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KARADENĠZ DĠP SEDĠMENTĠNĠN AKTĠNOBAKTERĠ 

BĠYOÇEġĠTLĠLĠĞĠNĠN BELĠRLENMESĠ ve POLĠFAZĠK 

KARAKTERĠZASYONU 

ÖZET 

Bu çalıĢmada Karadeniz dip sedimentinin Actinobacteria biyoçeĢitliliğinin 

belirlenmesi ve olası yeni türlerin literatüre kazandırılması hedeflendi. 

Ordu ve Samsun sahillerininin farklı derinliklerden alınan sediment 

örneklerinden aktinomiset izolasyonu dilüsyon plak yöntemi ile gerçekleĢtirildi. 

Seçici izolasyon besiyeri olarak bazal mineral salts, M3, niĢasta-kazein, non-

sporulating, SM1, SM2, SM3 ve rafinoz-histidin agar kullanıldı. Farklı koloni 

morfolojileri dikkate alınarak seçilen izolatlar numaralandırılıp saflaĢtırılarak 

stoklandı. Genomik DNA‟ları izole edilen 93 izolatın 16S rRNA gen bölgesi PZR 

amplifikasyonları 27f ve 1525r evrensel primerleri ile, nükleotit dizileri ise altı farklı 

evrensel primer ile gerçekleĢtirildi. Filogenetik ağaçlar MEGA 5.2 yazılımı 

kullanılarak Neighbour Joining algoritması ile gerçekleĢtirildi. Filogenetik verilere 

göre 34 izolat Micromonospora, 28 izolat Streptomyces, 6 izolat 

Saccharomonospora, 5 izolat Verrucosispora, 5 izolat Nocardia, 5 izolat 

Nonomuraea, 4 izolat Actinomadura, 3 izolat Actinopolymorpha, 2 izolat 

Plantactinospora ve 1 izolat Microbispora cinsinin üyesi olarak belirlendi. 16S 

rRNA gen bölgesi nükleotit dizisine dayalı analizlere göre nükleotit farklılığı en 

yüksek Micromonospora cinsi üyesi 13 izolatın gyrB ve rpoB gen bölgelerinin 

analizleri yapıldı. Tüm izolatların 3-amino-5-hidroksibenzoik asit (AHBA) gen 

bölgesinin varlığı ilgili primerler ile belirlendi.16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi 

analizlerine göre nükleotit farklılığı yüksek olan izolatların ilgili tip türleri ile DNA-

DNA hibridizasyon testi yapılarak yeni bir tür oldukları belirlendi, fenotipik ve 

kemotaksonomik karakterizasyonları yapıldı. 

Bunlardan S1412 izolatı Streptomyces hoynatensis ve DS3030 izolatı ise 

Saccharomonospora amisosensis olarak isimlendirilerek literatüre kazandırıldı. 

Anahtar Kelimeler: AHBA genleri; 16S rRNA geni; gyrB geni; rpoB geni; 

Actinobacteria 
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DETERMINATION OF ACTINOBACTERIA BIODIVERSITY OF THE 

BLACKSEA DEEP SEDIMENTS andPOLYPHASIC CHARACTERIZATION 

ABSTRACT 

Identification of the biodiversity of Actinobacteria at deep-sea sediments in the 

Black Sea and addition of possible novel species to the literature were purposed in 

this study. 

Isolation of Actinomycetes from the samples of sediments collected from 

different depths of both Samsun and Ordu coasts was carried out by dilution plate 

assay. Basal mineral salts, M3, starch-casein, non-sporulating, SM1, SM2, SM3 and 

raffinose-histidine agar were used as components of selective isolation medium. 

Selected isolates regarding their different colony morphologies were numbered, 

purified and finally stored. PZR amplifiation of 16S rRNA gene locus of genomic 

DNA purified from 93 isolates was made using 27f and 1525r universal primers 

whilst 6 different universal primers were applied for nucleotide sequences. 

Phylogenetic trees were formed by Neighbour Joining Algorithm using MEGA 5.2 

software. Regarding to the phylogenetic data, 34 Micromonospora, 28 Streptomyces, 

6 Saccharomonospora, 5 Verrucosispora, 5 Nocardia, 5 Nonomuraea, 4 

Actinomadura, 3 Actinopolymorpha, 2 Plantactinospora and 1 Microbispora genus 

members were identified from those isolates. Gene regions including rpoB and gyrB 

were analysed in 13 isolates that are members of Micromonospora genus with the 

highest nucleotide differences determined by analysis of 16S rRNA gene 

locusregarding nucleotide sequence. The presence of 3-amino-5-hydroxybenzoic 

acid (AHBA) gene region in these isolates was determined by using relevant primers. 

Isolates revealing high level of differences in nucleotide sequence of 16S rRNA gene 

locus were determined to be members of novel species by DNA-DNA hybridisation 

test analysis of these isolates with relevant type of species. In addition, these isolate 

were charecterised by phenotypic and chemotaxonomic analyses. 

To conclude S1412 and DS3030 isolates have been newly imparted to the 

literature with name of Streptomyces hoynatensis S1412
T 

and Saccharomonospora 

amisosensis DS3030
T
, respectively. 

Key Words: AHBA genes; 16S rRNA gene; gyrB gene; rpoB gene; Actinobacteria. 
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1. GĠRĠġ 

Actinobacteria üyeleri,Actinomycetales ordosuna ait, Gram pozitif, sporlu 

bakterilerdir (Goodfellow ve diğ., 1988). Çoğu biyoaktif bileĢiklerin üreticisi olan 

Actinobacteria üyeleri mikroorganizmaların önemli bir grubunu oluĢturmaktadır. Bu 

grubun üyeleri baĢta antibiyotikler olmak üzere (Berdy, 2005; Strohl, 2004) 

antitümör ajanlar (Cragg ve diğ., 2005), bağıĢıklık sistemini baskılayıcı ajanlar 

(Mann, 2001), enzimler v.b. gibi biyoaktif sekonder metabolitlerin yaklaĢık 

yarısından fazlasını üretmektedirler (Berdy, 2005). Actinobacteria üyelerinin 

biyoteknolojik öneminden dolayı, ilaç tarama programları son 50 yıldır genellikle 

karasal kaynaklardan yeni aktinomisetlerin izolasyonu üzerine yoğunlaĢmıĢtır. Son 

zamanlarda, bilinen bileĢiklerin tekrar tekrar izole edilmesi ile karasal 

aktinomisetlerden yeni bileĢiklerin keĢif oranı azalmıĢ, yeni biyoaktif bileĢiklerin 

keĢfi için son yıllarda deniz dip sedimenti gibi keĢfedilmemiĢ habitatlara 

yönelinmiĢtir (Fenical ve diğ., 1999). 

