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0Oz: Kiyisal laginler, bir veya daha fazla sayida giris ile su degisimine izin veren ve bir bariyer gibi denizden ayrilan si§ su kiltleleridir. Bu kirilgan ekosistemler
kendilerine 6zgui sediment yapilarina sahip olmaktadir. Blyik dlclide bentik mikrobiyal déngu yoluyla yiiritilen biyojeokimyasal stregler; lagin ile bitisik kiyi
bélgesi arasindaki iligkiyi anlamak igin oldukga énemlidir. Bu galisma, Izmir Kérfezi'nde bulunan ve 67 hektarlik bir alan kaplayan Cakalburnu Lagiinii'nde
gerceklestiriimistir. Calismanin amacini, lagiin sedimentlerinde, farkli mikrobiyal topluluklarin diizeylerinin belirlenmesi olusturmaktadir. Arastirmada, lagtiniin
7 noktasindan toplanan sediment 6rneklerinde, Genel Arke (ARC), Metanojenik Arke (MCRA), Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Arke (ANME 1, ANME
2a, ANME 2c), Genel Bakteri (BAC) ve Siilfat Indirgeyen Bakteri (SRB2) seviyelerinin tespitinde Real-Time qPCR analizleri gerceklestirilmistir. Cakalburnu
Laglinii sedimentlerinde incelenen Genel Arke ve Genel Bakteri bolluklarin maksimum degerleri sirasiyla 2,66x101° gen kopya sayisi/gr ve 3,89x107 gen
kopya sayisi/gr olarak belirlenmis olup, bu ¢alismada lagtin sedimentlerinde arkeal bollugun yogun oldugu goriilmistir. Mikrobiyal gesitliligin karakterizasyonu,
ekosistemin biyolojik temellerinin anlasiimasi agisindan 6nemlidir. Calismamizda sunulan veriler, lagiinler gibi hassas ekosistemlerde, ekolojik ve
mikrobiyolojik dengenin korunmasi ile biyojeokimyasal déngilerin belilenmesine yonelik calismalara katki saglamaktadir. Gelecekteki galismalarda,
mikrobiyal gruplarin seviyelerinin mevsimlere ve yillara gore degisimlerinin izlenmesi yoniinde ¢alismalar ytiriitilecektir.

Anahtar kelimeler: Lagin, sediment, bakteri, arke, real-time PCR

Abstract: Coastal lagoons are shallow water masses, discredited from the marines as a barrier that permits water to change through one or more inputs.
These fragile ecosystems have a specific type of sediments with their own characteristics. Biogeochemical processes, mostly intervened by the benthic
microbial loop, are significant for understanding the relationships among the lagoon and the contiguous coastal partition. This study was conducted in the
Gakalbumu Lagoon (Izmir) area, which is located at the Bay of izmir and the area covers 67 hectares. The aim of the present study is to constitute of
determining the number of different microbial communities in the lagoon sediments. We collected from lagoon sediments samples at 7 stations and we applied
a Real-time qPCR assay to determine levels of archaea (ARC), methanogenic archaea (MCRA), anaerobic methane oxidation archaea (ANME 1, ANME 2a,
ANME 2c), bacteria (BAC) and sulfate-reducing bacteria (SRB2) in the study. The amount of maximum abundance of archaeal and bacterial 16S rRNA gene
in sediments are 2,66x10'° gene copy numbers/g and 3,89x107 gene copy numbers/g, respectively. So, it was established that the archaeal abundance was
intense in the lagoon sediments. The characterization of microbial diversity is significant for the comprehension of the biological fundamentals of the ecosystem.
The data presented in our study contributes to the studies on preserving ecological and microbiological balance and determining biogeochemical cycles in
sensitive ecosystems such as lagoons. The research will be conducted on studies to determine the abundance levels of seasonal and annual microbial groups
in the future.

