminde 

ve altında süzüntünün toplanacağı bir hazneye sahiptir. Birkaç kez aynı bölgeden süzme 

iĢlemi yapıldıktan sonra kepçenin toplama haznesindeki örnekler plastik bir kaba 

alınmıĢtır. 

Epipelik ve episammik örnekler, 1,00-1,50 m uzunluğunda ve 0,80-1,20 cm çapında 

uzun cam borular ile kasık çizmesi giyerek kıyısal bölgelerden elde edilmiĢtir. Borunun bir 

ucunu 45 derecelik bir açı ile sedimentin yüzeyinde hareket ettirerek çamursu epipelik alg 

toplulukları boru içerisine alınmıĢ ve cam boruyu yukarı kaldırılmadan önce iĢaret parmağı 

ile kapatılarak bir vakum oluĢturulmuĢ ve içerisindeki örnekler dökülmeden kaldırılarak 

plastik kavanozlara alınmıĢtır. 

Epilitik, epifitik ve epizooik örnekler ise, kazıma metoduna göre toplanmıĢtır. TaĢlar 

(epilitik), bitkiler (epifitik) ve kabuklu hayvanlar (epizooik) diĢ fırçası ya da bıçak gibi sert 

cisimler ile dıĢ kısımları kazınmıĢ ve kazınan kısım saf su ile temizlenerek örnekleme 

ĢiĢelerine alınmıĢtır. 

Örnekler zenginleĢtirme ortamlarına konulmuĢ ve arazi çalıĢması süresince her gün 

sonunda gece boyu havalandırılmaları sağlanarak bozulmaları engellenmeye ve 

laboratuvara canlı olarak getirilmeye çalıĢılmıĢtır. 
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Örnekleme yapılan suyun sıcaklık, pH, elektriksel iletkenlik ve çözünmüĢ oksijen 

değerleri HACH (HQ40D) marka portatif bir cihaz ile ölçülüp kaydedilmiĢtir. 

3.2.2. Taksonların morfolojik taksonomisi 

Laboratuvara getirilen örnekler OLYMPUS CX 31 marka mikroskop altında 

incelendi, kameralı OLYMPUS CH 51 marka mikroskop ile fotoğrafları çekilerek 

ölçümleri yapıldı ve Prescott (1973), Bold ve Wynne (1985), Starmach (1966, 1995), 

Desikachary (1959), Smith (1950), Huber-Pestalozzi (1955), Ettl ve ark. (1985), Elster ve 

Ohle, (1982), Krammer ve Lange-Bertalot (1999a), Krammer ve Lange-Bertalot (1999b), 

Krammer ve Lange-Bertalot (1991a), Krammer ve Lange-Bertalot (1991b), Komárek ve 

Fott (1983) gibi temel sistematik kitaplarından faydalanılarak morfolojik özelliklerine göre 

sistematik tayinleri yapıldı. 

3.2.3. Taksonların izolasyonu ve kültürü 

Ġzolasyonu yapılabilecek taksonlar, kılcal pipet yöntemi ve agar plağı yöntemleri ile 

izole edilerek uygun kültür ortamına bırakıldı. 

3.2.3.1. Kılcal pipet yöntemi 

Pastör pipetin ince bölümünün uç kısmı hafifçe ısıtılarak pens yardımıyla pipetin 

sonunda yuvarlak, pürüzsüz bir açıklık oluĢturmak için ani bir hareketle çekilerek 0.08 

mm’den 0.16 mm kadar çapta, 5 cm boya ulaĢabilen bir kılcal pipet elde edilmiĢtir. GeniĢ 

kısmına 5-6 cm boyunda damlalık lastiği takılıp pipetin dıĢtaki suya yeterince basınç 

yapabilmesi ve emme kuvveti oluĢturabilmesi sağlanmıĢtır. Ġzolasyon yapmadan önce, 

yıkama ve seyreltme sıvısı olarak steril bir sıvıdan 5-8 damla, sterilize gözlem camına, 

petri kaplarına ayrı ayrı damlatılmıĢtır. Steril seyreltme damlaları içeren petri kabı 

mikroskop tablasına yerleĢtirilip örneklerden küçük bir miktar alınarak steril sıvının içine 

boĢaltılmıĢtır. Bir alg birimi seçilip kılcal tüpün ucu seçilen birime doğru yanlamasına 

konmuĢ ve böylece obje kılcal borunun güçüyle emilerek pipetin içine alınmıĢtır. Ġlk 

seferde pipette, genellikle istenen türün yanında diğer birkaç tür alg hücresi ve bakteri de 

bulunacağından pipet içeriği ikinci seyreltme ve yıkama damlasına aktarılmıĢtır. Bu olay 

izole edilmek istenen türün özelliğine göre pipette tek hücre elde edilene kadar 

tekrarlanmıĢtır. Elde edilen tek hücreler kılcal pipetlerle içinde inorganik besleyicilerin 

bulunduğu ortama veya toprak su ortamına transfer edilmiĢtir (Bold, 1942). 
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3.2.3.2. Plak agar yöntemi 

Kılcal pipet yöntemiyle elde edilen uni-algal kültürler, tekrar temizlenecek ve agar 

plak1arına çizgi ekim yapılacak materyali oluĢtururlar. Bu materyalden agarlı petrilere 

çizgi ekim yapılıp uygun sıcaklık ve ıĢık altında hücreler geliĢmeye bırakılmıĢtır. Agarda 

farklı geliĢme ve üreme evrelerine sahip çeĢitli türler olduğundan bu petri kapları 

mikroskop altında her gün gözlemlenmiĢtir. Petri kabında tek hücreden koloni oluĢturan ve 

bulaĢıcı organizmalardan arındırılmıĢ koloniler seçilerek agar ortamından alınmıĢ ve farklı 

kültür ortamlarının bulunduğu tüplere aktarılmıĢtır. Sonuçta elde edilen türlerin yaĢama 

standartları bilinmediği için farklı ortamların bulunduğu çok sayıda tüpün kullanılmasında 

yarar vardır (Bold, 1942). 

3.2.3.3. Kültür 

Morfolojik teĢhisleri ve izolasyonları yapılan taksonların moleküler analizler için 

yeterli biyokütleye ulaĢmalarını sağlamak amacıyla aynı takson farklı kültür ortamlarına 

konmuĢ ve en iyi büyüme gösterdiği ortam tespit edilmiĢtir. Siyanobakteri ve mikroalgler 

için en yaygın kullanılan kültür ortamları ve besin kompozisyonları aĢağıdaki gibidir.  

Çizelge 3.4. Sıvı kültür ortamlarının besin kompozisyonu 

Besleyici maddeler 

BBM 

mg/L 

(Stein, 

1973) 

BG11 

mg/L 

(Rippka ve ark., 

1979) 

Chu 10 

mg/L 

(Belcher ve Swale, 

1982). 

DM 

mg/L 

(Beakes ve ark., 

1988) 

Na2CO3 - 20 20 - 

Na2MoO4.2H2O 0,39 0,39 - - 

NaSiO3.9H2O - - 25 57 

Na2 EDTA 100 1 2 2,25 

NaNO3 250 1500 - - 

NaCl 25 - - - 

KH2PO4 175 - 6 12,4 

K2HPO4 75 40 - - 

KOH 62   - 

MgSO4.7H2O 75 75 25 25 

CaCl2.2H2O 25 36  - 

Ca(NO3)2.4H2O - - 20 20 

Citric Acid - 6 - - 

H3BO3 2,86 2,86 2,5 2,40 

FeSO4.7H2O 4,98 - - - 

FeCl3.6H2O - - 1 - 

ZnSO4.7H2O 0,222 0,222 - - 

ZnCl2 - - - - 

MnCl2.4H2O 1,81 1,81 1,5 1,39 

CuSO4.5H2O 0,079 0,08 - - 
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CoCl2.6H2O - - - - 

Co(NO3)2.6H2O 0,0494 0,05 - - 

Ammonium ferik-citrate - 6 - - 

(NH4)6Mo7O24.4H2O - - 1 1 

Toprak su ekstratı - - - - 

B12 - - 0,01 - 

Thiamine HCl - - 0,001 0,04 

Biotin - - 0,001 0,04 

H2SO4 1ml - - - 

HCl - - 0,25ml - 

NaHCO3 - - - 15,9 

EDTAFeNa - - - 2,25 

Cyanocobalamin - - - 0,04 

pH 7,1 7,5-8 6,5-7 6.9 

Kimyasallar belirtilen miktarlarda tartılarak saf suda çözündürülür, üzeri saf su ile 

1000 ml hacme kadar tamamlanır. Sterilizasyon için 1,50 atm basınçta 120 °C’de 15 

dakika otoklavlanır ve pH ayalaması yapılır. 

Her bir takson farklı kültür ortamlarına konmuĢ ve en iyi büyüme gösterdiği kültür 

ortamı tespit edilmiĢtir (Çizelge 3.4). 

Çizelge 3.5. Ġzolasyonu yapılan taksonlar ve bırakıldıkları kültür ortamı 

Kod 

No 

Ġzolasyonu Yapılan  

Takson 
Ortam 

Kod 

No 

Ġzolasyonu Yapılan  

Takson 
Ortam 

1 Scenedesmus acutus BOLD 13 Phormidium sp. 2 BG11 

2 Scenedesmus antennatus BOLD 14 Phormidium tenue BG11 

3 Scenedesmus quadricauda BOLD 15 Stigeoclonium sp. BOLD 

4 Scenedesmus opoliensis BOLD 17 Nostoc sp. Kuru Örnek 

5 Scenedesmus acuminatus BOLD 18 Oocystis parva BOLD 

6 Scenedesmus armatus BOLD 19 Chlorococcum sp. BOLD 

7 Ankistrodesmus falcatus BOLD 20 Fragillaria sp. DM 

8 Monoraphidium minitum BOLD 21 Chroococcus sp. BG11 

9 Cosmarium sp. BOLD 22 Neochloris sp. BOLD 

10 Nitzschia sp. DM 23 Pseudopediastrum boryanum BOLD 

11 Craticula cuspidata DM 24 Chlorella vulgaris BOLD 

12 Phormidium sp. 1 BG11 25 Scenedesmus apiculatus BOLD 

Kültür tüpleri, flouresan lambaların kullanıldığı, ortalama 150 μmol foton·m
-2

s
-1’ 

lik 

sürekli ıĢık altında, 25±2
o
C’de inkübasyona bırakılmıĢtır. Biyokütle eksponansiyel büyüme 

fazına ulaĢtığında hasat edilmiĢ ve moleküler analizler için kullanılmıĢtır.  

3.2.4. Moleküler analizler için örneklerin hazırlanması 

DNA izolasyonu yapılacak her bir taksonun kültür tüpünden 5 ml örnek alınmıĢ ve 

ependorf tüpüne konmuĢtur. Daha sonra ependorf tüpleri Sigma 1-14 Micro Centrifuge 
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marka santrifüj cihazı ile 1000 rpm hızda 2 dakika santrifüj edilmiĢ, üst faz atılarak hücre 

pelleti elde edilmiĢtir. Bu çalıĢma 3 replikalı yapılmıĢ, eppendorf tüplerinden bir 

tanesindeki pelletden DNA izolasyonu yapılmıĢ ve diğer iki tüp ihtiyaç halinde tekrar 

DNA izolasyonu yapabilmek için -20 °C’de saklanmıĢtır.  

3.2.5. DNA izolasyonu 

DNA izolasyonu Gene Jet Plant Genomik DNA Purification Kit (Thermo) ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir. DNA izolasyonu kit içerisinde bulunan bilgiler doğrultusunda Ģu 

Ģekilde gerçekleĢtirilmiĢtir. 

1. -20°C’de saklanmıĢ olan örneğin üzerine 400 l Lysis Buffer ve 15 l RNase A 

eklenmiĢtir. 

2. Tüp içerisindeki örnek ve Lysis buffer karıĢımı 65C’de 30 dakika inkübe edilmiĢ 

ve her 5 dakikada bir ters-yüz edilmiĢtir. 

3. Ġnkübasyonun ardından örneklerin üzerine 100 l Lysis buffer 2 eklenerek 5 

saniye vortekslenmiĢ ve 5 dakika boyunca buz üzerinde bekletilmiĢtir. 

4. Ġnkubasyondan sonra örnekler 5 dakika 14.000 rpm’de santrifüj edilmiĢtir. 

5. Üstte kalan sıvı faz alınarak 2 ml’lik tüpün üzerinde bulunan filtreye aktarılmıĢ ve 

1 dakika 10.000xg.’de santrifüj edilmiĢtir. 

6. Filtrenin altında kalan sıvını üzerine 225 l DNA Binding Buffer eklenerek 

karıĢtırılmıĢtır. 

7. Elde edilen karıĢım, 2 ml.’lik tüp içerisinde bulunan filtre üzerine aktarılmıĢ ve 

10.000xg’de 1 dakika santrifüjlenmiĢtir. 

8. Alttaki sıvı uzaklaĢtırıldıktan sonra filtrenin üzerine 650 l Wash Buffer eklenmiĢ 

ve 1 dakika 10.000xg’de santrifüj yapılmıĢ, altta kalan sıvı uzaklaĢtırılımıĢtır. Bu basamak 

2 kez tekrarlanmıĢtır. 

9. Filtre yeni bir 1.5 ml.’lik eppenorf tüpüne aktarılarak üzerine 50 l Elution buffer 

eklenmiĢ ve 1 dakika 10.000xg.’de santrifüj edilmiĢtir. 

10. Filtre atılarak tüpte kalan sıvı -20C’de saklanmıĢtır. 

11. Elde edilen DNA’lar jel elektroforezi yöntemi ve spektrofotometrik yöntemler ile 

gözlenmiĢtir. Jel elektroforezi için %0.8’lik agaroz jel hazırlanmıĢ ve örnekler 5V/cm.’de 

yürütülmüĢtür. 



BÖLÜM 3-MATERYAL VE YÖNTEM     Füsun AKGÜL 

40 

 

3.2.6. DNA moleküllerinin miktarları ve saflık derecelerinin belirlenmesi 

DNA numunelerinin saflık ve miktar tayinleri NANODROP spektrofotometrede 

okunmuĢ ve kontrol olarak dehidrasyon tamponu kullanılarak 260 nm, 280 nm, 260 

nm/280 nm, 260/230nm değerleri ölçülmüĢ ve DNA numunelerinin konsantrasyonları 

ng/μl olarak belirlenmiĢtir. 

3.2.7. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) 

PZR analizleri Runik Thermal Cycler (Sacem) cihazında gerçekleĢtirilmiĢtir.  