Karasal ortamlarda, geniĢ bir canlı çeĢitliliği olsa da, okyanus ve denizlerdeki 

biyoçeĢitlilik nisbeten daha fazladır (Donia ve Hamann, 2003). Dünya gezegeninin 

% 70‟inden ve bütün biyosferin % 95‟inden daha fazlasını kapsamakta olan denizel 

ortam olağanüstü bir biyoçeĢitlilik içermektedir (Qasim, 1999). Mikrobiyal 

biyoçeĢitlilik, yenilikçi biyoteknoloji için değerli bir kaynak olan yeni kimyasalların 

sonsuz bir havuzunu oluĢturmaktadır (Berdy 2005; Fenical ve Jensen 2006). Denizel 

aktinomisetlerin yaĢam koĢulları, aĢırı yüksek basınca (maksimum ~1100 atmosfer), 

derin deniz zemininde 0 °C‟den daha düĢük sıcaklığa, anaerobik ve yüksek asidik 

koĢullara (pH: 2.8) uyum sağlamıĢtır. Bu durum aynı zamanda deniz 

aktinomisetlerinin genetik ve metabolik çeĢitliliklerini de yansıtmaktadır (Magarvey 

ve diğ., 2004; Jensen ve diğ., 2005a). 

Çok sayıda aktinomiset, deniz kaynaklarından izole edilmektedir. Fakat hala bu 

suĢların tamamen denizel habitatlara mı özgü yoksa denize yakın karalardan yıkanan 

toprak kaynaklarından gelen dirençli sporlar halinde mi bulunduğu ile ilgili bazı 

tartıĢmalar bulunmaktadır. Ġzole edilen suĢların çoğunun yüksek tuzluluk Ģartları, 
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düĢük sıcaklık ve yüksek basınç altında yaĢamaya adapte olduğu açık bir Ģekilde 

bilinmektedir. Yapılan son çalıĢmalar, bazı Actinobacteria kladlarının metabolik 

olarak denizel çevrelerde aktif olduğu kanıtlanmıĢ ve bunlar gerçek denizel türler 

olarak rapor edilmiĢtir (Feidler ve diğ., 2005). 

AraĢtırmacılar, insan patojenleriyle mücadele ve mevcut farmakolojik 

bileĢiklerden farklı bileĢikler için yeni habitatları araĢtırmaya baĢlamıĢlardır. Bu 

habitatlardan okyanus zemini son yıllarda birçok benzersiz aktinomisetin izolasyonu 

için kaynak oluĢturmuĢtur (Jensen ve diğ., 2005b; Fenical ve Jensen, 2006). 

Aktinomisetler okyanus boyunca geniĢ dağılım göstermekte, gelgitler arasında 

oluĢan zonlardan (Goodfellow ve Williams, 1983), deniz suyundan (Ramesh ve diğ., 

2006; Ramesh ve Mathivanan, 2009), hayvanlar(Ramesh ve Mathivanan, 2009) ve 

bitkilerden (Castillo ve diğ., 2005), süngerlerden (Zhang ve diğ., 2008; Sun ve diğ., 

2010) ve okyanus sedimentinden (Jensen ve diğ., 2005b; Das ve diğ. 2008; 

Thornburg ve diğ., 2010; Xiao ve diğ., 2011) izole edilebilmektedirler. Nadir deniz 

aktinomisetlerinin bazıları, karasal kökenli aktinomisetlerden farklı olarak geliĢim 

için deniz suyuna ihtiyaç duymaktadır (Maldonado ve diğ., 2005; Jensen ve diğ., 

2005b; Jensen ve Mafnas, 2006). Denizel çevrelerde aktinomisetlerin bu tür eĢsiz 

adaptasyon özelliği (Maldonado ve diğ., 2005; Jensen ve diğ., 2005b, 2007), yeni 

türlerinkeĢfi ve farmasötik açıdan önemli bileĢiklerin umut verici bir kaynağı 

olmasını sağlamıĢtır (Fenical ve Jensen, 2006). Bu umutlara rağmen, günümüz deniz 

aktinomisetleri çok az çalıĢılmıĢ ve bunların küçük bir kısmının metabolit profilleri 

incelenmiĢtir (Lam, 2006; Bull ve Stach, 2007). Denizel çevre koĢulları karasal çevre 

koĢullarından farklı olduğu için (Carte, 1996; Kijjoa ve Sawangwong, 2004), deniz 

aktinomisetleri karasal aktinomisetlerden farklı karakteristiklere sahiptir ve bu 

yüzden biyoaktif bileĢik ve antibiyotikleri üretebilmektedirler (Ellaiah ve Reddy, 

1987; Ramesh ve Mathivanan, 2009). Günümüze kadar yapılan araĢtırmalar bu 

hipotezi desteklemiĢ ve deniz aktinomisetlerinin farklı sekonder metabolitleri ürettiği 

gösterilmiĢtir (Lam, 2006; Fenical ve Jensen, 2006). Bu metabolitlerin çoğunun yeni 

biyolojik aktiviteleri belirlenmiĢ ve aynı zamanda da terapötik ajanlar olarak 

geliĢtirilebilme potansiyelleri deçalıĢılmıĢtır (Feling ve diğ., 2003; Maldonado ve 

diğ., 2005). 
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Bu çalıĢmanın amaçları; 

 

 Karadeniz‟in farklı derinliklerinden alınan sediment örneklerinden kültüre 

edilebilir aktinomiset üyelerinin seçici izolasyon besiyerleri ile izole edilmesi 

ve aktinomiset biyoçeĢitliliğinin belirlenmesi, 

 Ġzole edilen aktinomiset üyelerinin genotipik, fenotipik ve kemotaksonomik 

yöntemler kullanılarak karakterize edilmesi, 

 Ġzole edilen suĢların antimikrobiyal aktivitelerinin belirlenmesi, 

 3-amino-5-hydroksibenzoik asit (AHBA) antibiyotik gen kümesine sahip olan 

izolatların belirlenmesi, 

 Polifazik metotlar ile yeni türlerin belirlenmesi, isimlendirilerek literatüre 

kazandırılması, 

 Türler arası iliĢkilerin açıklanmasında 16S rRNA gen bölgesinin yetersiz 

olduğu Micromonospora cinsi üyelerinin gyrB ve rpoB gen bölgesi nükleotit 

dizi analizlerinin gerçekleĢtirilmesidir. 
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2. GENEL BĠLGĠLER 