Keywords: Lagoon, sediment, bacteria, archaea, real-time PCR

GIRiS

Sulak alanlar, taskinlarin dnlenmesi, iklimsel donglerin
dengelenmesi, biyolojik gesitliligin korunmasi, kirliligin kontrol,
kurakligin etkilerinin en aza indirilmesi ve su kaynaklarinin
korunmasinda vazgegilmez bir rol oynamaktadir. Gezegendeki
biyolojik olarak en verimli ekosistemlerden biri olduklarindan
“yasamin besigi” olarak adlandinimiglardir (Li vd., 2020).
Tirkiye'nin de taraf oldugu Ramsar Sézlesmesi'nde sulak
alanlarin tanimi; "Dogal ya da yapay, strekli ya da mevsimsel,
tatl, aci ya da tuzlu, durgun ya da akan su kitleleri, batakliklar,
turbaliklar ve gelgitin gekilmis aninda derinligi alti metreyi
asmayan deniz sular" olarak belirtiimektedir (Ramsar

Convention Bureau, 1992). Sulak alan ekosistemlerinin degeri
hakkinda genel bir anlayis eksikligi nedeniyle, bu alanlar,
Ulkelerin ekonomisinden ve yogun kentsel nfuslarindan
kaynaklanan sanayilesme ve kentlesme tehdidi altindadir (Yin,
2003).

Sucul ortamlardaki sedimentler ise kiiresel biyosferin
onemli bilesenleridir ve gesitli bitki ve hayvanlara yasam alani
saglamanin yanisira, besin dongilerindeki dnemli dontistimleri
destekleyen benzersiz biyojeokimyasal alanlar
olusturulmasina kadar cesitli roller oynarlar (Obi vd., 2016).
Laglin sistemleri, dlnyanin dogal biyolojik kaynaklar
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olmalarinin yani sira, bilimsel aragtirmalar igin dogal birer
laboratuvar olarak, biyolojik gesitliligin  korunmasi ve
strdlrtlmesinde bulylk ©neme sahip hassas ve Kkirilgan
ekosistemlerdir (Yucel-Gier vd., 2018). Kiyisal lagiinler, bir
veya daha fazla sayida girig ile su degisimine izin veren ve bir
bariyer gibi denizden ayrilan sig su kiitleleridir. Glnimuz kiyi
seridinin %13'Und siniflayan bu alanlar, tipik olarak Holosen
deniz seviyesinin ylkselmesi sirasinda, kiyi diizlliklerinin sular
altinda kalmasindan kaynaklanan yaygin kiyi ekosistemleridir.
Kiyisal lagunler biyojeokimyasal slregler acisindan oldukca
dinamik ortamlardir ve kara-deniz gegis ylizeyinde organik
maddenin taginmasinda, donistlriimesinde ve birikmesinde
dnemli rol oynarlar. Bu si1§ ortamlarda, su kolonu ile baglantili
oldugu igin (Oueslati vd., 2019) organik madde (OM)
birikiminde bir havuz veya organik ve inorganik besin taginimi
yoluyla bitisik kiy1 bolgelerini besleyebilen rezervuarlar olarak
islev gorebilirler (Manini vd., 2003). Genellikle antropojenik
aktivitelere dnemli 6lclide maruz kalirlar ve boylece tarimsal,
endustriyel ve kentsel atiklarlarla taginan ¢ok gesitli organik ve
inorganik bilesiklerle kirlenirler (Ribeiro vd., 2016). Lagin
sedimentlerinde organik madde mineralize edilir ve kara-deniz
gegis zonunda besin maddeleri ile oksijen konsantrasyonuna
badli olarak sedimentlerde nitrifikasyon ve denitrifikasyon
meydana gelebilir. Denitrifikasyon ile azot kaybi toplam
mineralize azotun %25'ini olusturabilir. Ayrica, yiiksek organik
madde girdisiyle, mineralizasyon oranlari yikselir ve
sedimentlerin yiizeyinde oksijen hizla tiikenir ve anoksik
ortamlar geligebilir (Glud, 2008). Biyik 6lgiide bentik
mikrobiyal dongu araciliindaki bu stregler, lagun ile bitigik kiyi
bélgesi arasindaki iliskiyi anlamak igin oldukga 6nemlidir
(Manini vd., 2003). Kentsel kanalizasyon sulariyla kirlenen
bircok si§ kiyisal laginde, siilfat redikleyici bakterilerin
aktivitelerinin 6nemli oranlarda oldugu anoksik katmanlar
(sular veya sedimentler) bulunmaktadir. Kara ve deniz
arasindaki sinirlardaki konumlarindan 6tird, hem organik
malzemeli kitasal tatli sulari, hem de tuzlu ve mineralce zengin
deniz sularini aldiklarindan; deniz suyundan gelen yiiksek
stilfat konsantrasyonu, yerinde birincil Uretimden kaynaklanan
organik maddenin mineralizasyonunda yiksek oranda yer alan
anoksik katmanlarda silfat rediiklenmesini uyarir (Caumette,
1986).