PZR karıĢımı, 1 U Taq polymerase, 1x reaction buffer, 0.2 mM dNTP mix, 1μM 

MgCl, 0.2 μM forward ve reverse primerler ve 50-100 ng DNA olacak Ģekilde hazırlanmıĢ 

ve ultrapure su ile 25μl’ye tamamlanmıĢtır.  

PZR analizinde kullanılan primerler; prokaryotik ve ökaryotik organizmalar için 

farklı olarak dizayn edilmiĢ ve Prizma Laboratuvar Ürünleri San. ve Tic. Ltd. ġti.’ ne 

sentezlettirilmiĢ ve Çizelge 3.6 ve 3.7’de verilmiĢtir. 

PZR koĢulları ökaryotik örnekler için 95C’de 2 dakikalık ilk denatürasyonun 

ardından, 95C’de 30 saniye denatürasyon, 55C’de 30 saniye annealing ve 72C’de 1 

dakikalık uzama basamaklarında oluĢan 35 döngünün ardından 72C’de 10 dakikalık son 

uzama basamağı olacak Ģekilde gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Prokaryotik olan siyanobakteri örneklerinde ise annealing sıcaklığı 55C’de 50 

saniye, uzama basamağı ise 72C’de 40 saniye olacak Ģekilde değiĢtirilip uygulanmıĢtır. 

Çizelge 3.6. PZR analizinde siyanobakteri örnekleri için kullanılan primerler ve erime 

sıcaklıkları 

Primer Dizi MT (ºC) 

27F 5′-AGA GTT TGA TTT ACG CGA CA-3′ 60.0 

809R 5′-GCT TCG GCA CGG CTC GGG TCG ATA-3′ 74.0 

Cya 359F: 5’-GGG GAA TYT TCC GCA ATG GG-3’ 64.0 

Cya 781Ra 5’-GAC TAC TGG GGT ATC TAA TCC CAT T-3’ 72.0 
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Çizelge 3.7. PZR analizinde ökaryotik örnekler için kullanılan primerler ve erime 

sıcaklıkları 

Primer Dizi MT (ºC) 

ITS1 5’- TCC GTA GGT GAA CCT GCG G-3’ 62.0 

ITS2 5’- GCT GCG TTC TTC ATC GAT GC-3’ 58.0 

ITS3 5’- GCA TCG ATG AAG AAC GCA GC-3’ 62.0 

ITS4 5’- TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3’ 58.0 

3.2.8. Agaroz jel elektroforezi 

Genomik DNA ve PZR ürünleri, 0,5 μg mL
-1

 etidyum bromid içeren %0.8’lik ve 

%1.5’lik yatay agaroz jel elektroforezde yürütülmüĢtür. Yürütme iĢlemi 5V/cm 1xSB 

[Sodyum borik asit (pH 8,0)] çözeltisi içerisinde gerçekleĢtirilmiĢtir. Jel görüntüleme 

cihazında görüntülenen PZR ürünleri, agaroz jelden kesilerek Jel Purifikasyon kiti 

(PeqLab) ile saflaĢtırılmıĢtır. 

3.2.9. Dizi analizi 

Elde edilen DNA molekülleri REFGEN firmasına dizi analizi yaptırılmak üzere 

gönderilmiĢtir.  

3.2.10. Filogenetik analiz 

Dizi analizi sonrası filogenetik analiz programları kullanılarak türler arasında 

karĢılaĢtırma yapılmıĢtır.  

Öncelikle dizi verileri toplanarak veri tabanına eklenmiĢ daha sonra ilgili program 

(ClustalW) kullanılarak dizi analizi sonucu elde edilen baz dizileri ile dizi hizalaması 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Hizalama iĢleminden sonra Mega 5 programı kullanılarak filogenetik 

ağaç oluĢturulmuĢtur. Bahsi geçen programlar kullanılarak NJ (Neighbour Joining), 

UPGMA (Unweighted Pair Group Method Algorithm) ağaçları oluĢturulmuĢ ve 

karĢılaĢtırılmıĢtır. Veri bankasından elde edilen diziler ile izole edilen mikroalg 

örneklerinden elde edilen baz dizilerinin karĢılaĢtırılması ile çalıĢmadan elde edilen 

taksonların sistematik yerleri belirlenmiĢtir. Sonuç olarak türlerin morfolojik tayinleri ile 

moleküler tayinlerinin uyumluluğu ve türlerin birbirleriyle olan akrabalıkları bulunmuĢtur. 
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BÖLÜM 4 

ARAġTIRMA BULGULARI VE TARTIġMA 

4.1.Örnekleme Noktalarının Fiziksel Parametre Sonuçları 

Örnekleme yapılan suyun fiziksel parametreleri Çizelge 4.1’de gösterilmektedir. 

Bu veriler ıĢığında örneklerin kültürlerinin bırakılacağı fiziksel Ģartlar belirlenerek, 

bozulmadan büyümelerinin sağlanacağı optimum yaĢam ortamları oluĢturulmuĢtur. 

Çizelge 4.1. Örnekleme yapılan suyun fiziksel parametreleri 

Örn. 
Nok. 

Sıcaklık  
(°C) 

PH 

 

Ġletkenlik 
(µS/cm) 

ÇözünmüĢ 

Oksijen(mg/l) 

1 18,60 9,30 875 12,30 

2 16,70 8,21 968 10,57 

3 18,30 7,60 946 10,36 

4 17,30 7,48 978 7,91 

5 16,30 7,25 2038 5,21 

6 18,10 7,15 1262 5,93 

7 20,70 7,47 760 0,98 

8 19,10 7,50 893 8,63 

9 20,90 9,92 371 12,98 

10 18,40 6,98 1440 2,20 

11 16,50 7,00 282 7,94 

12 19,00 8,14 389 8,13 

13 18,60 7,80 1184 4,86 

14 20,90 7,73 736 8,49 

15 18,10 7,30 959 6,50 

16 19,80 7,09 731 11,30 

17 19,40 8,43 389 11,35 

18 15,30 7,30 538 8,99 

19 15,60 7,07 635 6,75 

20 13,20 7,80 195,3 8,90 

4.2 Ġzolasyonu Yapılan Taksonlar 

Laboratuvara getirilen örnekler OLYMPUS CX 31 marka mikroskop altında 

incelendi, kameralı OLYMPUS CH 51 marka mikroskop ile fotoğrafları çekilerek 

ölçümleri yapıldı. Metod kısmında belirtilen sistematik kitaplarından faydalanılarak 

teĢhisleri yapıldı. 
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Çizelge 4.2. Ġzolasyonu yapılan taksonlar 

Kod 

No 

Ġzolasyonu Yapılan 

Takson 

Kod 

No 

Ġzolasyonu Yapılan  

Takson 

1 Scenedesmus acutus 13 Phormidium sp. 2 

2 Scenedesmus antennatus 14 Phormidium tenue 

3 Scenedesmus quadricauda 15 Stigeoclonium sp. 

4 Scenedesmus opoliensis 17 Nostoc sp.(Kuru Örnek) 

5 Scenedesmus acuminatus 18 Chlamydomonas sp. 

6 Scenedesmus armatus 19 Chlorococcum sp. 

7 Ankistrodesmus falcatus 20 Fragillaria sp. 

8 Monoraphidium minitum 21 Chroococcus sp. 

9 Cosmarium sp. 22 Neochloris sp. 

10 Nitzschia sp. 23 Pseudopediastrum boryanum 

11 Craticula cuspidata 24 Chlorella vulgaris 

12 Phormidium sp. 1 25 Scenedesmus apiculatus 

Örnekler grup bazında incelendiğinde; 

12, 13, 14, 17, 21 No.lu örnekler Cyanobacteria; 

10, 11, 20 No.lu örnekler Heterokontophyta; 

1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 15, 18, 19, 22, 23, 24, 25 No.lu örneklerin ise Chlorophyta 

grubuna ait oldukları görülmektedir. Örneklerin morfolojik özelliklerine göre 

değerlendirilmesi aĢağıdaki gibidir. 

Phormidium sp. 1 ve 2 Kützing ex Gomont (12 ve 13 No.lu örnekler); 

Flamentler, jelâtinimsi veya kayıĢımsı Ģekilde bir tabaka oluĢturur. Tallus, alttaki 

parçalara eklenmiĢ ya da kopmuĢ halde serbest yüzer. Müsilaj kılıf az çok sert, bazen 

aglütine olmuĢ, kısmen belirsiz, ince ve renksizdir. Trikom; silindirik, komĢu hücre 

çeperlerinde boğumlanmıĢ, uçlarda incelmiĢ, düz ya da kavisli haldedir. Kesinlikle 

düzenli spiralleĢme olmayıp, kapitatlı ya da kapitatsız olabilir, çoğu türde uç hücreler 

kaliptralıdır (Desikachary, 1959). 

Phormidium tenue (Meneghini) Gomont (14 No.lu örnek) 

KayıĢımsı filamentler açık mavi yeĢil renkte, hafif bükülmüĢ haldedir. 1-2 µm 

geniĢliğindeki yan duvarları yukarıya doğru daralmıĢtır. Hücreler (1,5)- 2,5 -5 µm 

uzunluğundadır. Duvarlarda granülasyon yoktur. Uçlara doğru konikleĢen hücrelerde 

kaliptra yoktur. Durgun sularda ve toprakta bulunur ayrıca sıcak su kaynaklarında da 

yaĢamını sürdürebilir.  
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Nostoc sp.Vaucher (17 No.lu örnek) 

Tallus müsilajımsı, küresel ya da oblong, ipliksi, bullos, solid ya da içi boĢ, 

serbest halde ya da substrata tutunmuĢ halde, koyu renkli; trikom torulosedir. Hücreler 

bastırılmıĢ, küresel, varil Ģeklinde ya da silindirik; heterosist, interkalardır (Desikachary, 

1959). 

Chroococcus sp. Nägeli (21 No.lu örnek) 

Bir hücreli ya da 2-32 sayıda hücrenin birleĢmesi ile oluĢur. Yarı küresel ya da 

oval Ģekilli bireyler serbest yüzebileceği gibi substrata yapıĢmıĢ halde ya da nemli 

habitatlarda bulunabilir. Her hücre bir kılıfla sarılıdır. Art arda hücre bölünmelerinin 

sonucu olarak kılıfın çok sayıda katmanı oluĢur. Kılıf hem Ģeffaf hem de koyu sarı 

(toprak rengi) renkte olabilir. Gaz vakuolü yoktur. Mavi-yeĢil, zeytin yeĢili ya da 

sarımsı renktedir (Prescott, 1973).  

Nitzschia sp. Hassall (10 No.lu örnek) 

Frustul izopolardır. Hücreler kuĢak veya valf görünüĢlüdür. Valflar asimetriktir 

çünkü rafe sistemi merkezde yer almaz. Valf dıĢ çizgisi asimetrik ve dorsaventral olarak 

görülebilir. Fakat genellikle doğru yerden bakılıyorsa simetriktir. Genellikle elongat 

haldedir. Merkezde boğumlanmıĢ olabilir ya da olmayabilir ve yuvarlanmıĢ rostrate ya 

da kapitat kutuplar taĢıyabilir. Enine sitrialar bazen gözlenebilir. Fibula genellikle 

küçük fakat birkaç türde valfın bütününe ya da bir parçasına çapraz yaparak uzanabilir. 

Merkezi rafe sonlanmaları gözlenebilir ya da gözlenmeyebilir. Bu çok önemli bir 

taksonomik özelliktedir. Ġki valfın rafe sistemleri aynı kenarda (Hantzschioid simetri) ya 

da karĢı kenarda (Nitzschioid simetri) bulunabilir. Her hücrede her kutupta bir tane 

olmak üzere toplam iki kloroplast vardır. Her kloroplast genellikle basit ve bir ya da 

diğer valfa ya da kuĢağa doğru uzanmıĢ Ģekildedir. Merkezi boĢlukta nukleus vardır 

(Round ve ark., 1990). 

Craticula cuspidata (Kützing) D. G. Mann (11 No.lu örnek) 

Valva 30-150 μm uzunluğunda ve 13-44 μm geniĢliğindedir. 10 μm uzunlukta 11-

19 sayıda striae bulunur (Krammer ve Lange-Bertalot, 1999a). 

Craticula üyelerinin hücreleri valva görünümünde mızraksı görünüĢlüdür, kuĢak 

görünümü ise dar bir dikdörtgen Ģeklindedir. Hücreler tektir. KuĢak boyunca uzanan iki 

düz kloroplasta sahiptir ve valva yüzünün altında uzanır. Sitoplazmik köprü ve merkezi 

uçları arasında iki bariz damlacık vardır. Uçlar boyunca devam eden merkezi rafe 

yarıkları merkezde geniĢlemiĢtir. Striae az çok paraleldir. Gözenekler düzenli bir 
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Ģekilde dizilmiĢtir. Valvalar dikey striae tarafından bölünmüĢ gibi görülebilir. KuĢak 

bandının her birinde gözenek satırları mevcuttur (Round ve ark., 1990). 

Fragilaria sp. Lyngbye (20 No.lu örnek) 

Hücreler Ģerit benzeri koloniler oluĢturmak üzere valf yüzeylerinden birleĢirler. 

Bu taksonlar sadece merkez bölgede oluĢan ĢiĢkinliklerden bağlanarak zincir 

oluĢtururlar, aksi halde bağlantı hücrenin bütün uzunluğu boyunca meydana gelir. Ġki 

adet plaka benzeri plastidleri vardır. Strialar birbirlerine neredeyse paralel düzenlenmiĢ 

ve dar bir doğrusal sternum ile iki sıra birbirinden ayrılmıĢtır. Merkezi alan çeĢitlilik 

gösterir, fakat genellikle valfın bir ya da her iki tarafının kenarına ulaĢır (Round ve ark., 

1990). 

Komarek ve Fott (1983); Scenedesmus cinsini, 1-2 sırada dizilmiĢ, 2-32 hücreden 

oluĢmuĢ düz bir sönöbia; elips, oval ya da hilal Ģeklinde ve her birinin uçlarına doğru 

sonlanmakta fakat genellikle uzamıĢ hücrelere; düz, kesik ya da geniĢ hücre uçları; düz 

ya da spine (diken)ler ile süslü çepere; parietal (tabak gibi) ve genellikle tek pirenoidli 

kloroplasta sahip olarak tanımlarlar ve eĢeysiz üremenin otosporlarla olduğunu 

belirtmektedirler. 

Scenedesmus acutus Meyen (1 No.lu örnek) 

Fusiform hücreler, ortası konkav uçları konveks sonlanan dıĢ hücreler, düz bir 

hücre duvarı ile tanımlanmaktadır (Komarek ve Fott 1983). 