2.1 Karadeniz’in Genel Özellikleri 

Karadeniz, 40° 50′ güney ile 46° 32′ kuzey boylamları ve 27° 27′ batı ile 41° 42′ 

doğu enlemleri arasında yer almaktadır. Güneydoğu‟da Doğu Karadeniz dağları, 

Kuzeydoğu‟da ise Kafkas dağları ile çevrilmiĢtir. Güneybatı‟da Ġstanbul Boğazı, 

Marmara Denizi, Çanakkale Boğazı ile Ege Denizi ve Akdeniz‟e Kuzey‟de ise Kerç 

Boğazı ile Azak Denizi‟ne bağlanmıĢtır (BaĢar, 1996; URL-1). 

 

ġekil 2.1. Genel Karadeniz haritası (URL-1) 

Ortalama derinliği 1271 m, maksimum derinliği 2245 m olan ve yarı kapalı bir 

iç deniz özelliğine sahip Karadeniz‟in yüzey alanı 423 000 km², hacmi 537 000 

km³‟tür. BelirtilmiĢ olan bu hacmin sadece 68847 km
3
‟lük kısmında O2 

bulunmaktadır (FAO, 1985). Bir zamanlar tatlı su özelliğinde olan Karadeniz, % 3,6 

tuzluluktaki Akdeniz kökenli suların giriĢiyle bugünkü tuzluluk değerine ulaĢmıĢtır. 

Tuzluluk derecesi her ne kadar Karadeniz‟de düĢük olsa da en yüksek tuzluluk 

değerleri, orta kesimlerde yaklaĢık % 1,8, akarsuların denize ulaĢtığı kesimlerde ise 

yüzey tuzluluğu %0,4-0,5 olabilmektedir. 
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Karadeniz‟de yüzey suyu sıcaklığı mevsimsel ve yerel değiĢimler 

göstermektedir. KıĢın (ġubat-Mart) ortalama su sıcaklığı tüm Karadeniz‟de 6-7 

°C‟ye kadar düĢerken; güney kesimlerinde 8-9 °C, kuzey kesimlerinde ise 2-3 °C‟dir. 

Yaz aylarında (Temmuz-Ağustos) ise ortalama 20-22 °C olan yüzey suyu sıcaklığı, 

doğu ve güney kıyılarında 24-25 °C‟ye kadar yükselmektedir (BalkaĢ, 1990). 

Karadeniz‟i diğer denizlerimizden ayrıcalıklı kılan en önemli özelliği, 

yüzeydeki oksijenli tabakanın altındaki derin dip sularının sürekli oksijensiz olması 

ve tabana doğru artan yüksek deriĢimlerde hidrojensülfür içermesidir (Yılmaz, 

2002).Karadeniz dünya denizleri içerisinde iki tabakalı hidrolojik yapı göstermesi 

nedeniyle oldukça önemli bir konuma sahiptir. Oksijen değeri az olan suların 

Karadeniz‟e giriĢi ve sürekli haloklin tabakalaĢması ile kısıtlanan vertikal karıĢımı 

sonucu 150 metreden itibaren oksijensiz bir ortam oluĢmaktadır(ġekil 2.2). Bu 

ortamdaki anaerobik bakterilerde organik maddeleri parçalayarak hidrojensülfür 

gazının çıkmasına sebep olmaktadır.  

 

ġekil 2.2. Karadeniz dip yapısı (Özcan, 2005) 
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2.2 Actinobacteria 

Actinomycete ismi Actinomycetales ordosunun filamentli üyelerini ifade etmek için 

yaygın olarak kullanılmaktaydı, ancak bu kullanım son yıllarda yaygınlığını 

kaybetmeye baĢlamıĢ ve actinomycete yerine Actinobacteria ismi daha fazla 

kullanılmaya baĢlanmıĢtır (Ward ve Bora, 2006). Actinomycete kelimesi 

Yunanca‟dan türetilmiĢtir, „„ıĢın-fungus‟‟ları anlamındadır ve funguslarla bu 

bakterilerin tarihsel karıĢıklığı, morfolojilerindeki yakın benzerlikten 

kaynaklanmıĢtır (Lechevalier ve Lechevalier, 1981). 

Aktinomisetler farklı bir grup olmasına rağmen çok sayıda özelliği paylaĢarak 

genellikle Gram-pozitif, dallanmıĢ filamentli hiflere sahip aerobik bakteriler olarak 

tanımlanmaktadır. Bu dallanmıĢ filamentöz hifler ya stabildirler ya da daha küçük alt 

birimlere ayrılabilir ve aseksüel sporlar oluĢtururlar (Lechevalier ve Lechevalier, 

1981; Prescott ve diğ., 2002b). Çok sayıda aktinomiset konidia ya da konidiaspor 

olarak bilinen sporları taĢıyan aerial miselyumlardan oluĢmaktadır. Sporangiospor 

olarak adlandırılan bu sporlar filamentlerin sonunda ya da sporangianın içinde yer 

almaktadır (Prescott ve diğ., 2002b). Filogenetik olarak diğer beĢ ordo ile birlikte 

(Acidimicrobiales, Bifidobacteriales, Coriobacteriales, Rubrobacterales 

veEuzebyales)Actinomycetales ordosu Actinobacteria sınıfına aittir (Kurahashi ve 

diğ., 2010). Tüm aktinobakteriyel genomlar yüksek G+C içeriği (% 50‟nin üzerinde) 

ile karakteristiktir (Stackebrandt ve diğ., 1997; Prescott ve diğ., 2002b). 

Actinomycetales ordosunun 13 alt-ordosu ve 42 familyası vardır (Zhi ve diğ., 2009).  