Yine bentik Arkeler de biyojeokimyasal dbngllerde ve
besin aglarinda dnemli bir rol oynar, ancak bu topluluklarin
kompozisyonu ve bollugu kiyisal lagin sedimentlerinde ok
detayli arastirimamstir (Behera vd., 2020). Anaerobik metan-
oksitleyici arke (ANME), metanojenik yolun tersine ¢evriimesi
yoluyla metanin  anaerobik  oksidasyonunu  (AOM)
gerceklestirir. ANME tarafindan gergeklestirilen AOM'nin siilfat
indirgemesine (SR) baglandi§i ilk olarak denizel sedimentlerde
kesfedilmistir. Burada ANME, Deltaproteobacteria'ya ait silfat
indirgeyen bakteriler (SRB) ile metabolik olarak birbirine bagli
konsorsiyumlar olugturmustur. Silfata bagh AOM (S-AOM) ile
iligkili ANME gruplari, cogunlukla ¢amur volkanlarinda ve bazi
sizinti sedimentlerinde bulunan ANME-3 disinda birgok farkli
deniz ortaminda ortaya c¢ikmaktadir. Denizel ortamlarin yani
sira, S-AOM'da yer alan ANME karasal ve tatll su
ekosistemlerinde bulunabilir (Timmers vd., 2017). Ayrica
sedimentlere strekli organik madde girisi ve oksijen eksiklikleri

saglayan yuksek birincil Uretim nedeniyle, sedimentlerin yiizey
bélgesinde metan olusturan arkeler (MA) igin de uygun kosullar
yaratiimis olur (Reindl ve Bolatek, 2017). SRB ve MA, karbon
ve kiikirt déngulerinde dnemli bir rol oynadiklari haligler ve kiyi
laginleri de dahil olmak Uzere deniz ve kiyi sedimanlarindaki
organik madde oksidasyonunun son asamalarinda aktiftir
(Takii ve Fukui, 1991). SRB, sillfat indirgeme prosesiiile, sirekli
bir stlfat girdisinin bulundugu ortamlarda, %50'ye kadar
bozulma kapasitesi olan organik maddenin anaerobik
mineralizasyonundan sorumlu ana mikroorganizma grubudur
(Jorgensen ve Bak, 1991). Kiyisal ve denizel ortamlar SRB'nin
en karakteristik yasam alanlari olmasina ragmen, MA varligi,
haliglerin tatl su bélgelerinde ve MA igin dnemli bir substrat
kaynagi saglayan tuz batakliklarinda nispeten yiiksek sayida
kaydedilmistir. MA, metanogenez yoluyla, CHs4 ve CO2'nin kiy
sistemlerinden atmosfere serbest birakiimasinda dnemli bir rol
oynayabilmektedir (Torres-Alvarado vd., 2016).

Dolayisi ile kiyisal laginler, bentik mikrobiyal cesitlilik
agisindan nadiren arastirilan olduk¢a degisken ve dinamik
sistemlerdir (Manini vd., 2003). Genellikle bu sistemleri oldukga
kararsiz hale getiren ve &ngdriilemeyen dalgalanma
kosullarina maruz kalan o6nemli fiziksel ve kimyasal
degiskenlerle karakterize edilirler (Pusceddu vd., 1996).
Bununla birlikte, lagin sedimentleri kirleticilerin depolama
alanidir ve bu nedenle kirleticilerin sediment (zerindeki
etkilerinin anlagiimasinda ve mikrobiyal topluluklar ile
iligkilerinin - belirlenmesinde, bir bitiin olarak laginlerin
potansiyel etkilerini anlamak agisindan 6nemlidir (Obi vd.,
2016). Sedimentlerdeki besin maddeleri bilesimi ile iligkili
biyotik ve abiyotik faktorler, icerdigi mikrobiyal cesitliligini ve
biyoaktif bilesik Uretme potansiyelini yonlendirdiginden (Al
Amoudi, 2016), calismalar bu ortamlarin karakteristik
ozelliklerine  sahip  mikrobiyal ~ cesitliligin  tespitine
odaklanmaktadir. Mikrobiyal agidan bakildiginda Cakalburnu
Laguinii sedimentleri nadir arastirimig ve molekdler yontemler
kullanilarak bir inceleme yapilmamistir. Genel olarak, dogal ve
antropojenik streslerin lagin ekolojisi ve biyojeokimyasal
fonksiyonlar (izerindeki etkisini degerlendirmek icin bir
gosterge olabilecek genel arke, metanojenik arke, anaeorobik
metan oksidasyonu yapan arke, genel bakteri ve siilfat
rediikleyen bakteriyal topluluklarin bilesimi hakkinda mevcut
bir bilgi yoktur. Calismamizda, antropojenik ve dogal
faktorlerden dolayr yogun bir baski altinda olan Cakalburnu
Laglini’nde bentik mikrobiyal topluluklarin kompozisyonu ve
bollugu incelenmigtir.