Scenedesmus antennatus Brebisson (2 No.lu örnek) 

S. acutus (1 No.lu örnek) taksonundan, uçlardaki renksiz müsilaj knob 

(topuz)larla kolaylıkla ayrılmaktadır (Komarek ve Fott 1983). 

Scenedesmus quadricauda Chodat (3 No.lu örnek) 

Prescott (1973)’e göre; S. quadricauda (3 No.lu örnek) bir sıradaki oblong-

silindirik hücreler, dıĢtaki hücrelerin iki ucunda da uzun ve kıvrılmıĢ bir spine ve içteki 

hücrelerin spinsiz olmasıyla ayırt edilmektedir. 

Scenedesmus opoliensis P.G. Richter (4 No.lu örnek) 

S. opoliensis (4 No.lu örnek) and S. quadricauda (3 No.lu örnek) taksonlarının 

birbirine benzemesi genellikle yanlıĢ teĢhislere sebep olmaktadır. Bu yanlıĢlığı ortadan 

kaldırmak için dıĢtaki hücrelerin uçları çok iyi bir Ģekilde gözlenmelidir. S. opoliensis 

(4 No.lu örnek) taksonunun dıĢtaki hücreleri fusiform-naviculoid (Prescott, 1973) ve 

üstten görünümde sönöbia kıvrıktır (Komarek ve Fott, 1983). Bu özelliklerin her ikisi 

de örneklerimiz de gözlenmiĢtir.  
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Scenedesmus acuminatus (Lagerheim) Chodat (5 No.lu örnek) 

Bir sıradaki keskin uçlu lunat hücreler ile kolaylıkla ayırt edilebilmektedir. 

(Prescott, 1973). 

Scenedesmus armatus Chodat (6 No.lu örnek) 

Silindirik-oval hücreler ve 2 µm uzunluğa eriĢebilen spineleri ile karakterize olur 

(Komarek and Fott, 1983). Bu karakteristik özellik bu taksonun diğer örneklerden ve 

özellikle de S. quadricauda (3 No.lu örnek) taksonundan ayırt edilmesini sağlar.  

Scenedesmus apiculatus Corda (25 No.lu örnek) 

Ġki sırada dizilmiĢ ve birbirine uzunluklarının 1/2-1/3’ü oranında bağlanan 

hücrelerden oluĢmuĢ olmaları ve hücre uçlarında küçük apiceslerin bulunmasıdır 

(Komarek ve Fott, 1983). 

Ankistrodesmus falcatus (Corda) Ralfs (7 No.lu örnek) 

Keskin bir Ģekilde sonlanan ve hafifçe kıvrılan uçları olan hücreler, iğne Ģeklinde 

(needle-shaped) olup yığınlar halinde bulunur. Hücre, parietal, tabak Ģeklinde, 

genellikle pirenoidsiz tek bir kloroplast taĢır. Tüm koloni ince bir kılıf ile çevrilidir. 

Hücre boyutları; 25-62 x1,2-4,3 µm.’ dir (Huber-Pestalozzi, 1955). 

Monoraphidium minitum Komárková-Legnerová (8 No.lu örnek) 

Hilal-sigmoid Ģeklindeki hücreler, uçlara doğru hafif spiral yaparak sonlanır. 

Parietal kloroplast, pirenoidsiz olup hemen hemen tüm hücre duvarını kaplayan 

Ģekildedir. Üreme otosaporlar ile olur. Hücre yüzeyine sıkı bir Ģekilde bağlı olan hücre 

duvarı, bazen düzensiz iki parçadan oluĢabilir. Hücre ölçüleri (3,5-)5-17(-20)x1-7,2 

µm.’dir (Huber-Pestalozzi, 1955). 

Cosmarium sp. Corda ex Ralfs (9 No.lu örnek) 

Merkezi bir isthmus ile birleĢmiĢ iki yarı çemberden oluĢan bir Ģekle sahiptir. 

Hücre duvarı her zaman punktat olup düz, sade ya da kompleks bir yerleĢim gösteren 

granülar çıkıntılar taĢır. Kloroplast genellikle dallanmıĢ ve bazen karmaĢıktır (John ve 

ark., 2003). 

Stigeoclonium sp. Kützing (15 No.lu örnek) 

DallanmıĢ bir flament, pseudoparankimatik hücre kitleleri özelliğindeki tallusun 

yere yığılmıĢ parçalarından geliĢir. Bütün yapı, ince bir müsilaj film ile örtülür. Birinci 

ve ikinci sıradaki dallar karĢılıklıdır ve ana eksendekilerden daha küçük hücrelerden 

oluĢur. Hiyalin, ve sert özellikteki çıkıntılı hücreler ile sonlanır. Kloroplast pek çok 

hücre duvarını (özellikle dallardaki hücrelerin duvarını) örtecek parietal plaka 

Ģeklindedir. Bir ya da çok sayıda pirenoid içerebilir (Prescott, 1973). 
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Chlamydomonas sp. Ehrenberg (18 No.lu örnek) 

Hücreler; oval, elips ya da küresel, bazen hücrenin uç kısmında iki kamçının 

geliĢtiği yapılar olan bir ya da iki apikal papilla bulundurabilir. Hücreyi dıĢtan saran dar 

ya da geniĢ bir müsilajımsı kılıf bulunur. Kloroplast; yoğun bir halde, hücrenin 

tamamına yerleĢmiĢ ya da ince bir parietal U Ģeklinde, birkaç türde ise H Ģeklinde 

olabilir. Pirenoidler; bir ya da çok, bazal ya da bilateral ve dağınık haldedir. Pigment 

noktaları; yanda veya önde, nadiren ortadadır. Ġki ya da dört tane apikal kontraktil 

vakuol genellikle fark edilebilir haldedir. Bu cinsin türleri, dinlenme evresine 

yakalaĢtığında kamçılarını kaybedip, hareketsiz faza girerler. Vejetatif hücreler, sürekli 

bölünmeler geçirerek müsilaj salınımı ile hepsi birlikte bir arada tutulur. Bu yüzden, 

Ģekilsiz jelâtinimsi kütle, çok sayıda hareketsiz hücreleri içeren bir Ģekilde görülebilir. 

Bu faz palmella fazı olarak bilinir. Bir hücreli, oval ya da küresel, U Ģekilli kloroplasta 

sahip hücrelerden oluĢan kolonial diğer algler (Gloeocystis), palmella evresindeki 

Chlamydomonas üyeleri ile karıĢtırılabilir (Prescott, 1973). 

Chlorococcum sp. Meneghini (19 No.lu örnek) 

Eliptik, geniĢ oval ya da küresel hücreler tek tek ya da düzensiz gruplar halinde 

müsilajlı ya da müsilajsız halde bulunur. Hücre duvarı düzdür ve bazen büyüme 

sırasında kalınlaĢma gösterir. Kloroplast iç duvarı bir ya da birkaç pirenoid taĢır. Bazen 

genç hücrelerde titreĢimli vakuoller görülmektedir. Çok çekirdekli hücre tipleri 

gözlenebilir. Hücreler bazen yağ bazen de sekonder karatenoid biriktirerek turuncu-

kırmızı gözlenmektedir. Üreme, aplanospor ve zoospor ile olmaktadır. Zoosporlar 

Chlamydomonas tipidir(Huber-Pestalozzi, 1955). 

Neochloris sp. Starr (22 No.lu örnek) 

Kusursuz bir Ģekilde küresel olan hücreler tek ya da koloni halinde bulunabilir. 

Genellikle yaĢlı hücrelerde nadiren kalınlaĢma gösteren hücre duvarı genellikle incedir. 

Parietal kloroplast tüm hücre içini doldurur. Pirenoid belirgin bir Ģekilde gözlenir. 

Kontraktil kofullar genç hücrelerde gözlenmezken bir ya da çok çekirdeklilerde vardır 

(Huber-Pestalozzi, 1955). 

Pseudopediastrum boryanum (Turpin) E. Hegewald(23 No.lu örnek) 

Sönobial koloni; (16-) 25-180 (-208) μm geniĢliğindedir. Kenar hücreleri (5-) 8-

30 (-40) x (5-) 9-21 (-31) μm ölçülerindedir. Birbirine paralel iki çıkıntısı olan çevresel 

hücreler sarılmıĢtır. Çıkıntıların uzunluğu hücre uzunluğuna eĢit ya da ondan daha 

kısadır. Ġçteki hücreler (5-) 6-20 (-26) x (4-) 5,7-22,5 (-27) μm ölçülerindedir. Hücreler 

çok kenarlı ve hücresel boĢlukları olmayan haldedir. Hücre duvarı düz ya da 
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granüllüdür. Kozmopolit, havuz, göl ve rezervuarlarda, yavaĢ akan nehirlerde, ilkbahar 

ve yaz baĢlarında bol bulunur (John ve ark., 2003)  

Chlorella vulgaris Beijerinck (24 No.lu örnek) 

Küresel ya da eliptpik hücreler, tek tek ya da küçük gruplar halinde bulunabilir. 

Otosporlar genellikle eliptik olup nadiren küreseldir. Hücre duvarı ince, kloroplast 

fincan benzeri, çukur yapıda olup bazen belli bazen belirsiz bir ya da iki pirenoid taĢır. 

Hücreler ,5-10 (-13,3) µm. boyutlarındadır (Huber-Pestalozzi, 1955). 

 

ġekil 4.1. Cyanobacteria grubu üyelerinin ıĢık mikroskobu görüntüleri. 12. Phormidium 

sp. 1 (Ölçek: 50 µm), 13. Phormidium sp. 2 (Ölçek: 20 µm), 14. Phormidium tenue 

(Ölçek: 20 µm), 21. Chroococcus sp. (Ölçek: 50 µm). 
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ġekil 4.2. Heterokontophyta grubu üyelerinin ıĢık mikroskobu görüntüleri. 11. Craticula 

cuspidata (Ölçek: 50 µm), 20. Fragillaria sp. (Ölçek: 50 µm), (10 No.lu örneğin, 

Nitzschia sp. fotoğrafı çekilememiĢtir). 
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ġekil 4.3. Chlorophyta grubuna ait Scenedesmus cinsi üyelerinin ıĢık mikroskobu 

görüntüleri. 1. Scenedesmus acutus (Ölçek: 20 µm), 2. Scenedesmus antennatus (Ölçek: 

20 µm), 3. Scenedesmus quadricauda (Ölçek: 50 µm), 4. Scenedesmus opoliensis 

(Ölçek: 20 µm), 5. Scenedesmus acuminatus (Ölçek: 20 µm), 6. Scenedesmus armatus 

(Ölçek: 20 µm), 25. Scenedesmus apiculatus (Ölçek: 20 µm). 
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ġekil 4.4. Chlorophyta grubuna ait diğer mikroalglerin ıĢık mikroskobu görüntüleri. 7. 

Ankistrodesmus falcatus (Ölçek: 20 µm), 8. Monoraphidium minitum (Ölçek: 20 µm), 9. 

Cosmarium sp. (Ölçek: 50 µm), 15. Stigeoclonium sp. (Ölçek: 100 µm), 18. 

Chlamydomonas sp. (Ölçek: 20 µm). 
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ġekil 4.5. Chlorophyta grubuna ait diğer mikroalglerin ıĢık mikroskobu görüntüleri. 19. 

Chlorococcum sp. (Ölçek: 50 µm), 22. Neochloris sp. (Ölçek: 50 µm), 23. 

Pseudopediastrum boryanum (Ölçek: 50 µm), 24. Chlorella vulgaris (Ölçek: 20 µm). 

Cyanobacteria grubundaki Phormidium ve Oscillatoria cinslerinin üyeleri, 

filamentsi yapılarının aynı olması sebebiyle sıklıkla karıĢtırılmaktadır. Tek ayırt edici 
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özellik olarak Desickarhy (1959), Phormidium üyelerinin musilaj katmanının 

Oscillatoria üyelerinin musilaj katmanından daha kalın olduğunu belirtmiĢtir. Ancak bu 

özelliğin bu üyelerin farklı çevre Ģartlarında müsilaj katmanlarını kalınlaĢtırdıkları da 

düĢünüldüğünde sistematik tayin yapmak için yeterli olmadığı açıktır. Filamentsi 

Cyanobacteria üyelerinin morfolojik sistematiğini zorlaĢtıran bir diğer özellik, 

filamentin en sonundaki hücrenin müsilaj katmandan çıkarak para Ģeklinde, suda serbest 

yüzebilen tek hücre formundaki plenokokları oluĢturabilmeleridir. Bu halde gözlenip 

sistematiği yapılmaya çalıĢılan üyelerin tayininde yanlıĢlıklar olacaktır. Palinska ve 

ark.(2011); Cyanobacteria grubuna ait Phormidim benzeri 29 ırkın sistematiğini; 

morfolojik, biyokimyasal ve moleküler teknikler kullanarak araĢtırmıĢlar ve elde 

ettikleri verilere göre bu grubun taksonomik revizyonunun yapılmasını gerektiğini 

savunmuĢlardır.  

Nostoc cinsi üyeleri, Phormidium cinsi üyelerinden dıĢ görünüĢüne bakarak 

kolayca ayrılabilir fakat yine Nostoc türlerinin de tallus yapısı ve rengi birbirine çok 

benzer olduğundan tür bazında teĢhis yapmak oldukça zordur. Nostocales ordosuna 

sahip üyelerin uygun olmayan çevre Ģartlarından korunarak hayatta kalmalarını 

sağlayan özel hücreler olan akinetleri oluĢturabilme özellikleri, bu taksona ait üyelerin 

sistematiğinde yanılmalara sebep olabilir. Sadece akinet hücresi gözlenen bir taksonun 

sistematik tayini ise yapılamaz. 

Chroococcus cinsinin bir yere bağlı olarak yaĢayan türleri geliĢiminin bazı 

evrelerinde Chroococcus cinsine oldukça benzeyen Gloeocapsa cinsi ile karıĢtırılır. 

Gloeocapsa formları hem su altındaki substrata hem de aerial habitatlarda yaĢayabilir. 

Gloeocapsa cinsinde Chroococcus cinsinden daha fazla hücre bir araya gelerek koloni 

yapısını oluĢturur. Bireysel hücre kılıfları genellikle kalın ve büyüktür. Hücrelerin 

gömüldüğü jelâtinimsi matriks çok sayıda kosentrik tabakalardan oluĢur. Küçük, izole 

olmuĢ ve çok az geliĢim göstermiĢ Gloeocapsa kolonileri, Chroococcus cinsinin 

belirgin bazı türlerine benzemektedir (Prescott, 1973). 