Aktinomisetler hem deniz hemde toprak habitatlarında geniĢ bir dağılım 

göstermektedir (Lechevalier ve Lechevalier, 1981; Goodfellow ve Williams, 1983; 

Prescott ve diğ., 2002b). Bu organizmalar coğrafik lokasyonların yanı sıra çok çeĢitli 

sıcaklık, pH, tuzluluk ve basınca sahip kaynaklardanda izole edilmiĢlerdir. Üstelik 

aktinomisetler doğada simbiyotik ve endofitik yaĢabilmektedir, sağlıklı bitki 

dokularından (Hasegawa ve diğ., 2006; Ryan ve diğ., 2008), çeĢitli karınca türlerinin 

sindirim sistemlerinden (Watanabe ve diğ., 2003; Kurtböke ve French, 2007) ve bir 

çok böcek türünün salgı bezlerinden (Kaltenpoth ve diğ., 2006) izolatlar elde 

edilmiĢtir. Aktinomisetlerin deniz süngerinin çeĢitli türlerinden (Zhang ve diğ., 2006; 

Gandhimathi ve diğ., 2008; Xin ve diğ., 2008) ve kirpi balığının organlarından da 

izolasyonları gerçekleĢtirilmiĢtir (Wu ve diğ., 2005). 
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Aktinomisetler medikal ve endüstriyel açıdan da oldukça önemlidirler. 

Antibiyotik ve kullanılabilir enzimleri içeren çok çeĢitli sekonder metabolit 

üretmelerinin yanı sıra, bitkilerde, hayvanlarda ve insanlarda çeĢitli hastalıklara da 

sebep olabilirler. Aktinomisetler suların arıtılma iĢleminde, aktif çamurda 

bulunabilirler ve ftalat esterlerin ortadan kaldırılmasında, çökelmenin önlenmesinde, 

demülsifikasyonun (emülsiyonun ayrılmasına yardımcı olma) gerçekleĢtirilmesinde 

rol alırlar. Fakat aynı zamanda boruları tıkayan yoğun köpüklerin oluĢmasından da 

sorumludurlar. (Lechevalier ve Lechevalier, 1981; Goodfellow ve Williams, 1983; 

Prescott ve diğ., 2002b).  

2.2.1Actinobacteria’nın önemi 

Doğada geniĢ dağılım gösteren ve önemli ekolojik rollere sahip olan Actinobacteria 

üyeleri saprofitik özelliklerinden dolayı çeĢitli organik bileĢikleri parçalayarak 

ayrıĢtırırlar ve besin döngüsüne yardımcı olurlar (Lechevalier ve Lechevalier, 1981; 

Goodfellow ve Williams, 1983; Mincer ve diğ., 2002; Prescott ve diğ., 2002b; 

González ve diğ., 2005; Hasegawa ve diğ., 2006). Topraktaki Actinobacteria 

üyelerinin rolü üzerine geniĢ ölçüde çalıĢmalar yapılmıĢ olup selüloz, kitin, 

hemiselüloz, keratin, lignin, lignoselüloz ve pektin gibi kompleks organik 

materyallerin parçalanmasında önemli rol oynadıkları görülmüĢtür. Ayrıca petrol, 

hidrokarbon, pestisit ve herbisit gibi çoğu bileĢiklerin ortadan kaldırılmasına 

yardımcı olarak toprakta sadece ayrıĢtırmada değil, arıtmada da görev almaktadırlar 

(Goodfellow ve Williams, 1983; Mincer ve diğ., 2002; González ve diğ., 2005; 

Jayasinghe ve Parkinson, 2008).Actinobacteria üyelerinin topraktaki patojenik 

funguslar üzerinde antagonistik etki gösterdiği belirlenmiĢ (Jayasinghe ve Parkinson, 

2008) ve böylece potansiyel olarak Actinobacteria üyelerinin bitkilerin patojenik 

fungal infeksiyonunun engellemesinde yardımcı olduğu bulunmuĢtur (Goodfellow ve 

Williams, 1983). Ayrıca birçok Actinobacteria üyesinin endofitik olarak bitkinin iç 

dokularına kolonize olup bitkilerle yakın iliĢki kurduğu ve bitkiye pek çok yararının 

olduğu belirlenmiĢtir (Coombs ve Franco, 2003; Hasegawa ve diğ., 2006; Ryan ve 

diğ., 2008). Endofitik türlerin çoğu konak bitkiye önemli sekonder metabolitler 

üreterek avantaj sağlamaktadır. Bu sekonder metabolitler, mikroorganizma ve böcek 

öldürücü molekülleri (Coombs ve Franco, 2003; Hasegawa ve diğ., 2006), bitki 

büyümesi düzenleyicileri (Hasegawa ve diğ., 2006; Ryan ve diğ., 2008) ya da temel 

vitaminleri içerebilmektedir (Ryan ve diğ., 2008). Kolay bir Ģekilde bitki hücreleri 
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arasındaki boĢlukları doldurarak endofitleri azaltarak ya da patojenler tarafından 

oluĢturulan hücreyi uzaklaĢtırarak enfeksiyonu önlemektedirler. Alternatif olarak 

Actinobacteria üyeleri nitrat ve fosfat gibi mineral ve besin döngüsünün 

geliĢtirilmesi ve alımının arttırılmasında yardımcı olmaktadır (Ryan ve diğ., 2008). 

Actinobacteria üyeleri aynı zamanda likenlerin bir bileĢeni olarak bulunabilmektedir. 

Burada fungus, yeĢil alg ve siyanobakterileri kapsayan baĢka organizmalarla 

simbiyotik iliĢkinin bir parçasını oluĢturmaktadırlar (González ve diğ., 2005). 

Actinobacteria üyeleriyle simbiyotik iliĢki oluĢturan pek çok farklı bitkiler 

olduğu gibi, çok farklı böcek türlerininde Actinobacteria üyeleriyle simbiyotik iliĢki 

oluĢturduğu bilinmektedir. Muhtemelen buna verilebilecek en iyi bilinen örnek 

Actinobacteria türleri ve yaprak kesen karıncalar arasındaki iliĢkidir. Karıncalar 

tütün yapraklarını fungusların özel türlerini geliĢtirmek için substrat olarak 

kullanmaktadır. Karıncalar fungal ortamların geliĢimini desteklemekte, patojen 

yayılımını önlemek için aynı zamanda antifungal antibiyotikler üreten mutualistik bir 

Actinobacteria üyesini de geliĢtirerek onların yiyecek kaynağının ortadan 

kaldırılmasını ve patojenler tarafından enfeksiyonunu önlemektedir. Karıncalar tek 

bir aktinobakteriyel suĢu (genellikle Pseudonocardia cinsine ait olan) kütikülaları 

üzerindeki yapılarda, diĢi karıncalar aracılığıyla aile kolonilerinden vertikal olarak 

transfer etmektedirler (Zhang ve diğ., 2007). Avrupa yaban arıları Streptomyces 

türlerinden yavrularının kozalarını bakteriyal ve fungal enfeksiyondan korumak 

amacıyla yararlanmaktadır. Streptomyces türleri diĢilerin özelleĢmiĢ antennal salgı 

bezlerinde geliĢirler ve kan hücrelerine salgılanırlar (Kaltenpoth ve diğ., 2006). 