MATERYAL VE METOT

Calisma alani ve 6rnekleme

Bu caligma, izmir Korfezinde (izmir'in kuzeybatisinda,
38.406 ° - 38.415 ° N ve 27.045 ° - 27.060 °E) bulunan 67
hektarllk bir alan kaplayan Cakalburnu Lagini (izmir)
bélgesinde  gergeklestiriimistir.  Cakalburnu  LaglinG’niin
genisligi 752 m, uzunlugu 1054 m ve derinligi 0,5 ile 1 m
arasinda degismektedir. Onemli ekonomik kalkinma ile tesvik
edilen kentlesme, Turkiye'de son elli yilda hizla artmistir.
Sanayilesme ve kentlesme slreglerinde (Esbah, 2004), sulak
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alanlar Tirkiye'nin tehdit altindaki ekosistemleri arasindadir
(Kara, 2019). izmir sehrinin toplam kentlesmis bolgesi genis
sanayi bolgelerini kapsamakta olup, Tlrkiye'nin en buyik
ihracat limanlarindan birine sahiptir. Lagin, izmir Kérfezinin ic
kisminda yer alir; kapali ortami, sig derinligi ve sinirli su
sirkilasyonu nedeniyle 6trofik bir ortama sahiptir. Ayrica
Cakalburnu Laglini kum midyesi (Tapes decussatus L., 1758)
yetistiriciligi agisindan dnemli bir alandir (Yucel-Gier vd., 2018).

Sekil 1.
Figure 1. The sampling points of Cakalburnu Lagoon

Gakalburnu Lagiinii 6rnekleme noktalari

DNA ekstraksiyonu

Toplam genomik DNA izolasyonu, DNeasy PowerSoil DNA
izolasyon (Qiagen) kiti kullanilarak, protokolde uygulanan bazi
modifikasyonlar ile gerceklestiriimistir. Buna gdére DNA
ekstraksiyonu icin her sediment numunesinden 0.25 ¢
tartilarak DNA ekstrakte edilmistir. Ekstrakte edilen toplam
genomik DNA analiz edilene kadar -20°C'de saklanmistir.
Toplam genomik DNA konsantrasyonu, Synergy HTX
multimod okuyucu (BioTek Instruments, Inc) kullanilarak
A260nm / A280nm élglmleriyle belirlenmistir.

Primer setlerinin belirlenmesi ve Real-Time PCR

Cakalburnu  Lagiini’'nden elde edilen  sediment
orneklerindeki, Genel Arke (ARC), Metanojenik Arke (MCRA),
Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Arkeler (ANME 1, ANME
2a, ANME 2c), Genel Bakteri (BAC) ve Siilfat indirgeyen

Ornekleme, 7 adet kiyi istasyonundan (Sekil 1) toplanan
sediment numunelerinin steril 50 mL'lik falcon tlplere alimi ile
gerceklestirilmistir. Kiyi istasyonlarinin segiminde laglniin
deniz ile baglant noktalarindaki sediment degisimi ve lagiinin
icindeki alan belirlenmistir. Orneklemede asepsi-antisepsi
kurallarina uyulmus olup, sediment numuneleri laboratuvara
4°C’de transfer edilmistir. Ornekler -20°C’'de muhafaza edilmis
olup, 1 hafta igerisinde DNA ekstraksiyonu ve Real-time PCR
analizleri gergeklestirilmistir.