Diatom üyeleri, rafe yarıkları, frustul yapısı, stria sayısı, kloroplast yapı ve 

yerleĢimlerine bakılarak tayin edilmektedir. Fakat bu özellikler kesin bir sistematik 

tayin için yeterli olmamaktadır. Özellikle Nitschia, Fragillaria, Craticula, Neidium, 

Navicula, Synedra cinsleri sıklıkla karıĢtırılmaktadır. Tayinleri yapılırken valften ve 

kuĢaktan gözlenir, farklı açılardan gözlenmelerine ve rafe yarıklarına özellikle dikkat 

edilir. Rafesiz olanlarda Labiate proses (dudak yapısı) gözlenmeye çalıĢılır ancak bu 

yapı, hücre köĢelerinde bulunduğu için oldukça zor görülür. Tüm bu özelliklerin 
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gözlenebilmesi için yüksek kalitede bir ıĢık mikroskobuna ihtiyaç vardır. Hatta striaların 

net olarak sayılabilmesi için elektron mikroskobu kullanılabilirse daha net sonuçlar elde 

edilebilir. 

Chlorophyta grubuna ait Scenedesmus cinsi üyelerini tanımlamak için sönöbia’nın 

Ģekli ve yerleĢimi, hücre çeperinin yapısı, spineli olup olmaması ve knobları düzgünce 

gözlenmelidir. Fakat bunları ıĢık mikroskobuyla gözlemek oldukça zordur. Ayrıca 

Scenedesmus cinsi üyeleri kültür ortamında ve doğal habitatlarında, tuz miktarındaki 

değiĢime bağlı olarak tek hücreli ya da küçük iki hücreli hale dönüĢebilirler (Soeder ve 

Hegewald 1989). 

Ankistrodesmus, Monoraphidium, Kirchneriella cinsi üyeleri, kalın C Ģeklinde 

hücrelere sahip olduklarından sıklıkla karıĢtırılabilmektedir. Bu üyelerin tayininde 

kloroplast Ģekli ve yapısı, pirenoid sayısı ve yerleĢimi gibi özellikler önem 

kazanmaktadır. Ancak bu özelliklerin gözlenebilmesi için yine yüksek kalitede bir 

mikroskoba ihtiyaç vardır.  

Chlamydomonas cinsi üyelerinde palmelloid evre gözlenmektedir. Stres anında ya 

da üreme döneminde bu evreye giren hücreler, hareketsiz, kamçısız, müsilaj kılıf içinde 

koloni halinde görülebilirler. Olumsuz çevre Ģartlarından korunmak için aplanospor gibi 

hareketsiz, kalın çeperli, kist oluĢturmuĢ hücreler oluĢturabilirler. Bu dönemde iken 

mikroskobik gözlem yapılan hücreler, en çok Oocytis cinsi üyeleri ya da diğer coccoid 

grubu algler ile karıĢtırılabilir. Bu yüzden sistematik tayin yaparken kültüre alınan 

hücreler farklı dönemlerde de gözlenmelidir.  

Chlorococcum üyelerinin zoosporları Chlamydomonas tiplidir. Bu durum da iki 

üyenin karıĢtırılmasına sebep olmaktadır (Huber-Pestalozzi, 1955). 

Neochloris üyesine ait hücrelerde kloroplast parietal haldedir ancak bunun net 

olarak ayırt edilebilmesi için yüksek kalitede bir mikroskoba ihtiyaç vardır. Parietal 

kloroplasta sahip diğer coccoid alglerle (Oocystis, Chlorococcum, Chlorococcus) 

benzer özelliklerinden ötürü de karıĢtırılabilir. 

Pseudopediastrum cinsine ait taksonlar belirgin hücre yapısıyla rahatlıkla 

ayrılabilmektedir. Fakat tür ve alt tür bazında sistematik tayin yapabilmek için 

boynuzların uzunluğu, iç ve dıĢtaki hücrelerin boyutlarının iyi ölçülmesi gerekmektedir. 

Yine kültür ortamındaki taksonların anormal bir büyüme göstererek tamamen yuvarlak 

hale döndüğü, çıkıntılarının kaybolduğu bilinmektedir. Bu yüzden kültürden alınıp tayin 

yapıldığında faklı sonuçlar elde edilebilir. 
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Chlorella cinsi üyelerinin sadece morfolojik gözlemlerle sistematik tayini, küçük 

boyutlarından dolayı oldukça zordur. Ġyi bir mikroskop gerekmektedir fakat yine de 

gözleyen kiĢinin deneyimi, kullanılan sistematik literatürün yeterliliği gibi diğer 

faktörler de doğru bir tayin yapmayı etkilemektedir.  

Söz konusu çalıĢmada kullanılan mikroalglerin yukarıda bahsedilen 

özelliklerinden dolayı, sadece morfolojik özelliklerine bakarak sistematik tayinlerini 

yapmak oldukça zordur. Bu zorluk, iyi bir mikroskop kullanarak, elektron mikroskobu 

gözlemleri yaparak, deneyimli bir taksonomistten yardım alarak ve bu alandaki temel 

sistematik kaynaklardan yararlanarak aĢılabilir. Ancak tüm bunları yapmak, zaman, 

para ve enerji kaybına sebep olduğu gibi net bir sonuç alınmasını da tam olarak 

sağlayamaz. Tüm bu sebepler göz önünde bulundurulduğunda mikroalglerin sistematik 

tayinini doğru bir Ģekilde yapabilmek için artık pek çok alanda kullanılan, yüksek 

geçerliliği ve güvenirliği olan moleküler tekniklerin kullanılması kaçınılmaz olmuĢtur.  

4.3. DNA Ġzolasyonu Sonuçları 

DNA izolasyonu Gene Jet Plant Genomik DNA Purification Kit (Thermo) ile 

gerçekleĢtirilmiĢtir. DNA’nın miktarı ve saflığı NanoDrop spektrofotometre (Thermo) 

cihazı ile ölçülmüĢtür (Çizelge 4.3). 

Çizelge 4.3. Örneklerden elde edilen DNA miktarı ve saflık oranları 

Örnek DNA miktarı 

(ng/l) 

260/280  

oranı 

Örnek DNA miktarı 

(ng/l) 

260/280  

oranı 

1 2,8 1,88 13 7,3 1,49 

2 4,0 1,47 14 53,8 1,55 

3 4,9 1,59 15 58,8 1,04 

4 2,9 2,18 17 142,3 2,01 

5 3,8 1,37 18 23,9 1,44 

6 9,0 1,31 19 1,4 1,51 

7 5,3 1,34 20 3,9 1,66 

8 9,7 1,37 21 8,7 1,54 

9 7,3 1,34 22 5,2 1,64 

10 11,5 1,43 23 17,4 1,46 

11 5,8 1,26 24 3,2 1,78 

12 23,9 1,91 25 3,2 1,40 
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Elde edilen DNA moleküllerinin 260/280 oranı, saflık derecesi ile ilgili karar 

vermede etkilidir. Bu değer, 1,8’den küçükse DNA örneğinde protein kontaminasyonu 

olduğunu, 2’den büyükse RNA kontaminasyonu olduğu anlaĢılmaktadır. En uygun 

değer 1,8 ile 2 arasıdır. Örneklerin bu değerlerine bakıldığında genel olarak istenen 

değerde olduğu görülmektedir. Sadece 4 No.lu örnekte RNA kontaminasyonu olduğu 

söylenebilir ancak primerlerin spesifik olması bu değerin ihmal edilmesini 

sağlamaktadır.  

4.4. PZR Analizi Sonuçları 

Elde edilen PZR ürünleri, %1,5’luk agaroz jelde 5V/cm, TAE buffer içerisinde 

yürütülmüĢ ve jel görüntüleme cihazında fotografı çekilmiĢtir. Ökaryotik örneklerde en 

iyi sonuç veren primer çiftinin ITS1-ITS4 primerleri olduğu görülmüĢtür. Primer 

optimizasyonu siyanobakteri örnekleri için de gerçekleĢtirilmiĢ ve en iyi sonuç veren 

primer çiftinin Cya 359F- Cya 781Rb olduğu saptanmıĢtır. 

Belirlenen primerlerle elde edilen PZR ürünlerinin sonuçları ġekil 4.6, 4.7 ve 

4.8’te verilmiĢtir. 

 

ġekil 4. 6. 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 18, 22, 23, 24 No.lu örneklerden ITS1-ITS4 primer çifti 

ile elde edilen PZR sonucu. 
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ġekil 4.7. 25, 10, 11 No.lu örneklerden ITS1-ITS4 primer çifti ile elde edilen PZR 

sonucu. 

 

ġekil 4.8. 12, 13, 14, 16, 17, 21 No.lu örneklerden Cya 359F- Cya 781Rb primer çifti ile 

elde edilen PZR sonucu.(16 No.lu örnek Rivularia deniz örneği olduğu için ihmal 

edilecektir). 

ÇalıĢılan gen bölgesi olan ITS bölgeleri genellikle 500-700 bp (baz çifti)’lik 

olduğundan elektroforez markörü, 100 bp DNA laddder olarak seçilmiĢtir. ġekil 4.6, 

ġekil 4.7 ve ġekil 4.8 incelendiğinde tüm örneklerin istenen baz çifti sayısında elde 

edildiği, sadece 23 No.lu örneğin fazla ıĢıma yaptığı yani kırılmıĢ olabileceği 

söylenebilir. Ancak bu durum sekans analizi için gönderilebilecek yoğunluğa ulaĢılmıĢ 

olduğu için ihmal edilebilir bir durumdur. ġekil 4.8 incelendiğinde 14 No.lu DNA 
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örneğinde ıĢımanın yayılmıĢ olması, DNA molekülünde kırılmaların varlığını 

gösterebilir. 16 No.lu örnek ise deneme amaçlı elektroforez görüntüsüne bakmak 

istediğimiz bir siyanobakteri üyesi olan Rivularia cinsine ait bir taksondur. Denizel bir 

form olduğu için çalıĢmada değerlendirme kapsamına alınmamıĢtır. 

PZR optimizasyonu yaparken MgCl2 konsantrasyonu ile oynanabilir. Ancak 

çalıĢmada hazır bir tampon (buffer) kullanıldığı için bu değer değiĢtirilememiĢtir. Fazla 

kalıp PZR’yi engellediğinden primer ve kalıp DNA konsantrasyonu değiĢtirilebilir zira 

çalıĢmada kalıp DNA seyreltilip kullanılmıĢtır. Termal döngü Ģartları ve amplikonun 

uzunluğu dikkate alınarak uzama süreleri değiĢtirilebilir. Bu çalıĢmada bağlanma 

sıcaklığı değiĢtirilmiĢtir. Primer çiftinin MT derecesine göre ve çalıĢılan organizmaya 

göre farklı sıcaklık dereceleri denenmiĢtir. Primer bağlanma sıcaklığı düĢtükçe daha 

rahat bir bağlanma olduğu gözlenmiĢtir. Bu yöntemi daha pratik hale getiren Gradient 

PZR cihazları optimizasyon sürecini kolaylaĢtır ve kısaltır. Bu tip cihazlarda 96’lık veya 

48’lik bloğun her bir 8’lik kolonuna farklı bağlanma ısıları uygulamak mümkündür.  

ÇalıĢmada kullanılan PZR koĢulları ökaryotik örnekler için 95C’de 2 dakikalık 

ilk denatürasyonun ardından, 95C’de 30 saniye denatürasyon, 55C’de 30 saniye 

annealing ve 72C’de 1 dakikalık uzama basamaklarında oluĢan 35 döngünün ardından 

72C’de 10 dakikalık son uzama basamağı olacak Ģekilde gerçekleĢtirilmiĢtir. 

Prokaryotik olan siyanobakteri örneklerinde ise bağlanma sıcaklığı 55C’de 50 saniye, 

uzama basamağı ise 72C’de 40 saniye olacak Ģekilde değiĢtirilip uygulanmıĢtır. 

Ancak bu Ģartlar, tüm organizmalar için geçerli olamamıĢ, tüm örneklerden DNA 

izolasyonu yapılıp nanodrop değeri elde edilmesine rağmen 9, 15, 19 ve 20 No.lu 

örneklerden PZR ürünü elde edilememiĢtir.  

PZR ürünü elde edebilme amacıyla 9 No.lu örnek için 49-55 °C Gradient PZR 

uygulanmıĢtır. DNA örneklerinde bulunabilen ve PZR ürünü elde edilmesini engelleyen 

kontaminantlardan, protein artığı ya da fenolik bileĢiklerin uzaklaĢtırılması için 

kullanılan betain eklenerek tekrar PZR kurulmuĢtur. Tüm koĢullar denenmesine ve olası 

tüm olumsuzluklar ortadan kaldırılmasına rağmen PZR ürünü elde edilememesi 

primerlerin çalıĢmadığını göstermektedir. Literatür tekrar taranarak yeni bir primer çifti 

tasarlanmalı ve tekrar PZR kurulmalıdır.  

15 No.lu örnek için de 49-55 °C Gradient PZR uygulanmıĢ fakat sonuç 

alınamamıĢtır. Bağlanma sıcaklığı olarak 46, 47, 48 °C kullanıldığında ise non-spesifik 

bantların oluĢmasıyla primer kirliliğinin olduğu anlaĢılmıĢtır. Primerler spesifik 
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olmasına ve gradient PZR uygulanmasına rağmen ürün elde edilememesi, 

kontamaninasyon riskini düĢündürmektedir. Bu örneğin 260/280 oranı değerinin 1,04 

olması protein kontaminasyonu olabileceğini, DNA molekülünün saf bir Ģekilde elde 

edilemediğini göstermektedir.  

19 No.lu örneğin DNA miktarının çok düĢük olması (1,4 ng/l) PZR ürünü elde 

edilmesini zorlaĢtırmıĢtır. Bağlanma sıcaklığı olarak 55, 53, 50 °C kullanılmasına 

rağmen sekansa gönderilebilecek temizlikte ve yoğunlukta DNA çoğaltılamamıĢtır.  

20 No.lu örnek için 35-40°C Gradient PZR uygulanmıĢ, PZR ürünleri 

elektroforezde yürütülmüĢ fakat ya çift bantlar ya da çok silik bantlar elde edilmiĢtir. 

Sekansa göndermeye değer yoğunlukta ya da uzunlukta PZR ürünü elde edilememiĢtir. 

Malzemelerin bitmesi ve laboratuvar çalıĢmalarının sonlanması üzerine denemeler 

de sonlandırılmıĢtır. Ancak izolatlar sağlıklı bir Ģekilde, kültür ortamlarında, bazal 

metabolizma seviyesinde saklanmakta ve sıklıkla kontrolleri yapılmaktadır. Bu 

örneklerin, sonraki çalıĢmalarda kullanılabilmesi oldukça önemli olduğundan saf 

kültürlerin kaybı engellenmeye çalıĢılmaktadır.  