Actinobacteria ile mutualistik bir yaĢam gösteren farklı bir böcek türü olan beyaz 

karıncalar, bağırsaklarında absorblayıcı epitelyumlarla bir arada olan Actinobacteria 

üyelerini içerdiği belirlenmiĢtir. Bu Actinobacteria üyeleri beyaz karıncaların temel 

yiyecek kaynağını oluĢturan odunu degrede edebilme yeteneğine sahiptir (Watanabe 

ve diğ., 2003; Kurtböke ve French, 2007).  

Karasal ortamlarda yaĢayan Actinobacteria üyeleri gibi, akuatik Actinobacteria 

üyeleri de hem denizel çevrelerde hemde tatlı sularda besin döngüsünde önemli rol 

oynamaktadır. Actinobacteria üyeleri lignin, kitin, selüloz ve alginatların 

degredasyonunda rol oynayarak mikrofloranın tamamlayıcı bir parçasını 

oluĢturmaktadırlar. Ayrıca yağların ve diğer hidrokarbon kontaminantlarının 

ayrıĢtırılmasının yanısıra su altındaki bitki köklerinin çürümesini olumsuz yönde 

etkilemektedirler (Goodfellow ve Williams, 1983). Okyanuslardaki Actinobacteria 
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üyelerinin ekosistemin büyük bir bölümünü oluĢturduğu bilinmektedir. 

Actinobacteria üyeleri deniz yüzey mikroflorasından sünger gibi diğer deniz 

hayvanlarının yanısıra sedimentlerde, su kolonlarında ve serbest yüzen deniz 

organizmalarıyla ortak yaĢayanlara kadar çok geniĢ ekosistemlerde dağılım 

gösterdiği bilinmektedir (Lam, 2006; Ward ve Bora, 2006). Tetradoksin, kirpi 

balığının (Fugu rubripes) organlarında bulunmuĢtur ve bu antibiyotiğin balığın 

organlarında simbiyotik olarak yaĢayan bir Actinobacteria tarafından üretildiği 

belirlenmiĢtir (Wu ve diğ., 2005). Benzer Ģekilde, deniz süngerleri tarafından üretilen 

sekonder metabolitlerin bir çoğunun süngerlerin % 40 ile % 60 arasında biyokütle 

hacimlerinin simbiyotik bakterileri içermesi nedeniyle günümüzde bu sekonder 

metabolitlerin bir çoğunun aktinobakteriyal orijinli olduğu düĢünülmektedir (Ward 

ve Bora, 2006; Zhang ve diğ., 2006; Gandhimathi ve diğ., 2008; Xin ve diğ., 2008). 

Actinobacteria üyelerinin aynı zamanda hem su hemde kanalizasyon borularındaki 

lastik contalara ve büyük odun depolarına zarar verdiğidetespit edilmiĢtir 

(Lechevalier ve Lechevalier, 1981; Goodfellow ve Williams, 1983).  

Filamentli Actinobacteria üyelerinin en iyi bilinen karakteristik özelliği baĢta 

antibiyotikler olmak üzere, sekonder metabolitlerin geniĢ bir bölümünü üretme 

potansiyeline sahip olduğudur. Günümüzde piyasadaki antibiyotiklerin büyük bir 

çoğunluğunun aktinobakteriyal orijinli olduğu bilinmektedir (Lazzarini ve diğ., 2000; 

Mincer ve diğ., 2002; Prescott ve diğ., 2002b). En fazla antibiyotik üreticisi olarak 

Streptomyces cinsinin üyeleri bilinmekte ve sekonder metabolitlerin yarısından 

fazlasını üretmektedirler (Anderson ve Wellington, 2001; Watve ve diğ., 2001; Busti 

ve diğ., 2006; Marinelli, 2009). Nadir Actinomycetes olarak isimlendirilenlerin, 

antimikrobiyallerin % 16‟sını ürettikleri belirlenmiĢtir(Lazzarini ve diğ., 2000). 

Nadir olarak isimlendirilen cinslerin daha az tanımlanan cinsler olduğu 

düĢünülmekte ve bunlara örnek Actinomadura, Actinoplanes, Amycolatopsis, 

Dactylosporangium, Kibdelosporangium, Microbispora, Micromonospora, 

Planobispora, Planomonospora ve Streptosporangium verilebilir ancak bunlarla 

sınırlı değildir (Lazzarini ve diğ., 2000). Streptomyces cinsinin anti-infektif üretme 

yeteneğine Micromonosporaceae (esas olarak Micromonospora ve Actinoplanes), 

Pseudonocardiaceae (esas olarak Amycolatopsis, Saccharopolyspora ve 

Saccharothrix), Thermomonosporaceae (esas olarak Actinomadura), Nocardiaceae 

ve Streptosporangiaceae (esas olarak Streptosporangium) familyalarındaki 

suĢlarında sahip olduğu bilinmektedir (Lazzarini ve diğ., 2000). Actinobacteria 
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üyeleri vitaminler, endüstriyel olarak yararlı enzimler ve pigmentlerin yanı sıra 

antikanser ilaçları, bağıĢıklık sistemini baskılayıcı ajanları içeren diğer sekonder 

metabolitleri de üretmektedirler. Çizelge 2.1‟de Actinobacteria üyeleri tarafından 

üretilen yararlı sekonder metabolitlerin bazıları listelenmiĢtir.  