Bakterilerin (SRB2) seviyelerinin tespit edilebilmesi igin
gruplara 6zgu primer setleri literatirlerden segilmistir (Tablo 1).
ANME lerde (g farkli metanotrofik grup tanimlanmistir: ANME-
1 (alt gruplar a ve b), ANME-2 (alt gruplar a, b ve c) ve ANME-
3. ANME-1 grubu Methanomicrobiales ve Methanosarcinales
ile iliskilidir. ANME-2, Methanosarcinales’in kiltire edilebilir
uyeleriyle iligkilidir ve ANME-3, daha ¢ok Methanococcoides
spp. ile iliskilidir. ANME gruplari birbirleriyle monofiletik degildir
ve alt gruplar arasindaki filogenetik mesafe buyiiktlr, 16S
rRNA gen dizisi benzerligi sadece %75-92'dir. ANME-2a ve
ANME-2b alt gruplari, ANME-2c'den ayirt edilen ve bu nedenle
siklikla birlikte ANME-2a / b olarak gruplanan tutarli bir kiime
olusturur  (Timmers vd., 2017). Sediment O6rneklerine
uygulanan Real-time g-PCR analizleri, LightCycler 480 SYBR
Green | Master Kit (Roche) kullanilarak, LightCycler 96
(Roche) Q-PCR cihazinda gergeklestirilmistir.
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ANME 1, ANME 2a, ANME 2¢, MCRA ve SRB2 gruplarinin
tespiti icin Q-PCR analizlerinde uygulanan kosullar;
preincubation x 1 déngi (95°C — 300 saniye), 3 step
amplification x 45 dongii (95°C - 10 saniye, 53°C — 15 saniye,
72°C - 15 saniye), melting x 1 déngii (95°C - 5 saniye, 65°C
- 60 saniye, 97°C — 1 saniye), cooling x 1 déngii (40°C- 10

saniye) seklindedir. BAC ve ARC gruplarinin tespiti igin Q-PCR
analizlerinde uygulanan kosullar ise; preincubation x 1 dongi
(95°C - 300 saniye), 3 step amplification x 45 déngu (95°C -
10 saniye, 50°C - 15 saniye, 72°C - 10 saniye), melting x 1
dongi (95°C - 5 saniye, 65°C — 60 saniye, 97°C - 1 saniye),
cooling x 1 déngii (40°C- 10 saniye) seklindedir.

Tablo 1. Real-time PCR analizlerinde kullanilan primerler
Table 1. The primers of Real-time PCR analyses

No Primer Kodu Hedef Grup Fonksiyon Sekans (5 2> 3’) Kaynaklar

1 ARC -787F Arke Q-PCR - Forward primer ATT AGA TAC CCS BGT AGT (Yu vd.,2005;

ccC Vigneron vd.,
2013)

2 ARC -1059R Arke Q-PCR - Reverse primer GCC ATGCACCWCCTCT (Yu vd.,2005;

Vigneron vd.,
2013)

3 MCRA_Mreductase - Metanojenik Arke Q-PCR - Forward primer GGT GGT GTM GGD TTCACM  (Steinberg ve

subunit-mcrA genes CARTA Regan, 2009)

4 MCRA_rev Metanojenik Arke Q-PCR - Reverse primer CGT TCA TBG CGT AGT TVG (Steinberg ve

GRT AGT Regan, 2009)

5 ANME 1 - 337F Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Forward primer AGG TCC TAC GGG ACG CAT  (Timmers vd.,
Arke 2017)

6 ANME 1-724R Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Reverse primer GGT CAGACG CCT TCG CT (Timmers vd.,
Arke 2017)

7* ANME 2a - 426F _1 Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Forward primer TGT TGG CTG TCC GGA TGA (Timmers vd.,
Arke 2015)

8  ANME 2a - 426F 2 Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Forward primer TGT TGG CTG TCC AGA TGA (Timmers vd.,
Arke 2015)

9*  ANME2a-426F_3  Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Forward primer TGT TGG CTG TCC AGA TGG (Timmers vd.,
Arke 2015)

10 ANME 2a-1242R Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Reverse primer AGG TGC CCATTG TCC CAA (Timmers vd.,
Arke 2015)

11 ANME 2¢_F Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Forward primer TCG TTT ACG GCT GGG ACT (Timmers vd.,
Arke AC 2017)

12 ANME 2¢_R Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Q-PCR - Reverse primer TCC TCT GGG AAATCT GGT (Timmers vd.,
Arke TG 2017)