4.5. Dizi Analizi Sonuçları 

ÇalıĢma kapsamındaki 24 örnekten 9, 15, 19, 20 No.lu örnekler hariç hepsinden 

PZR ürünü elde edilmiĢtir. REFGEN firmasına dizi analizi için gönderilen 20 örnekten 

10 ve 17 No.lu örnekler hariç hepsinin dizi analizi yaptırılmıĢtır. 

ġekil 4.7 incelendiğinde; 10 No.lu örnekten parlak bir bant halinde görülebilen 

PZR ürünü elde edilebildiği ortaya çıkmaktadır. Yeterli DNA miktarı REFGEN’e 

gönderildiği halde firma yetkililerinin dizi analizi yapamamaları kontaminasyon riskini 

düĢündürmektedir. 

17 No.lu örnek; 45-55 °C Gradient PZR uygulanmıĢ ve en iyi 50°C’de sonuç elde 

edilmiĢtir. Elde edilen PZR ürünleri sekansa gönderilmiĢ ancak sekans sonucu 

alınamamıĢtır. REFGEN yetkilileri, yeterli DNA yoğunluğu olmadığı için dizi 

analizinin yapılamadığını belirtmiĢlerdir. Cyanobacteria grubu üyesi bu algin örnekleme 

iĢlemi, tallusların toplanıp epifitlerinden temizlenmesi Ģeklinde gerçekleĢtirilmiĢtir. Oda 

sıcaklığında kurutulan talluslardan dizi analizi için yeterli DNA miktarının elde edilip 

edilemeyeceği denenmek istenmiĢtir. Ancak REFGEN yetkilileri PZR ürünü 

yetersizliğinden yetersizliğinden dolayı dizi analizini gerçekleĢtiremediklerini 

belirtmiĢlerdir. Bu sonucun elde edilmesi, kuru alg örneklerinin kullanıldığı moleküler 

çalıĢmalarda farklı tekniklerin denenmesi gerektiğini göstermektedir. 
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Dizi analizine ait sonuçlar aĢağıdaki gibidir: 

1 No.lu Örnek: 

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATTAAAACCACAAT

GCGAACCTATCTGTTCCGTGCCTTAGCTGCCAGCAAGGCAATTGGCTTGCTC

CAATTGTACTTGCAAGCTGGTGCGAGTAATTTGATTACTTGCATCAGTGGCG

CTTTGGCATGCTTATACACCAGTGCCAACCACTGTCAAAACCAAACTCTGAA

GCTTTGATTGCTATTAACTGGCAATCTTAACCAAAGACAACTCTCAACAACG

GATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAG

TGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCT

CGAGCCCTCGGGCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTATACCCTCACC

CCTCTCTCCCTCTGGAGGGCTGGTCAGCTTCTAGTTGGCCTCAGGGGTGGAT

CTGGCTTTCCCAATTGGTTCACTCCGATTGGGTTGGCTGAAGCTTAGAGGCT

TAAGCAAGGACCCGATATGGGCTTCAACTGGATAGGTAGCACCGGCTTCTG

CCGACTACACGAAGTTGTGGCTTGTGGACTTTGCTAGAGGCCAAGCAGGAA

ACATGCTTTGCATGTCTAAAACTTTCGACCTGAGCTCAGGCAAGGCTACCCG

CTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA 

2 No.lu Örnek: 

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATTAAAACCACAAT

GTGAACCTATCTGTTCCGTGCCTTTGCTGCCAGCAAGGCAATTGGGCTCTGC

CTGATTGTGCTTTAGTAAGCTGGTGCGAGTAAATTTTACTTCGCATCAGTGG

CGCTCTGGCATGCTTATACACCAGTGCTAACCACTGTCAAAACCAAAATCTG

AAGCTTTGATTGCTATTAACTGGCAATCTTAACCAAAGACAACTCTCAACAA

CGGATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGT

AGTGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCG

CTCGAGCCCTCGGGCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTATACCCTCA

CCCCTCTCTCCTTCCCGGAGAGTTGGTCAGCTCTCAGTTGACCTCAGGGGTG

GATCTGGCTTTCCCAATTGGTTTACTCCGATTGGGTTGGCTGAAGCTTAGAG

GCTTAAGCAAGGACCCGATATGGGCCTCAACTGGATAGGTAGCACCGGCTT

CTGCCGACTACACGAAGTTGTCGCTTGTGGACTTTGCTAGAGGCCAAGCAG

GAAACATGCTCTGCATGTCTAAAACCTTCGACCTGAGCTCAGGCAAGGCTC

CCCCCGAAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA 

3 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATATGCAAACCACAACA

CGCACTCTCTACTTGTGTACCGACGTTAAGTTACACACGCAAGTGTGTGCTT
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ATTAACCTACACACCATTGTCCAACCAATGATTAAACCAAACTCTGAAGCTT

TCACTGCTGTTAACCGGCAGTTTTAACCAAGAACAACTCTCAACAACGGAT

ATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGT

GAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCGA

CTCCTCGGAGAAGAGCATGTCCGCCTCAGCGTCGGTTTTCACCCTCACCCCT

CTTACTTTTCAAGTAAGCCTGTCGTGTTTGCTCAAACCGGCAATAGGGGTGG

ATCTGGCTCTCCCAACCGGTGTCAATCGGTTGGGTTGGCTGAAGCACAGAG

GCTTAAACTGGGACCCGTATCGGGCTCAACTGGATAGGTAGCAACACCCTT

GGGTGCCTACACGAAGTTTGTGTCTGAGGACCTGGTTAGGAGCCAAGCAGG

AAACACGCTTAACCCGCGTGTATCATGGGTACGACCTGAGCTCCGGGCAAA

GGCTACCCGCTGAAACTTAAGCCTATCAATAAGGGAGGA 

4 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATATGCAAACCACAACA

CGCACTCTCTACTTGTGTACCGACGTTAAGTTACACACGCAAGTGTGTGCTT

ACTAACTTACACACCATTGTCCAACCAATGATTAAACCAAACTCTGAAGTTT

TGGCTGCTGTTAATCGGCAGTTTTAACCAAGAACAACTCTCAACAACGGAT

ATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGT

GAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCGA

CTCCTCGGAGAAGAGCATGTCCGCCTCAGCGTCGGTTTTCACCCTCACCCCT

CTTACTTTTCAAGTACCCCTCCCGTGTTTGCTCAAACCGGCAATAGGGGTGG

ATCTGGCTCTCCCAACTGATTTCTAATCGGTTGGGTTGGCTGAAGCACAGAG

GCTTAAACTGGGACCCATATCGGGCTCAACTGGATAGGTAGCAACACCCTC

GGGTGCCTACACGAAAGTTGTGTCTGAGGACCTGGTTAGGAGCCAAGCAGG

AAACACGCTACAACGCGTGTATCATGGGTTCGACCTGAGCTCGGGGCAAGG

CTACCCGCCAGAATTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA 

5 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATAAAAACCACACT

GTGAACCTCCACGTTCCGTGCCTCAGCTGCCAGCGGGGCAACGGGCTTTTAG

CTCGTTGCTACTCGCAGCTGGCATCGGCATTGCTGCCGTTGCCAGTGGCGCT

TTGGCAGGACCTTACACCAGTCTAACCACTGTCAAAACCAAAATCTGAAGT

TCTGACTGCTATTAACTGGCGGTCTTAACCAAAGACAACTCTCAACAACGG

ATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGT

GTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTC

GAGCCCTCGGGCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTAAACCCTCACCC



BÖLÜM 4-ARAġTIRMA BULGULARI VE TARTIġMA Füsun AKGÜL 

62 

 

CTCCCTCCTTGTGTGGGTCGGTTGGCTTGCTAGCCAGCCTCAGGGGTGGATC

TGGCTTCCCCAAACCGCTCTGGCGGGTTGGGTTGGCTGAAGTTTAGAGGCTT

AAACAAGGACCCGATATGGGCTTCAACTGGATAGGTAGCACCGGCTTCTGC

CGACTACACGAAGTTGTGGCTTGTGGACTTTGTTAGGGGCCAAGCAGGAAA

CATGCTTTGCATGTTCTAAACTTTCGACCTGAGCTCAGGCAAGGCTACCCGC

TGAACTTAAGCCTATCAATAAGGGAGGA 

6 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATATGCACACCACAACA

CGCACTCTTTATTTGTGTTCGACGTTAGGTCAACACGCGCAAGCGTGGTGGC

CTACTAACCTACACACCATTGACCAACCATTTATCAAACCAAACTCTGAAGC

TTTGGCTGCCGTTAACCGGCAGTTCTAACAAAGAACAACTCTCAACAACGG

ATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGT

GTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTC

GACTCCTCGGAGAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTACACCCTCACCC

CTCTTCCTTAACAGGAGGCGCCTGTCGTGCTTGCTCAAGCCGGCAGCAGGG

GTGGATCTGGCTCTCCCAATCGGATTCACTCTGGTTGGGTTGGCTGAAGCAC

AGAGGCTTAAACTGGGACCCAATTCGGGCTCAACTGGATAGGTAGCAACAC

CCTCGGGTGCCTACACGAAGTTGTGTCTGAGGACCTGGTTAGGAGCCAAGC

AGGAAACGTACTCTGTACGTACTCTGTATTCGACCTGAGCTCAGGCGAAGC

CCCTCCACTCCTGC 

7 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATCAAAACCACAAT

GTGAACCAGGTGTCCCATGCTTTCGTGCAGCGCGGCGTCTTGCGCTGGCGGG

CTTTGGGATTGCTCCTTCACGGGGGCTTTCTCAGGGTTATCTGCGCGATTGC

GTGTTTTCCCACACCCAGTGAAACCACTGAGTTGTGCCTCGCGGTGCAGCCA

AACCAATCTCTGAAGGACTGATTGCCACACATTGGCGGTCACAAACGAAAA

CAACTCTCAACAACGGATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCG

AAATGCGATACGTAGTGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTG

AACGCATATTGCGCTCAAGCCTTCGGGCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCT

TTTTAACCCCTCACACCCCTATCTTTGATAGAGCCAAGCTCAAGCGGCTTGC

TGGTGTGGATTTGGCTTCCCCAATTGGCCCATTTGCTGATTGGGTTGGCTGA

AGTGCAGAGGCTTGAGCAAGGACCCGATATGGGCATCAACTGGATAGGTAG

TGCCAGCCAACCGGCTGTCTACACGAAGTTGTTGCCTGTGGACCTTGCTGGA
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GGCCAGCAGGAAGCACGCTTTCGGCGTGATCAAACCTTGGACCTGAGCTCA

GGCAAGATAACGGACCTACCTTAAGCCTATCAATAAGGGAGGA 

8 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATATGCAAACCACAACA

CGCACTCTTTATTTGTGTTCGACGTTAGGTCAACACGCGCAAGCGTGGGGCC

TACTAACCTGACACACCATTGACCAACCATTTATCAAACCAAACTCTGAAG

AGAAGAATATATAGGCTGCCGTTAACCGGCAGTTCTAACAAAGAACAACTC

TCAACAACGGATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGC

GATACGTAGTGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGC

ATATTGCGCTCGACTCCTCGGAGAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTA

CACCCTCACCCCTCTTCCTCAACAGGAGGCGCCTGTCGTGAGTGCTCAAGCC

GGCAGCAGGGGTGGATCTGGCTCTCCCAATCGGATTCACTCTGGTTGGGTTG

GCTGAAGCACAGAGGCTTAAACTGGGACCCAATTCGGGCTCAACTGGATAG

GTAGTAACACCCTCGGGTGCCTACACGAAGTTGTGTCTGAGGACCTGGTTA

GGAGCCAAGCAGGAAACGTACTCTGTACGTACTCTGAATTCGACGGTGAGC

TCGGCGAGGCTACCCGCTGACTTAAGCCTATCAATAACGGAGGA 

11 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACGTGCGGAAGGATCACTAACACATCGATCTAGGATC

TTTGAATAATCGCGAAATGCGAGTGCTTTTTGCCAGACACGGTGCAGGCCCC

AAAACCCGGGACACTCCATCATGATTTGGTTGTTTGAAAAATTCAAAAAAA

GCCTCCAAACAAACAAGTTCTGGGTTGCATGTAGCATGTTGGCTGCTGCGAC

CGAGGACGACACGTTTTTCTTCTTTTCAATATTTATTTGATCACCGGCCATGA

ACGTTGGAACATGAAGCTGAAACGGTGAGATGCCTAGCTCTTAGCAGCGCG

GTGATCTTGCTGAAGAAACCAATTTTTCATATACAACTTTCAGCAACGGATG

TCTAGGTTCCCACAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTCATGCG

AATTGCAAAACCTCGTGAACCATCAAAACTTTGAACGCACATTGCGCTACC

GGGACTCGTCCCGGTAGCATACTTGTCTGAGTGTCAGTGAACCTAACTCGGC

GTGACAGCGACGCAAGGCCAACACTTGGGCTTGGGTCTAGTCATGAGCCCG

ATCTATGGGGATATAATGTGCTCGTGATCGCAGATGGCGATCGGAGCTCCCT

CCCAAGTTTCCAGTAGAGATAGTAATGTTAGGAGTTGCTCCCGTTCAGGAAC

ACCTTTGCTTTCAGTAACAAATTTTCCTACTTTTGATACTGGTATCGCCGTAC

CTTTTGTGGAAATATCGGTTTGTTGTTGCAAGCATTGCGAGTTGCTGCCGGG

GATGGAACTTGGAACAGACTACTGATCAAGTCTGGACTGACTAAAAAGAAA

AAGCATCGCATCACAAAAAAGTTGCAATGCTTGGCTTTGACTTGGTCATACG
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ACACCTCTCCTTTCAGATCTCAGCTCAAGTACGAGCACACGCCGGGTTTAAG

CCTATCAATAAGCGAGGA 

12 No.lu Örnek:  

GGGGGAATTTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCAAGACCGCG

TGAGGGAGGAAGGCTCTTGGGTTGTAAACCTCTTTTCTCAAGGAAGAAGAA

CTGACGGTACTTGAGGAATCAGCATCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCG

GTAATACGGAGGATGCAAGCGTTATCCGGAATCATTGGGCGTAAAGAGTCC

GTAGGTGGCACTTCAAGTCGGTTGTCAAAGACCACAGCTTAACTGTGGAAA

GGCAGTGGAAACTGAAGAGCTAGAGAATGGTAGGGGCAGAGGGAATTCCC

GGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATCGGGAAGAACACCAGTGGCGAAAG