Actinobacteria üyeleri çok sayıda antimikrobiyal bileĢikleri üretmelerinin 

yanısıra insanlar, hayvanlar ve bitkilerde hastalığa neden olarak zararlı da 

olabilmektedirler. Bazıları belirli hastalıkların etkeni iken, bir çok tür sadece fırsatçı 

patojendir. Aktinomikozis, allerjik pnömoniler, cüzzam, mycetoma, nokardiyozis, 

paratüberküloz, streptothricosis ve tüberküloz (TB) gibi insan hastalıklarına bazı 

Actinobacteria türlerinin sebep olduğu bilinmektedir (Kutzner, 1981; Lechevalier ve 

Lechevalier, 1981; Goodfellow ve Williams, 1983; Williams ve diğ., 1989; Chun ve 

Goodfellow, 1995; Prescott ve diğ., 2002b). Toprak çürümesi, solma ve yaprak 

lekesinin yanısıra diğer kök bitkileri ve patates uyuzunun oluĢumu bazı 

Actinobacteria türlerinin neden olduğu bitki hastalıklarıdır (Kutzner, 1981; 

Lechevalier ve Lechevalier, 1981; Goodfellow ve Williams, 1983; Williams ve diğ., 

1989; Coombs ve Franco, 2003; Hasegawa ve diğ., 2006). 
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Çizelge 2.1. Actinobacteria tarafından üretilen biyoaktif sekonder metabolitler 

 

a-Diyabet tedavisinde kullanılan bağırsak glukozidaz inhibitör; b- Parazit solucanların tedavisinde kullanılan; c- β-laktamaz inhibitörleri; d- Endüstriyel olarak kullanılan 

enzimlerin çok önemli gruplarından biri; e- Endüstriyel olarak bir gıda katkı maddesi ve iĢleme maddesi olarak kullanılan enzim

Molekül BileĢik Sınıfı Üretici Mikroorganizmalar Referans 

Akarboz Enzim inhibitörü
a
 Actinoplanes sp.  Demain, 2000 

Klavulanik asit Enzim inhibitörü
c
 Streptomyces clavuligerus Marinelli, 2009 

Proteazlar Enzim
d
 Nocardiopsis spp.  Mehta ve diğ., 2006 

Ksilanaz  Enzim
e
 Streptomyces spp. ve Beg ve diğ., 2001 

  Thermomonospora curvata  

Proksimisin A  Antitümör Verrucosispora spp. Williams, 2008 

Salinisporamide A Antitümör Salinispora tropica Lam., 2006; Williams, 2008 

Aktinomisin Poliketit antibiyotik Streptomyces spp. Marinelli, 2009 

Octakosamicin Poliketit antifungal Amycolatopsis azurea  Wink ve diğ., 2003 

Gentamisin  Aminoglikozid antibiyotik Micromonospora echinospora, Cross, 1981;  

  Micromonospora purpurea ve Wagman ve Weinstein, 1980 

  Micromonospora sagamiensis  

Eritromisin Makrolit antibiyotik Saccharopolyspora erythraea Pelaéz, 2006 

Rifamisin Ansamisin antibiyotik Amycolatopsis mediterranei, Bala ve diğ., 2004; 

  Amycolatopsis rifamycinica ve  

  Amycolatopsis sulphurea  

Vankomisin Glikopeptit antibiyotik Amycolatopsis orientalis Pelaéz, 2006; Wink ve diğ., 2003 

Vitamin B12 (cyanocobalamin) Vitamin Propionibacterium shermanii Demain, 2000 

Tacrolimus Ġmmunosupressif Streptomyces tsukubaensis Kino ve diğ., 1987 

   Tanaka ve diğ., 1997a 

Dethimisin Ġmmunosupressif Amycolatopsis japonica Wink ve diğ., 2003 

Avermektin Antihelmintikler
b
 Streptomyces spp. Demain, 2000 
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2.3 Denizel Aktinomisetler 

Toplam deniz yüzeyinin sadece % 7-8‟i kıyısal alanlardır ve geriye kalan ve su ile 

kaplı derin denizlerin, % 60‟ı 2000 m‟den daha derindir (Das ve diğ., 2006). Derin 

denizler yüksek basınç, düĢük sıcaklık, ıĢık eksikliği, değiĢken tuzluluk ve oksijen 

konsantrasyonu ile eĢsiz ekstrem çevreler olarak karakterize edilmektedirler (Bull ve 

diğ., 2000). Derin deniz alanı coğrafik olarak geniĢ olmasına rağmen, mikrobiyal 

çeĢitlilik üzerine bilimsel bilgi ve araĢtırmalar yetersizdir (Das ve diğ., 2006). Ancak, 

yeni antibiyotiklerin keĢfi için yeni mikroorganizmaların kaynağı olarak iyi bir çevre 

olduğu bilinmektedir (Bull ve diğ., 2000). Aktinomisetler denizel çevrelere spor 

formunda karalardan yıkanarak mı geldi yoksa denizel çevrelerde metabolik olarak 

aktif miydi sorusu hala tartıĢılmaktadır. Son zamanlardaki çalıĢmalar, okyanuslarda 

okyanusa özgü deniz aktinomisetlerinin kesin olarak var olduğunu göstermiĢtir 

(Ward ve Bora, 2006). Bunlar Dietzia, Rhodococcus (Nesterenko ve diğ., 1982; 

Helmke ve Weyland, 1984; Rainey ve diğ., 1995; Heald ve diğ., 2001), Streptomyces 

(Moran ve diğ., 1995) ve yeni tanımlanan cinslerSalinispora(Mincer ve diğ., 2005; 

Jensen ve diğ., 2005a; Maldonado ve diğ., 2005) ve Marinispora üyelerini 

kapsamaktadır(Jensen ve diğ., 2005a; Kwon ve diğ., 2006). Son iki cins geliĢim için 

deniz suyuna ihtiyaç duyar ve deniz kemotip iĢareti taĢır; ve aynı zamanda zorunlu 

tuza gereksinimi olan Aeromicrobium marinum‟u da(Bruns ve diğ., 2003) 

içermektedir. Son zamanlarda karakterize edilen bir diğer cins, Salinibacterium 

cinsidir. Bu cins % 10 NaCl‟yi tolere edebilmekte fakat geliĢim için tuza gereksinim 

duymamaktadır (Han ve diğ., 2003). Son zamanlarda rapor edilen Verrucosispora 

AB-18-032 suĢu (Riedlinger ve diğ., 2004) denize özgü aktinomiset olarak 

karakterize edilmektedir. Bu türlerin bazılarının Ģimdilerde klinik çalıĢmalarda 

potansiyel antikanser ajanları olarak bilinen salinosporamid gibi eĢsiz bileĢikler 

ürettiği bulunmuĢtur (Feling ve diğ., 2003). 