13 BACT -1369F Bakteri Q-PCR - Forward primer CGG TGAATACGTTCYCGG  (Vigneron vd.,

2013; Suzuki

vd., 2000)
14 BACT -1492R Bakteri Q-PCR - Reverse primer GGW TAC CTT GTT ACGACT  (Vigneron vd.,
T 2013; Suzuki
vd., 2000)

15 SRB2 -649F Siilfat Rediikleyen Bakteri Q-PCR - Forward primer ACT TGA GTACCG GAGAGG  (Timmers vd.,
GA 2015)

16 SRB2 -808R Siilfat Rediikleyen Bakteri Q-PCR - Reverse primer CCT AGT GCC CAT CGT TTA (Timmers vd.,
GG 2015)

BULGULAR bollugunun Real-time PCR analiz sonuglari Sekil 2, 3 ve 4 ile

Cakalburnu Lagini'nde belirlenen 7 istasyondan elde
edilen sediment Orneklerinden, ekstrakte edilen toplam
genomik DNA'nin, Genel Arke (ARC), Metanojenik Arke
(MCRA), Anaerobik Metan Oksidasyonu yapan Arke (ANME 1,
ANME 2a, ANME 2c), Genel Bakteri (BAC) ve Silfat
indirgeyen Bakteriler (SRB2)in 16S rRNA genlerinin sayica

Tablo 2'de verilmistir.

Tablo 2'de Cakalburnu Lagiinli sedimentlerinde incelenen
mikrobiyal ~ bolluklarin  degerleri  belirtiimistir. ~ Bu
degerlendirmeye gore incelenen arke ve bakteri bolluklarin
maksimum degerleri sirasiyla 2,66x1010gen kopya sayisi/gr ve
3,89x107 gen kopya sayisi/gr olarak belirlenmis olup, bu
calismada lagin sedimentlerinde arkeal bollugun yogun
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olduju gorilmastir. ANME  gruplarni  kendi iginde  arkeal gruplar igin minimum deger 4,06x10% gen kopya
degderlendirildiginde, gruplarin bolluklar arasinda blylk bir  sayisi/gr iken bakteriyal gruplar i¢in bu sayr 2,18x104 gen
fark gozlenmemistir. Ayrica incelenen mikrobiyal bollukta  kopya sayisi/gr olarak tespit edilmistir.
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Sekil 2.  Cakalburnu Lagtini sedimentlerinin arke bollugu
Figure 2. Archeal abundance of Cakalburnu Lagoon sediments
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Sekil 3.  Cakalburnu Lagiinii sedimentlerinin bakteriyal bollugu
Figure 3. Bacterial abundance of Gakalburnu Lagoon sediments
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Sekil 4.  Cakalburnu Lagtini sedimentlerinin genel arke ve bakteri bollugunun karsilastirimasi
Figure 4. The comparison of general archaea and bacterial abundance of Gakalburnu Lagoon sediments

TARTISMA VE SONUG

Elde edilen sonuglara gére, sediment drnekleri arkeal ve
bakteriyal bolluk agisindan  degerlendirildiinde  ARC
(2,66x10'° gen kopya sayisi/gr), MCRA (1,60x106 gen kopya
sayisi/gr), BAC (3,89x107 gen kopya sayisi/igr) ve SRB2
(6,75x10° gen kopya sayisi/gr) gruplari icin en ylksek
degerlere sahip olan istasyonun, L7 no'lu istasyon oldugu
belirlenmistir. Bu istasyon laglin igerisinde sucul bitkilerin
yogun olarak bulundugu bir bdlgede olup, sediment yapisi
siyah renkli camur seklinde gdzlenmistir. Bu durumunda en
ylksek anaerobik sediment yapisi bu bdlgede tespit edilmistir
ve sucul bitkilerin varliginin silfat redikleyen bakteriyel
olusumu ile destekledigi dngdriilmektedir. ANME 2a ve ANME
1 gruplarl icin en yiiksek degerlerin 9,13x104 gen kopya
sayisi/gr ve 3,21x10° gen kopya sayisi/gr olarak elde edildigi

istasyonun L3, ANME 2c igin ise 1,93x10° gen kopya sayisi/gr
ile L2 istasyonu olarak belirlenmistir. L3 istasyonun laglnin
disinda bulunan deniz sedimentlerinde, L2 istasyonun ise
lagiin ile deniz baglantisinda bulunmasi ve sediment
yapilarinin (kumlu-cakilli) benzerlik géstermesi; ANME grubu
organizmalar igin denizel girdinin dnemli oldugunu isaret
etmektedir.