CGCTCTGCTGGACCATGACTGACACTGAGGGACGAAAGCTAGGGGAGC 

GAAAGGGATTAGATACCCCTGTAGTC 

13 No.lu Örnek:  

GGGGGAATTTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGGAGCAAGACCGCG

TGGGGGATGAAGGTTTGTGGATTGTAAACCCCTTTTGATTGGGAAGAATAA

CTGACGGTACCAATCGAATAAGCCTCGGCTAACTCCGTGCCAGCAGCCGCG

GTAATACGGAGGAGGCAAGCGTTATCCGGAATTATTGGGCGTAAAGCGTCC

GTAGGTGGTTTAGTAAGTCTGCTGTTAAAGCGCGGGGCTTAACCCTGTATCG

GCAGTGGAAACTACTAGACTAGAGTGTGGTAGGGGTAGAGGGAATTCCCAG

TGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATTGGGAAGAACACCGGTGGCGAAGGCGC

TCTACTGGGCCATAACGGACACAGATGGACGAAAGCTAGGGGAGCGAAAG

GGATTAGATACCCCTGTAGTC 

14 No.lu Örnek:  

GGGGAATTTTCCGCAATGGGCGAAAGCCTGACGCAGCCATGCCGCGTG

TATGATGAAGGTCTTAGGATTGTAAAATACTTTCACCGGTGAAGATCTTTCC

TGTAGCCGAAAAAGATGCCCCGGCTAACTTCGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT

ACGAAGGGGGCTAGCGTTGCTCGGAATTACTGGGCGTAAAGGGAGCGTAGG

CGGACATTTAAGTCAGAGGTGAAATCCCGGAGCTTAACTTCCGAACTGCCTT

TGATACTGGGTGTCTTGAGTGTGAGAAAGGTATGTGGAACTCCGAGTGTAG

AGGTGAAATTCGTAGATATTCGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGACATAC

TGGCTCATTACTGACGCTGAGGCTCGAAAGCGTGGGGAGCAAAAGGGATTA

CAAACCCCTGTAGTC 
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18 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATCTATCAATACCAACA

ACGCGAACCACTGTGTGTCTGTGCCCCTGGCTACGCTCCGCTGCCCTCGGGC

GGCGGGGTGATCAGAGCGGTGCCGCAATCGCCGCTCTGTGGCGCTGCCACG

CAAGTAGCAGCGCTCTGCCTTGCGCTCAGCGCACCATTCATTTGGTGCGCTG

GGCGGGCCTCCTCTCTTTTCGGAGAGAGGAGCGCAGGCCTTTTGTTGTTAAC

CTACAACACCAAACCTTAAACATACTAAAGCTAGAAGCAGCTGGCATGGCC

ACTGCAACTAACAAAGACAACTCTCAACAACGGATATCTTGGCTCTCGCAA

CGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGTGAATTGCAGAATTCCG

TGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCGAGGCTTCGGCCAAGAG

CATGTCTGCCTCAGCGTCGGGTTTACCATCGTTCATCCAATCCGTGTGGTTG

GAACGAACGGACCTGGCCGTCCCATGCCTAGCCTTGCGCAAAGGCATGGGT

CAGCTGAAGAACAGAGGCACGAACATGGACCCGTTAAGGGCTACAACTGG

GTAGGTAGATTTGCCATTGCGCCTCGTGCGCATGGCGCTACTCAATGCTTAG

TTGTTGGCCTGGGAGCATGTTGGTGATCCCAAGCAGGATTCGAGAGCCTTGT

CTAACCACTCGGCCTCTCTACTCCTCGACCTGAGCTCAGTCATAGATACCCG

CGAGACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGA 

21 No.lu Örnek:  

GGGGGAACCTCCCCCTTTGGGGAATTTTTTTCCATGGGCGATAGCCTG

ACGGAGCAAGACCGCGTGAGGGAGGAAGGCTCTTGGGTTGTAAACCTCTTT

TCTGAGGGAAGAAAAAAATGACGGTACCTCAGGAAGAAGCATCGGCTAAC

TCCGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGATGCAAGCGTTATCCGGACTT

ATTGGGCGTAAAGCGTCCGCAGGTGGCATCTCGTGTCTGCTGTCAAAGCCC

ACAGCTCAACTGTGGTCAGGCGGTGGAAACTGAGAAGCTAGAGTTAGGTAG

GGGTAGAGGGAATTCCCAGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATTGGGAAG

AGACGTACCAGTGGCGAAAGCGCTCTGCTAGGCCATAACTGACACTAAGGG

ACGAAAGCTAGAGGAGCAAAAGGGATTAAACCCCCCCTGTAGTCCGGCGCC

AGTACTGGCCGAGCGGAGCGCTAGCGCACTGGTGTTCTTCCAGTCACGCCG

CATTCCACCTTACACTGGCAATTCGCTCTACGCCTACCTTCTCCAGCTTCGCA

GTTTCCACCGCCTGGCCACAGTTGATCTGTTGGCTTGCAGCAGACGCGGGGG

TGGGGCGTGGGGCTGCCTGCCGCCAGTTAATTTCGCATCCCGCTTGCCTCCC

CCGTA 
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22 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATCAATACCACAAT

GTGAACTTTTTGTCCGTGGGCCTGTGCCTTTGGCTTCGGCCAAGGTTGTGGC

GGATTACGGGATAGGCTTTCTGCCGACTCCCTATGATTTCCGCCCGCGCAGG

CAAGCATGTTTCCCACGCTTATTGCGAAAACCTTAATCTGAGACAAAAAATT

GCCATGCATTTGGCAATACAAACCAAGACAACTCTCAACAACGGATATCTT

GGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGTGAATT

GCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCACTCGCGGCCT

CGGCCAAGAGTATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTGAACCCTCACCCACCAATG

TGGTTGTACCAATTGCATTGGAGTGTGACTGGCTACGGCTGGTTGCCATGGG

TGGATCTGACTTTCCCATTGCTTGCCAATGGGTCTGTTGAAGTTTAGTGGCA

TTTCAAGGTCCCTAATTACGGGCACAACTGGATAACGTGGTTTATACTGCGC

GAAAGTTTGTTGTCTTGTGGCTTTTGAGACCCCTGCCATCAAGGAAACGATC

AATCATTCGACCTGAGCTCAGGCAAGATTACCCGCTGAACTTAAGCCTATCA

ATAACGGAGGA 

23 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATCTATCATACCACAAA

GTGAACCCTTTATTCGTATGCTGACCGAGCCCGCTGTTGCTTCATTGCTTCG

GCAGCCAGGTCCAATCAAGGCTATGCCTTGCAAGGGCACCCTGGTGGCACG

GTTGGTGTATGCCCCCACACCGCTGTCCATTCGACCCGGCTTTGGCTGAACT

GGTGGATAGCCTTCAAAACCAAAATCTGAAGTCAATGGGTGCTATTCTAAT

GGCCCCACTAACAAAAACAACTCTCAACAACGGATATCTTGGCTCTCGCAA

CGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTAGTGTGAATTGCAGAATTCCG

TGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGCTCGCGGCTTCGGCCAAGAGC

ATGTCTGCCTCAGCGTCGTTTTGACCCCTCACTCCCATACCTTTTGGTATCAT

GCATCGGGTTACGGCCTGCTGCTGGGCGTGGATCTGGCTTTCCCAGGGTGTC

TCTGGGTTGGCTGAAGTACAGAGGCTAGAGCACGGACCCGTATGGGCGTCA

ACTGGATAGGTAGCCCCCACGAAAGTGGATCTACACGAAGTTGTCTGCCTG

GGAAAGCAGATGTTGGCGGCCAAACAGGAAACTTCTCTCACTTCGACCTGA

GCTCAGGCAAGATACCCCACTGAACTTAGCCTATCAATAACGGAGGA 

24 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATCGATCGAATCCACAC

CGGTAACCACACTGTCGCCCTCGGCGGTGCATTCTCTGGCTTCGGGCCTGGG

TTTCACCCCGAGCGTCGGCCCCTGGGTTGGGGTTCTCACGAGCCGCTCTCCA
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GGTCCGGCGGGCGCCTCCCTTGGGCTCACCCCCTGGGGCTGTCGTCGGCCAA

AACCCCTGTATCCAACCTTTTTTTAACACACCCCAAACCACAACCAACTCTG

AAGCATCTTTGGTGGCCCGGCCCCGTGCCGTCCACTCCAAACCAAAGACAA

CTCTCAACAACGGATATCTTGGCTCCCGTATCGATGAAGAACGCAGCGAAA

TGCGATACGTAGTGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAAC

GCAAATTGCGCCCGAGGCTTCGGCCGAGGGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGT

TTACACCCTCGCCCTCCCCCCCTGTGGGGGGCGGTGCGGACCTGGCCCTCCC

GGCTCCGCTCTCTCCCGAGCGTCCGGGTTGGCTGAAGCACAGAGGCTTGAG

CATGGACCCCGTTTGTAGGGCAATGGCTTGGTAGGTAGGCACCCCCTACGC

AGCCTGCCGTTGCCCGAGGGGACTTTGCTGGAGGCCCAGCAGGAATCCGGC

CCTTCCCGGCCGGACTACTCACTCATTCGACCTGAGCTCAGGCAAGATTACC

AGCTGAACTTAAGCCTATCAATAACGGAGGA 

25 No.lu Örnek:  

TCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGAATTATTAAAACCACAAC

GTGAACTCTGTTGTACCGTGCCTTTGCTGCCAGCAGGGTAATCGGGTCTTTG

TCTCGATTGCTTCCTGCAGTTGGTGCGAGCATTGCTGCCCGCATCAATGGCG

CTCTGGCATGCCTATACACCAGTGCCAACCACTGTCAAAACCAAAATCTGA

AGTTTTGATTGCTAGTAACTGGCAATCCTAACCAAAGACAACTCTCAACAAC

GGATATCTTGGCTCTCGCAACGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATACGTA

GTGTGAATTGCAGAATTCCGTGAACCATCGAATCTTTGAACGCATATTGCGC

TCGAGCCTTCGGGCAAGAGCATGTCTGCCTCAGCGTCGGTTTACACCCTCAC

CCCTCTTTCCTTTTGGATCGCAGGCTAGCTTCTCAGCTAGCCGCAGGGGGTG

GATCTGGCTTTCCCAATCCTCTAGGGTTGGGTTGGCTGAAGTGTAGAGGCTT

AATCAAGGACCCGATATGGGCTTCAACTGGATAGGTAGCAACGGCATCTGC

CGACTACACGAAGTTGTAGCTTGTGGACTTTGATAGGAGCCAAGCAGGAAA

CGTGCTTGCACGTTAAAACTTTCGACCTGAGCTCAGGCAAGGCTACCCGCTG

AACTTAAGCCTATCAATAACGGAGGA 

16 No.lu örnek, denizel bir form olduğu için PZR sonucu ve dizi analizi elde 

edilmesine rağmen çalıĢma kapsamında değerlendirilmeyeceğinden sonuçları 

verilmemiĢtir.  

4.6. BLAST Analiz Sonuçları 

Elde edilen dizi analizi sonuçları GenBank’daki veriler ile BLASTN programı ile 

blastlanmıĢtır. 
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KarĢılaĢtırma sonucunda elde edilen veriler aĢağıdaki gibidir. 

 

ġekil 4.9. 1 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.10. 2 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.11. 3 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde edilen 

grafik. 
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ġekil 4.12. 4 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.13. 5 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.14. 6 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.15. 7 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.16. 8 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde edilen 

grafik. 

 

ġekil 4.17. 11 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.18. 12 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.19. 13 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 

ġekil 4.20. 14 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.21. 18 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 

 

ġekil 4.22. 21 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.23. 22 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 

ġekil 4.24. 23 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.25. 24 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 
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ġekil 4.26. 25 No.lu örneğin GenBank’daki veriler ile karĢılaĢtırılması sonucu elde 

edilen grafik. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



BÖLÜM 4-ARAġTIRMA BULGULARI VE TARTIġMA Füsun AKGÜL 

82 

 

Çizelge 4.4. Örneklerin BLAST sonuçları değerleri 

Örnek 

No 
Baz Çifti 

Sayısı 
Expect  
Değeri 

Benzerlik  
Oranı 

Gaps  
(BoĢluk) 

1 699 0 (694/699)%99 1/699(%0) 

2 702 0 (671/705) %95 10/705(%1) 

3 653 0 (638/654) %98 8/654(%1) 

4 652 0 (637/650) %98 6/650(%0) 

5 695 0 (683/696) %99 1/696(%0) 

6 628 0 (605/615) %98 4/615(%0) 

7 689 0 (628/728) %86 22/728(%3) 

8 599 0 (616/637) %97 13/637(%2) 

11 932 1e-59 (161/176) %91 1/176(%0) 

12 399 0 (422/424) %99 0/424(%0) 

13 397 0 (420/424) %99 0/424(%0) 

14 362 0 (406/422) %96 0/422(%0) 

18 954 1e-87 (321/385) %83 25/385(%6) 

21 621 0 (415/431) %96 4/431(%0) 

22 667 1e-162 (402/442) %91 14/442(%3) 

23 691 0 (423/436) %97 4/436(%0) 

24 904 0 (711/714) %99 3/714(%0) 

25 694 0 (631/706) %89 20/706(%2) 
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Çizelge 4.5. Morfolojik tayin ile moleküler tayin sonucu elde edilen verilerin 

karĢılaĢtırılması ve NCBI’dan alınan katılım numaraları 

Örnek 

Kodu 
Morfolojik 

Analiz 
Moleküler 

Analiz 
Katılım 

Numaraları 

1 Scenedesmus acutus Acutodesmus obliquus KF470790 

2 Scenedesmus antennatus Acutodesmus obliquus KF470791 

3 Scenedesmus quadricauda Desmodesmus communis KF470792 

4 Scenedesmus opoliensis Desmodesmus communis KF470793 

5 Scenedesmus acuminatus Pectinodesmus pectinatus KF470794 

6 Scenedesmus armatus 
Desmodesmus armatus var. 

subalternas 
KF470795 

7 Ankistrodesmus falcatus Ankistrodesmus sp. KF803393 

8 Monoraphidium minitum Desmodesmus armatus KF803394 

9 Cosmarium sp. ----------- ----------- 

10 Nitzschia sp. ----------- ----------- 

11 Craticula cuspidata Tabularia cf. tabulata KF803396 

12 Phormidium sp. 1 Phormidium sp. KF803397 

13 Phormidium sp. 2 Leptolyngbya sp. KF803398 

14 Phormidium tenue Bacterium 14 (2013) KF803399 

15 Stigeoclonium sp. ------------ ----------- 

17 Nostoc sp. ------------ ----------- 

18 Chlamydomonas sp. Chlamydomonas sp. KF803400 

19 Chlorococcum sp. ----------- ---------- 

20 Fragillaria sp. ----------- ---------- 

21 Chroococcus sp. Chroococcus sp. KF803401 

22 Neochloris sp. Neochloris aquatica KF803402 

23 
Pseudopediastrum 

boryanum 
Pediastrum sp. KF803403 

24 Chlorella vulgaris Chlorella sorokiniana KF803404 

25 Scenedesmus apiculatus Acutodesmus obliquus KF470796 

Tüm örneklerin katılım numaraları (Accession Numbers), NCBI tarafından 

onaylanıp kullanıma açılmıĢ durumdadır. Bu numaralar ile BLAST sayfasında 

sorgulama yapıldığında örnekler ile ilgili bilgilere ulaĢılabilmektedir. 