 Aktinomisetler denizel çevrelerin mikrobiyal topluluklarının etkin ve stabil 

formlarıdır (Jensen ve diğ., 2005 a,b) ve çeĢitli deniz ekosistemlerinde kalıcı 

popülasyonlar oluĢturmaktadırlar (Das ve diğ., 2006). Yeni deniz aktinomiset 

taksonlarının keĢfi aynı zamanda benzersiz metabolik aktivitelerinin keĢfini 

desağlanmıĢtır (Fenical ve Jensen, 2006). Aktinomisetlerin farklı habitatlarda sabit 
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popülasyonlar oluĢturma yeteneği ve çeĢitli biyolojik aktiviteleri ile yeni bileĢikler 

üretmeleri (Magarvey ve diğ., 2004; Jensen ve diğ., 2005a, 2007; Lam, 2006; 

Prudhomme ve diğ., 2008; Olano ve diğ., 2009; Asolkar ve diğ., 2010; Rahman ve 

diğ., 2010) açıkça göstermektedir ki,denize özgü aktinomisetlerin denizel 

çevrelerdeki varlığı yeni sekonder metabolitlerin keĢfi için çok önemlidir. 

2.3.1 Denizel çevrelerde aktinomisetlerin rolü 

Aktinomisetlerin antibiyotik üretimi dıĢında denizel çevrelerde büyük bir rolü 

bulunmaktadır (Das ve diğ., 2006). ÇeĢitli materyallerin dönüĢümü ve degredasyonu 

bazı mikroorganizmaların enzimatik aktivitesiyle devam eden bir süreçtir (Jensen ve 

diğ., 2005a; Lam, 2006). Belirli bir enzim üreten mikroorganizmaların artıĢının ya da 

azalmasının çevre Ģartlarını ve doğal substrat konsantrasyonunu etkilediği tahmin 

edilmektedir (Ramesh ve Mathivanan, 2009). Deniz aktinomisetlerinin selülotik 

aktiviteleri, Chandramohan ve diğ. (1972), endüstriyel olarak önemli çeĢitli enzim 

üreten aktinomisetler ile kitinolitik aktinomisetler ise Pisano ve diğ., (1992) 

tarafından rapor edilmiĢtir (Ramesh ve Mathivanan, 2009). Aktinomisetlerin aynı 

zamanda organik bileĢiklerin geri dönüĢüm ve bozulmasına katkı sağladığı rapor 

edilmiĢtir (Goodfellow ve Haynes, 1984). Ayrıca, organik maddelerin 

mineralizasyonunda, mineral besinlerin immobilizasyonunda, nitrojen 

fiksasyonunda, fizyolojik parametrelerin geliĢtirilmesinde ve çevresel korumada 

önemli rol oynamaktadırlar (Goodfellow ve Williams, 1983). 

2.3.2 Denizel çevrelerde bulunan aktinomisetler 

Hafif asidik koĢullar nötral sulardan daha büyük bir biyoçeĢitlilik gösterme 

eğilimindedir (Goodfellow ve Williams, 1983; Ramesh ve Mathivanan, 2009). 

Yapılan birçok çalıĢmada deniz sedimentlerinden aktinomisetler izole 

edilmiĢ(Barcina ve diğ., 1987). Lechevalier ve Lechevalier (1970a) denizel 

habitatlardan kimyasal içeriğine bağlı olarak 32 cins tanımlamıĢtır. Yapılan güncel 

değerlendirmelerde denizel çevrelerden Micromonospora (Bull ve diğ., 2005), 

Streptomyces (Moran ve diğ., 1995), Nocardia, Rhodococcus, Dietzia (Rainey ve 

diğ., 1995; Heald ve diğ., 2001), Prauserella (Kim ve Goodfellow, 1999), 

Serinicoccus (Yi ve diğ., 2004; Xiao ve diğ., 2011), Salinispora (Mincer ve diğ., 

2005; Jensen ve diğ., 2005a; Maldonado ve diğ., 2005), Marinophilus (Lam, 2006), 

Solwaraspora (Magarvey ve diğ., 2004), Lamerjespora (Fortman ve diğ., 2005), 



15 

Marinospora (Jensen ve diğ., 2005b; Kwon ve diğ., 2006), Salinibacterium (Han ve 

diğ., 2003), Aeromicrobium (Bruns ve diğ., 2003), Williamsia (Stach ve diğ., 2004), 

Verrucosispora (Riedlinger ve diğ., 2004), Marinactinospora (Tian ve diğ., 2009b) 

ve Sciscionella (Tian ve diğ., 2009a) cinslerinin izole edildiği rapor edilmiĢtir. 

2.3.2.1Actinomadura cinsi 

Actinomadura cinsi Lechevalier ve Lechevalier (1970b) tarafından tanımlanmıĢ ve 

Miyadoh ve Miyara (2001), ve Zhang ve diğ. (1998, 2001) tarafından yeniden revize 

edilmiĢtir. Thermomonosporaceae familyasına ait olan cinsin üyeleri aerobik ve 

Gram pozitiftir. Actinomadura cinsinin üyeleri yoğun dallanmıĢ substrat miselyum 

ve değiĢik spor formlarına sahip aerial hif içermektedir. Bu cinsin üyeleri mezo-

diaminopimelik asitin (mezo-A2pm) varlığı ve tüm hücre hidrolizatında maduroz 

Ģekeri bulunması ile karakterizedir (duvar kemotip IIIB; Lechevalier ve Lechevalier, 

1970a). Ayrıca peptidoglikanlarında asetillenmiĢ muramik asit içermektedirler. 

Baskın menakinon tipleri MK-9(H4), MK-9(H6) ve MK-9(H8)‟dir. Önemli 

fosfolipitleri difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidilinozitol (PI) ve fosfatidilinozitol 

mannozit (PIM)‟tir ve hekzadekanoik (C16:0), 14-metilpentadekanoik (iso-C16:0) ve 

10-metiloktadekanoik asit (tuberkülostearik asit) majör yağ asitleridir (yağ tip 3a; 

Kroppenstedt ve diğ., 1990). Fenotipik, morfolojik ve kemotaksonomik özellikleri 

kullanarak günümüze kadar bu cinsin 75 tür ve 2 alt türü tanımlanmıĢtır (URL-2).  