Ayrica, elde edilen verilere degerlendirildiginde; lagin
sedimetleri genel arke ve genel bakteri agisindan
karsilastirildi§inda; Sekil 4'te  de gorilebilecegi (izere
mikrobiyal bolluk agisindan Arke dizeyi, Bakterilerin yaklasik
104 kati (zerinde olup, sedimentteki baskin toplulugu
olusturmaktadir. Bu bakimdan lagln sedimentlerinin arkeal
profilinin belirlenmesi oldukga dnem tasimaktadir.

Tablo 2. Lagiin sedimentlerindeki Real-time PCR sonuglarinin minimum ve maksimum degerleri
Table 2. The minimum and maximum values of Real-time PCR results from lagoon sediments

Primerler Minimum Maksimum Ortalama Varyasyon Katsayisi
(gen kopya sayisi/gr*) (gen kopya sayisi/gr*) (gen kopya sayisi/gr*)
ARC 2,97 x 100 2,66 x 1010 1,29 x 1010 73,08
MCRA 7,70 x 103 1,60 x 108 2,58 x 108 229,30
ANME 2a 4,06 x 103 9,13 x 104 4,19 x104 76,66
ANME 2¢ 2,90 x 104 1,93 x 108 9,45 x 104 64,57
ANME 1 1,72 x 104 3,21 x 108 1,69 x 10° 76,39
BAC 9,05 x 108 3,89 x 107 8,24 x 108 165,29
SRB2 2,18 x 104 6,75 x 108 1,68 x 10° 148,13

* kuru a@irlik sediment
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Torres-Alvarado vd. (2016), La Mancha Lagund, Veracruz,
Meksika Korfezi'nde 2016 yilinda yaptigi benzer bir calismada,
kuru ve yagisli mevsimde metanojenik arke ve siilfat
redikleyen bakterilerin sayica bollugunu, gevresel etmenler
araciligiyla incelemistir. Sonuglarinda, kuru ve yagisli
mevsimlerde blylk degisiklikler tespit etmislerdir. Stilfat
redikleyen bakterilerin ve metanojenik arke, La Mancha Lagiin
sedimentlerinde organik maddenin mineralizasyonunda rol
oynadi§ini, kuru mevsimde (kapali giris) stilfat rediiklenmesi ve
yadisl mevsimde (aclk giris) ise metanojenezin 6n plana
ciktigini ortaya koymuslardir. Bu laglindeki yadis ve nehir
girdisindeki degisiklikler, sedimentlerdeki silfat redikleyen
bakterilerin ve metanojenik arke dinamiklerini diizenleyen ana
faktorler olan tuzluluk ve siilfat igerigini 6nemli dictide etkiledigi
yéninde goéris bildirmislerdir. Bizim c¢alismamizda yaz
aylarinda gerceklestiinden metanojenik arke ortalama
bollugu, stilfat rediikleyen bakterilerin ortalamasindan daha
yliksek olusu ile metanojenezin én plana ¢iktigini goriistin
desteklemektedir.

Obi vd. 2016 yilinda yaptiklarl bir diger galismada ise,
Nijerya’da bulunan Lagos Lagiini sedimentlerinde mikrobiyal
topluluklarin belirlenmesi agisindan incelenmistir. Mikrobiyal
topluluklar, lllumina sekanslama metoduna dayanarak 16S
rRNA genleri ile arastirdiklari bu calismada, toplam 565
bakteriyel operasyonel taksonomik birim (OTU) (amplikonlarin
% 97's) ve 17 arkeal OTU (amplikonlarin % 3'0)
tanimlanmistir. Apapa ve Eledu istasyonlarindan alinan
sedimentlerde mikrobiyal gesitlilik (tlr zenginligi) Ofin
topluluklarina  Helicobacteraceae  (Epsilonproteobacteria)
ailesine atanan tek bir OTUnun hakim oldugunu tespit
etmislerdir. Ofin sedimentlerinde, Epsilonproteobacteria kiigiik
bilesenleri kapsarken, biylk gruplar ise Apapa ve Eledu
sedimentlerinde Siyanobakteriler, Bacteroidetes ve Firmicutes
olarak belirlenmistir. Calismamizda bu gruplar genel bakteri
primeri kullanilarak degerlendirildiginden OTU sekanslar’ndaki
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