4.7. Filogenetik Ağaçlar 

Sekans verileri, MEGA 5.2 programı kullanılarak, ClustalW algoritması ile 

hizalanmıĢtır. Aynı program kullanılarak NJ (Neighbour Joining) ve UPGMA 

(Unweighted Pair Group Method Algorithm) algoritmaları ile filogenetik ağaç 

oluĢturulmuĢtur. Bootstrap değeri olarak 1000 tekrar kullanılmıĢtır (ġekil 4.27, ġekil 

4.28, ġekil 4.29, ġekil 4.30). 

9, 15, 19, 20 No.lu örneklerden PZR ürünü elde edilemediğinden, 10 ve 17 No.lu 

örnekten ise PZR ürünü elde edildiği halde dizi analizi yaptırılmadığından bu örneklerin 
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BLAST sonuçları elde edilememiĢtir. 16 No.lu örnek ise denizel form olduğu için 

değerlendirme kapsamına alınmamıĢtır. 

Yukarıdaki örneklerin dıĢındaki 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 11, 12, 13, 14, 18, 21, 22, 23, 

24, 25 No.lu onsekiz adet örneğin filogenetik ağacı çizilebilmiĢ ve akrabalık iliĢkileri 

incelenebilmiĢtir. 

 

ġekil 4.27. BLAST analizi yapılan örnek dizilerinin Neigbour Joining (NJ) algoritması 

ile elde edilen filogenetik ağacı (Bootstrap değeri:100). 

 Acutodesmus obliquus(1)

 Acutodesmus obliquus(25)

 Acutodesmus obliquus(2)

 Pectinodesmus pectinatus(5)

 Ankistrodesmus sp.(7)

 Neochloris  aquatica (22)

 Pediastrum  sp.(23)

 Chlorella sorokiniana(24)

 Chlamydomonas sp.(18)

 Desmodesmus communis(3)

 Desmodesmus communis(4)

 Desmodesmus armatus var. subalternas(6)

 Desmodesmus armatus(8)

 Tabularia cf. tabulata(11)

 Phormidium sp.(12)

 Leptolyngbya sp.(13)

 Bacterium14(2013)(14)

 Chrococcus sp.(21)

99

100

100

62

99

89

56

60

35

51

25

21

29

20

38

0.5
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ġekil 4.28. BLAST analizi yapılan örnek dizilerinin UPGMA (Unweighted Pair Group 

Method Algorithm) algoritması ile elde edilen filogenetik ağacı (Bootstrap değeri:100). 

 

ġekil 4.29. BLAST analizi yapılan Scenedesmus cinsi üyelerinin dizilerinin Neigbour 

Joining (NJ) algoritması ile elde edilen filogenetik ağacı (Bootstrap değeri:100). 

 Acutodesmus obliquus(1)

 Acutodesmus obliquus(25)

 Acutodesmus obliquus(2)

 Pectinodesmus pectinatus(5)

 Neochloris  aquatica (22)

 Pediastrum  sp.(23)

 Ankistrodesmus sp.(7)

 Chlorella sorokiniana(24)

 Chlamydomonas sp.(18)

 Desmodesmus communis(3)

 Desmodesmus communis(4)

 Desmodesmus armatus var. subalternas(6)

 Desmodesmus armatus(8)

 Tabularia cf. tabulata(11)

 Phormidium sp.(12)

 Leptolyngbya sp.(13)

 Bacterium14(2013)(14)

 Chrococcus sp.(21)

100

100

99

99

81

56

60

57

13

29

30

25

73

43

73

0.00.51.01.52.0

 Acutodesmus obliquus(1)

 Acutodesmus obliquus(2)

 Pectinodesmus pectinatus(5)

 Acutodesmus obliquus(25)

 Desmodesmus armatus var. subalternas(6)

 Desmodesmus communis(3)

 Desmodesmus communis(4)100

100

100

55

0.02
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ġekil 4.30. BLAST analizi yapılan Scenedesmus cinsi üyelerinin dizilerinin UPGMA 

(Unweighted Pair Group Method Algorithm) algoritması ile elde edilen filogenetik 

ağacı (Bootstrap değeri:100). 

ÇalıĢmadaki örneklerin en fazla benzerlik gösterdikleri canlıların belirlenmesi ve 

sistematik karakterizasyonları, BLAST sonuçları ve filogenetik ağaçlar birlikte 

değerlendirilerek yapılmıĢtır. 

Cyanobacteria grubu (12, 13, 14, 21 No.lu örnekler) üyelerinden Phormidium sp. 

1 olarak tanımlanan 12 No.lu örneğin BLAST analizi sonucu da Phormidium sp. olarak 

elde edilmiĢtir. BLAST sonucunun tür bazında tayin yapmak için yetersiz kalması, 

NCBI veri bankasında bizim çalıĢtığımız gen bölgesinin çalıĢıldığı bu cinse ait bir 

taksonun kayıtlı olmayabileceği olasılığını düĢündürmüĢtür. Phormidium sp. 2 olarak 

tanımlanan 13 No.lu taksonun BLAST sonucunun ise Leptolyngbya sp. olarak çıkması 

birbirine benzeyen Phormidium, Oscillatoria, Leptolyngbya cinslerinin sistematik 

yerinin sadece morfolojik gözlemlerle belirlenmeyeceğini göstermiĢtir.  

14 No.lu izolatın BLAST sonucu “Bacterium 14 (2013)” Ģeklinde çıkmıĢtır. NCBI 

yetkilileri bu durumu, Accession Number alınması sürecinde Ģöyle açıklamıĢlardır: Söz 

konusu organizmanın dizi verileri için BLAST yapılırken, uygun Ģube için bir 

belirsizlik olduğunda, kaynak organizma, Bacteria Domaini için, “Bacterium strain” 

grubuna; Archae Domaini için “Archaeon strain” grubuna yerleĢtirilmektedir. Ancak bu 

durum; örneğin kültürü yapılırken kontaminasyon gerçekleĢmesi sonucu Phormidium 

sp. izolatı hücrelerinden çok bakteri hücresinin olması ve DNA izolasyonu için 

kullanılan primerlerin bakteri hücreleri için de uygun olması ile bu hücrelerinin 

DNA’sını izole edilmiĢ olabileceği ile açıklanabilir.  

ġekil 4.27 ve 4.28 incelendiğinde Cyanobacteria grubuna ait olan 12, 13, 14 ve 21 

No.lu örneklerin, diğer örneklerden ayrı bir dalda (klad), outgrup (dıĢ grup) olarak, 

kendi aralarında bir grup oluĢturdukları görülmektedir. Phormidium ve Leptolyngbya 

 Acutodesmus obliquus(1)

 Acutodesmus obliquus(2)

 Acutodesmus obliquus(25)

 Pectinodesmus pectinatus(5)

 Desmodesmus armatus var. subalternas(6)

 Desmodesmus communis(3)

 Desmodesmus communis(4)100

100

46

100

0.000.020.040.060.080.100.12
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cinsleri filamentli olduklarından benzerlik oranları yüksek olup Chroococcus cinsi bu 

örneklerden ayrı bir dalda bulunmaktadır. Casamatta ve ark.(2003); Oscillatiorales 

taksonuna ait 10 polar ve nonpolar örneğin 16 S rRNA sekansını kullanarak yaptıkları 

çalıĢmada Leptolyngbya cinsinin sistematiğinin tekrar revise edilmesi gerektiğini 

belirtmiĢlerdir. 

Hasler ve ark. (2012), epipelik filamentli cinsler, Phormidium, Microcoleus ve 

Geitlerinema (Oscillatoriales, Cyanophyta/Cyanobacteria) taksonlarının ITS 

bölgeleriyle yaptıkları moleküler sistematik çalıĢmalarında; Phormidium ve 

Microcoleus cinslerinin taksonomik revizyonunun yapılması gerektiğini, Phormidium 

lucidum türünün hücre bölünme Ģeklinin Phormidiaceae taksonundan çok 

Oscillatoriaceae taksonuna benzediğini savunmuĢlardır.  

Komerkova ve ark. (2010), strese bağlı olarak filament yapısı, müsilaj katmanı 

gibi morfolojik özellikleri ile 16 S rDNA bölgesinin filogenetik analizlerini 

inceledikleri 10 Chroococcus cinsine ait ırkın, 4 farklı grup oluĢturduklarını; bunlardan 

ikisinin bu cinse ait olduğunu ancak diğer ikisinin bu cinsin polifiletik karakterlerini 

yansıttığını belirtmiĢler ve hatta bazı planktonik türlerin bir rekombinasyon yapıldıktan 

sonra yeni bir cinste toplanması gerektiğini savunmuĢlardır.  

Liu ve ark. (2013), Oscillatoriales takımına ait Arthrospira cinsine benzeyen 24 

siyanobakteri strainin polifazik karakterizasyonunu araĢtırdıkları çalıĢmalarında; bu 

organizmaların aslında Planktothrix cinsine ait olduğunu ortaya çıkarmıĢlar, bu takıma 

ait üyelerin sistematik revizyonunun yapılması gerektiğini savunmuĢlardır.  

Diatom üyelerinden (10, 11ve 20 No.lu örnekler), 10 No.lu örnek, Nitzschia sp. 

olarak tanımlanmıĢ, DNA izolasyonu yapılıp PZR ürünü elde edilmesine rağmen dizi 

analizi elde edilememiĢtir. 20 No.lu örnek ise Fragilaria sp. olarak tanımlanmıĢ ancak 

bu örneğin de PZR ürünü elde edilememiĢ ve sekans analizine gönderilememiĢtir. 

Sadece Craticula cuspidata olarak tanımlanan 11 No.lu örnekten dizi verileri elde 

edilebilmiĢ, BLAST sonucunda bu takson, Tabularia cf. tabulata olarak tanımlanmıĢtır. 

ġekil 4.27 ve 4.28 incelendiğinde; Heterokontophyta üyesi 11 No.lu taksonun 

Chlorophyta grubundanki diğer taksonlardan ayrı bir dalda bulunduğu açıkça 

görülmektedir. Bruder ve Medlin (2007) Naviculoid Diatom üyelerinin sistematiğini 

moleküler ve morfolojik verilerle araĢtırdıkları çalıĢmalarında; Navicula hambergii 

türünün Placoneis hambergii olarak değiĢtirilmesi gerektiğini, sadece morfolojik 

verilerle tayin yapmanın yetersiz olacağını savunmuĢlardır. Diatom üyelerinin benzer 

morfolojik özellikler göstermesi, bunların ayırt edilebilmesi için elektron mikroskobu 
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görüntülerine ihtiyaç duyulması gibi pek çok sebepten ötürü taksonomilerinde 

moleküler verilerden faydalanılması gerektiği kaçınılmaz bir gerçektir. Ancak seçilen 

DNA izolasyon yöntemi, primerler, PZR optimizasyon Ģartları çalıĢılan taksona özgü 

olmalıdır. Çok fazla deneme yapılarak tam ve doğru sonuca ulaĢılabilmektedir. Bu 

anlamda Diatom üyelerinin çalıĢılması çok fazla zaman ve ciddi bir bütçe 

gerektirmektedir. 

Chlorophyta grubu üyeleri, Scenedesmus cinsine ait olan izolatlar ve diğer 

izolatlar Ģeklinde ikiye ayrılarak incelenmiĢtir. 

Morfolojik gözlemler neticesinde Scenedesmus cinsine yerleĢtirilen örneklerin (1, 

2, 3, 4, 5, 6 ve 25 No.lu örnekler) sayısı fazla olduğundan onlar için ayrı olarak NJ ve 

UPGMA ağaçları oluĢturulmuĢtur (ġekil 4.29 ve 4.30). BLAST analizi sonuçlarının ise 

morfolojik analizden tamamen farklı bir Ģekilde; 3 taksonun Acutodesmus, 3 taksonun 

Desmodesmus ve 1 tanesinin de Pectinodesmus cinsine ait olarak ortaya çıkması bu 

gruba ait örneklerin sistematik kategorizasyonunun moleküler verilere göre yapılması 

gerektiğini göstermektedir. ġekil 4.29 ve 4.30 incelendiğinde Desmodesmus cinsi 

üyelerinin kendi aralarında ayrı bir grup, Acutodesmus cinsi üyelerinin de ayrı bir grup 

oluĢturduğu görülmektedir.  

BLAST analizlerinin sonucuna göre 1 ve 2 No.lu örnekler, Acutodesmus obliquus 

olarak tanımlanmıĢ ve bu NJ ve UPGMA ağaçlarında aynı dalda olmaları ve %100 

benzerlik göstermeleri ile desteklenmiĢtir. 25 No.lu örneğin de Acutodesmus obliquus 

olarak çıkması; ağaçlarda da 1, 2, 25 No.lu örneklerin aynı kökten dallanmaları bu 

izolatların ortak bir atadan köken aldıklarını göstermektedir. Hegewald ve Wolf (2003); 

Scenedesmus ve Acutodesmus cinslerinin filogenetik iliĢkilerini inceledikleri 

çalıĢmalarında bu cinslerin parafiletik olduğunu; ortak atalarının bilindiğini ancak 

torunlarının tamamının henüz keĢfedilmediği ve aralarındaki iliĢkilerin tam olarak 

bilinmediğini savunmuĢlardır.  

BLAST sonuçlarına göre 5 No.lu izolat Pectinodesmus pectinatus olarak 

tanımlanmıĢtır. 1 ve 2 No.lu izolatlarla kardeĢ dalda bulunması ve bu izolatlarla % 55 

oranında bir benzerlik göstermesi onun bu izolatlardan farklı bir tür olduğunu ortaya 

çıkarmaktadır. Hegewald ve ark. (2010); Scenedesmaceae familyası üyelerinin 

filogenisini ITS-2 gen bölgesi verileriyle araĢtırdıkları çalıĢmalarında yeni bir cins 

olarak Pectinodesmus cinsini tanımlamıĢlardır. Bu türün yeni adını Pectinodesmus 

pectinatus (Meyen) E.Hegewald, M.Wolf, Al.Keller, Friedl & Krienitz comb. nov. 

(http://www.algaebase.org/search/genus/detail/?genus_id=51057&session=abv4:8DC40

http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=137313
http://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=137313
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1E41db0d34B62sRS3D62CAE), Basionim adını da Scenedesmus pectinatus Meyen 

olarak belirtmiĢlerdir (Hegewald ve ark., 2010). Hegewald ve ark. (2013); 

Scenedesmaceae familyasına ait taksonların rRNA gen sekanslarını kullandıkları 

filogenetik çalıĢmalarında; 2 yeni cins (Verrucodesmus ve Chodatodesmus) ve 11 yeni 

Pectinodesmus türü tanımlamıĢlar; bu familyaya ait Acutodesmus, Scenedesmus 

cinslerinin filogenetik ağaçlar ve/veya morfolojik farklılıklara dayandırılarak yeni 

tanımlamalar ve kombinasyonlarının yapılması gerektiğini savunmuĢlardır. 

3 ve 4 No.lu izolatların Desmodesmus communis olduğu NJ ve UPGMA 

ağaçlarında her ikisinin de kardeĢ dalda olmalarından anlaĢılmaktadır. NCBI verilerine 

göre; 6 No.lu izolat ise Desmodesmus armatus var. subalternas olarak tanımlanmıĢtır ve 

diğer Desmodesmus izolatları ile kardeĢ dalda bulunması bu durumu doğrulamaktadır.  

Vanormelingen ve ark. (2007), Desmodesmus cinsi üyelerinin sistematik 

karakterizasyonunu, ITS2 bölgesinin moleküler analizi ve hücre duvarı formasyonunu 

inceleyerek araĢtırdıkları çalıĢmalarında; bu organizmaların tek tip ve çok benzer bir 

morfolojik yapıya sahip olduklarını, bu yüzden bu tip çalıĢmalarda mutlaka moleküler 

verilerin kullanılması gerektiğini savunmuĢlardır.  

Bica ve ark. (2012), Desmodesmus communis üyeleri ile yaptıkları çalıĢmada, 

morfolojik ve moleküler verilerin birbirleriyle örtüĢmediğini ve bu tutarsızlığın sonraki 

çalıĢmalarda çözülmesi gerektiğini savunmuĢlardır.  

Krienitz ve Bock (2012), iç sulardaki coccoid planktonik yeĢil alglerin 

sistematiğinin bugünkü durumunu araĢtırdıkları kapsamlı çalıĢmalarında; artık alglerin, 

özellikle de coccoid alglerin sistematiğinde fenotipik gözlemlerin yetersiz kaldığını, 

sadece klasik yöntemlerin kullanılmamasını, moleküler verilerle bu çalıĢmaların 

desteklenmesi ve limnolog, ekolog, fikolog ve moleküler biyologların birlikte, 

multidisipliner bir Ģekilde çalıĢmaları gerektiğini belirtmiĢlerdir. 

8 No.lu örnek, morfolojik gözlemler neticesinde Monoraphidium minitum olarak 

tanımlanmıĢtır. Ancak BLAST sonuçları bu izolatın Desmodesmus armatus olduğunu 

ortaya çıkarmıĢtır. ġekil 4.27 ve 4.28 incelendiğinde 8 No.lu izolatın Desmodesmus 

armatus var. subalternas (6 No.lu izolat) ile kardeĢ dalda bulunması BLAST sonuçlarını 

doğrulamaktadır. Bu sonuç, mikroalg sistematiği yapılırken sadece morfolojik 

gözlemlerden faydalanmanın ne kadar da yetersiz olduğunu açıkça göstermektedir. 

ġekil 4.27 ve 4.28 incelendiğinde; Ankistrodesmus falcatus (7), Chlamydomonas 

sp. (18), Neochloris aquatica (22), Pseudopediastrum boryanum (23), Chlorella 

vulgaris (24) izolatlarının Acutodesmus ve Desmodesmus cinsi üyelerin bulunduğu 
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dallardan ayrı olarak farklı bir dalda toplandığı görülmektedir. 7 ve 22 No.lu örnekler 

aynı takımda yer almaktalar ve filogenetik ağaçtan da ortak atadan köken aldıkları 

görülmektedir. Ancak 7 No.lu örneğin 5 No.lu örneğe daha yakın olduğu ve %35 

oranda benzerlik gösterdiği kardeĢ dalda olmaları ile de anlaĢılmaktadır (ġekil 4.27). 18 

No.lu örnek ise Desmodesmus cinsine ait taksonlar ile aynı sınıfta (Chlorophyceae) yer 

almakta ve bu taksonların bulunduğu daldan köken alıp % 29-30 benzerlik 

göstermektedir (ġekil4.27, 4.28). 22 ve 23 No.lu örnekler ise aynı takımda 

(Sphaeropleales) yer almaktalar ve bu benzerlik %25 benzerlikle kardeĢ dalda 

bulunmalarıyla da anlaĢılmaktadır. 24 No.lu örnek ise kardeĢ dalında bulunan taksonlar 

ile Ģube bazında benzerlik göstermekte ve kendisine daha yakın bir taksonun olmadığı 

ağaçlardan da görülmektedir. 

Buchheim ve ark. (2012), Chlorophyceae sınıfına ait Oedogoniales, 

Chaetophorales and Chaetopeltidales takımlarındaki organizmaların filogenisini ITS2 

gen bölgesinin sekans verileri ile inceledikleri çalıĢmalarında; bu gen bölgesinin bu tarz 

çalıĢmalarda kullanılabilecek en ekonomik ve en verimli gen bölgesi olduğunu ifade 

etmiĢler, ayrıca Chlorophyta taksonouna ait üyelerin ITS2 tabanlı filogenetik ağaçlarını 

oluĢturmuĢlar, bu üyelerin taksonomik revizyonunun yapılması gerektiğini 

savunmuĢlardır.  

Fawley ve ark. (2005), Selenastraceae (Chlorophyceae, Chlorophyta) familyasına 

ait üyeleri morfolojik özellikleri açısından değerlendirdiği çalıĢmalarında, bu gruptaki 

organizmaların (Ankistrodesmus, Selenastrum, Monoraphidium, Kirchneriella) çok 

benzer morfolojik özellikleri olduğunu ve sistematiği yapılırken genellikle ıĢık 

mikroskobu görüntülerinin kullanıldığını ancak moleküler düzeyde araĢtırmalar 

yapıldığında, aslında bu organizmaların farklı sistematik kategoriye ait olduğunu 

savunmuĢlar, bu yüzden sadece mikrograf verileri ile sistematik tayinin yanlıĢ olduğunu 

mutlaka polifazik yaklaĢımın kullanılması gerektiğini savunmuĢlardır. 

Kreinitz ve ark. (2001), Selenastraceae familyasına ait taksonların morfolojik 

özelliklerini moleküler verilerle karĢılaĢtırdıkları çalıĢmalarında; bu organizmaların 

sınıflandırılmasında artık geleneksel sistematiğin kullanılmayacağını, moleküler 

analizlerin morfolojik veriyi doğrulmadığını, monofiletik olmamalarına rağmen farklı 

cinse yerleĢtirilen Monoraphidium ve Ankistrodesmus cinslerinin aslında ayırt edilebilir 

cinsler olmadığını belirtmiĢlerdir.  

Morfolojik gözlem sonuçları ile BLAST verileri karĢılaĢtırıldığında (Çizelge 4.5); 

BLAST analizi yapılabilen 18 taksondan 11 taksonun cins bazında sistematiğinde 
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yanılma olmadığı fakat geri kalan 7 taksonun cins bazında sistematiğinde yanılgı ortaya 

çıktığı görülmektedir. Bu sonuç, mikroalglerin sistematik karakterizasyonunun sadece 

morfolojik özellikler ve mikrograf verileri kullanılarak yapılmayacağını göstermektedir. 

Daha önce de bahsedilen mikroalglerin sistematiğinde yaĢanan zorlukların ortadan 

kaldırılabilmesi için bu mikroorganizmaların sistematik karakterizasyonunun moleküler 

tekniklerden faydalanılarak yapılması gerektiği çok açıktır. Yukarıdaki tartıĢmada da 

sözü edilen çalıĢmalarda bu gerçeğe vurgu yapılmakta, morfolojik açıdan özellikle 

birbirine benzeyen organizmaların bulunduğu taksonların sistematik revizyonunun 

yapılması gerektiği belirtilmektedir. Bu anlamda da incelendiğinde söz konusu tez 

çalıĢması, mikroalglerin sistematik kategorizasyonunu netleĢtirecek olan sistematik 

otörlerine, uluslararası bir GenBank olan NCBI’dan katılım numaralarına (Accession 

Number) sahip taksonların sekans analizi ile veri sağlamıĢ olacaktır.  

Elde edilen sonuçlara bakıldığında; ülkemiz iç sularında bulunan mikroalglerin 

taksonomisini moleküler tekniklerle doğru bir Ģekilde yapmayı ve bu mikroalglerin 

kayıt altına alınmasını hedefleyen bu tez çalıĢmasının amacına ulaĢtığı ve bu konuyla 

ilgili yapılacak sonraki çalıĢmalar için temel teĢkil edebileceği görülmektedir. 
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BÖLÜM 5 

SONUÇ VE ÖNERĠLER 

 

Bu tez çalıĢmasıyla ülkemizdeki iç sulardan izole edilmiĢ mikroalgler üzerine 

yapılan sistematik çalıĢmalara yeni bir bakıĢ açısı getirilmiĢ ayrıca morfolojik yöntemlerle 

sistematik tayininde güçlükler yaĢanan türlerin tanısında moleküler yöntemler kullanılarak 

daha sağlıklı sonuçlar elde edilmiĢtir.  

Türkiye iç sularında doğal yayılıĢ gösteren, Türkiye’ye özgü bazı alg türlerinin 

moleküler taksonomisinin yapılması, atasal genlerinin nükleotid diziliminin saptanması ve 

aralarındaki akrabalık derecelerinin gösteren filogenetik ağaçlarının ortaya çıkarılması ile 

birçok bilim dalının gereksinim duyduğu ulusal ve uluslararası bulgu açığı giderilmiĢtir.  

AraĢtırması yapılan türlerden elde edilen nükleotid dizileri, baĢka ülkelerde 

tanımlanmıĢ ve Gen Bank veri tabanına eklenmiĢ diğer mikroalg türlerinin dizileriyle 

karĢılaĢtırılmıĢ ve ülkemiz iç sularında bulunan türlerin orijini ve dağılımı belirlenmiĢtir. 

Ġzolasyon ve kültürleri yapılan mikroalg türlerinin ve ırklarının kayıt altına alınması 

ve korunması ile biyoçeĢitliliği korumaya yönelik Türkiye’nin de imza attığı Biyolojik 

ÇeĢitliliği Koruma SözleĢmesinin gerektirdiği koĢulları yerine getirme yolunda adımlardan 

biri daha atılmıĢtır. 

Ülkemizde henüz emekleme aĢamasında olan mikroalg kültür koleksiyonu 

çalıĢmalarına materyal (ırk, strain, takson) sağlanmıĢ ve bu materyallerin moleküler gen 

dizilimlerinin belirlenmesi çalıĢmaları için de veri elde edilmiĢtir. 

Ülkemize özgü ekonomik ve biyoteknolojik öneme sahip taksonların belirlenmesi ve 

moleküler taksonomilerinin yapılması ile moleküler düzeyde yapılacak sonraki çalıĢmalar 

için bilgi ve materyal kaynağı sağlanmıĢtır.  

Bundan sonraki çalıĢmalar insanlığı bekleyen iki önemli tehlikeyi yok etmek üzerine 

yoğunlaĢmalıdır. Bunlardan bir tanesi tarım alanlarının kirlenmesi, verimliliğinin azalması 

ve insan populasyonunun artıĢ göstermesi ile ortaya çıkan gıda yetersizliğidir. Bu sorunu 

çözebilmek için gelecekte hem insanlar hem de onların temel besin kaynağı olan hayvanlar 

için oldukça zengin bir gıda kaynağı olan mikroalglerin kullanımı söz konusu olacaktır. Bir 

diğer sorun ise enerji yetersizliğidir. Dünya nüfusunun artıĢı ile birlikte enerji ihtiyacı da 

artıĢ göstermektedir. Sürdürülebilir enerji kaynaklarının kullanım azlığı ve fosil yakıtların 

da hızla tükeniyor olması yeni bir enerji kaynağı olan biyodizelin kullanımını gündeme 

getirmektedir. Biyodizel eldesi için farklı biyolojik kaynakların kullanılması söz 
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konusudur. Ancak mikroalglerin hem üretiminin kolay olması, hem de üretimi için tarım 

arazilerinin gereksiz yere iĢgal edilmeyecek olması gibi pek çok faktörden dolayı bu canlı 

grubunun biyodizel eldesinde kullanılmasını daha avantajlı hale getirmektedir. Bu açıdan 

düĢünüldüğünde bu iki önemli problemin çözümü için yüksek besinsel içeriğe ve yoğun 

yağ üretme-depolama kapasitesine sahip mikroalglerin tespiti ve bu özelliklerin oluĢmasını 

sağlayan genlerin belirlenip daha çabuk çoğalan bir canlıya aktarılması ile trangenik alg ya 

da mikroorganizma elde etmeyi amaçlayan çalıĢmalar yapılmalıdır. 

Moleküler taksonomi, ekonomik açıdan değerli maddeleri üretebilen mikroalglerin 

akrabalık derecelerinin belirlenmesi, bu maddelerin sentezinden sorumlu genlerinin tespiti, 

bu genlerin aktarılmasının düĢünüldüğü mikroorganizma ile gen sahibi organizma 

arasındaki iliĢkinin belirlenmesi gibi pek çok alanda kullanılabilir. Bu tip çalıĢmaların 

yapılabilmesi için söz konusu çalıĢma baĢlangıç niteliğinde olup temel veri kaynaklarının 

eldesi için önem taĢımaktadır. Sonraki çalıĢmaların ülke ekonomimize katkıda 

bulunabilecek bir canlı ve bu canlıdan bir ürün elde etme çabası doğrultusunda planlanması 

düĢünülmektedir. Dünya genelinde çok farklı kullanım alanları olan mikroalg ve 

ürünlerinin, biyoteknolojik yöntemlerle üretilmesi ve bu maddelerin ülkemizde de hak 

ettiği önemi kazanması için ekonomik öneme sahip ve geniĢ kitlelerce kullanılabilir 

ürünlerin elde edilmesini amaçlayan çalıĢmalar yapılacaktır.  
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