Actinomadura cinsinin ana rezervuarı topraktır (Quintana ve diğ., 2003a; Cook 

ve diğ., 2005; Lee ve Jeong, 2006; le Roes ve Meyers, 2007; Wang ve diğ., 2007; 

Ara ve diğ., 2008). Ancak akciğer enfeksiyonu olan bir hastanın balgamından 

tanımlananActinomadura sputiIMMIB L-889
T
 gibi birkaç türü klinik materyallerden 

izole edilmiĢtir (Trujillo ve Goodfellow, 1997, 2003; Yassin ve diğ., 2010). Ayrıca 

Actinomaduraflavalba YIM 61435
T
Maytenus austroyunnanensis‟in yapraklarından 

(Qin ve diğ., 2009a) ve ActinomadurarifamyciniATCC 33264
T
türü ise Tayland‟daki 

Avrupa bal arı kovanından izole edilmiĢtir (Promnuan ve diğ., 2009). 

2.3.2.2Actinopolymorpha cinsi 

Actinopolymorpha cinsi üyeleri, Gram pozitif ve aerobiktir. Bu cinsin üyeleri aerial 

miselyum oluĢturmazlar ya da zorlukla geliĢirler. Vejetatif miseller çoğu besiyerinin 

agar yüzeyinde geliĢebilmekte ancak ISP3 besiyerinde zayıf geliĢmektedir. Triptik 

soy broth (TSB)sıvı besiyerinde % 15 NaCl‟de geliĢebilmektedirler. Hücre duvarı 
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peptidoglikanında diamino asit olarak LL-diaminopimelik asit (LL-DAP) 

içermektedirler. MK-9(H6) baskın menakinondur ve değiĢen oranlarda MK-9(H4), 

MK-9(H8) ve MK-10(H4) menakinonlarına da rastlanabilmektedir. Tüm hücre 

hidrolizatlarında glikoz, ramnoz ve riboz bulunmaktadır. Bu cinsin üyeleri 

fosfatidilinozitol mannozit (PIM), fosfatidilinozitol (PI), difosfatidilgliserol (DPG) 

ve fosfatidilgliserol (PG) fosfolipitlerini bulundurmaktadır. Cins 16S rRNA gen dizi 

analizi temel alınarak Nocardioidaceae familyasına yerleĢtirilmiĢtir (Wang ve diğ., 

2001). Günümüze kadar cins içerisinde 5 tür tanımlanmıĢtır (URL-3). Bunlar 

Actinopolymorpha singaporensis (Wang ve diğ., 2001), A. rutila (Wang ve diğ., 

2008), A. alba (Cao ve diğ., 2009), A. cephalotaxi (Yuan ve diğ., 2010) ve A. 

pittospori (Kaewkla ve Franco, 2011)‟dir. 

2.3.2.3 Microbisporacinsi 

Microbispora cinsi, Nonomura ve Ohara (1957) tarafından aerial miselyumları 

üzerinde boyuna eĢleĢmiĢ sporlar üreten Actinomycetales ordosunun bir cinsi olarak 

tanımlanmıĢtır. Microbispora roseaATCC 12950
T
 bu cinsin tip türüdür (Nonomura 

ve Ohara, 1957). Aynı yıl içerisinde bağımsız olarak Lechevalier ve Lechevalier 

(1957) tarafından Waksmania cinsi (tip türü Waksmania rosea) önerilmiĢtir. Henssen 

(1957) Thermopolyspora bispora (=Microbispora bispora) adlı yeni bir tür 

tanımlamıĢtır. Bu iki cins günümüzde Microbispora (Lechevalier, 1965)‟nın 

sinonimi olarak kabul edilmektedir. Daha sonraları bu cinse dahil edilen 

Microbispora echinospora ve Microbispora viridis türleri kemotaksonomik 

özellikleri dikkate alınarak Kroppenstedt ve diğ. (1990) ve Miyadoh ve diğ. (1990) 

tarafından Actinomadura cinsine transfer edilmiĢtir. Günümüzde 17 tür ve 2 alttürü 

bulunmaktadır (URL-4). 

2.3.2.4 Micromonosporacinsi 

Micromonospora cinsi 1923 yılında Ǿrskov tarafından tanımlanmıĢ ve diğer 21 

cinsle birlikte Micromonosporaceae familyasına aittir (URL-5; Zhi ve diğ., 2009). 

Bu cins morfolojik ve kemotaksonomik karakterlerin kombinasyonuna dayanarak 

diğer üyelerden kolaylıkla ayırt edilebilmektedir (Cross, 1981; Koch ve diğ., 1996a). 

Bu cins bu familyanın tip cinsidir ve günümüzde 59 tür ve 7 alttüre sahiptir. Cinsin 

tip türü Micromonospora chalcea ATCC 12452
T
‟dır (URL-5). Micromonospora 

cinsinin üyelerini temsil eden suĢların belirgin morfolojik karakteristikleri vardır. 

http://ijs.sgmjournals.org/content/62/Pt_10/2430.full#ref-17
http://ijs.sgmjournals.org/content/62/Pt_10/2430.full#ref-17
http://ijs.sgmjournals.org/content/62/Pt_10/2430.full#ref-17
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Substrat miselyumlarının üzerinde tek spor üretirler ve aerial miselyumları 

bulunmamaktadır. 

Micromonospora cinsinin üyeleri Gram-pozitiftir ve asit-fast özellik 

göstermezler. Hızlı ve iyi geliĢmektedirler, dallı ve bölmeli misellerinde fragmentler 

bulunmamaktadır. Aerial miselyum üretilmemektedir ve substrat miselyumları 

üzerinde hareketli olmayan sporlar tek baĢına meydana gelmektedir. Sporlar küresel, 

oval ya da eliptik olabilmekte ve sapsız ya da kısa veya uzun sporoforların üzerinde 

taĢınan yüzey süslemeleri vardır. Bu süslemeler pürüzsüz, pürüzlü ya da kısmi 

dikenli olarak taramalı elektron mikroskobuna dayanarak tarif edilmiĢtir. Koloniler 

genellikle agar ortamında soluk sarı veya açık turuncu renkte görünmekte, 

turuncumsu, kırmızı, kahverengi, mavi-yeĢil ya da mor ve kahverengi-siyah, siyah-

yeĢil veya siyah sporların üretimi ile olgunlaĢarak giderek daha koyu bir renk 

almaktadırlar. Belirli türleri karakteristik çözünür pigmentler üretebilmesine rağmen, 

misel pigmentasyonu cinslerin tanısal özelliği olarak kabul edilmemektedir (Cross, 

1981; Kawamoto, 1989; Koch ve diğ., 1996a).  

Micromonospora suĢlarının hücre duvarı glisin ile birlikte mezo-DAP 

bulundurmaktadır (Tip II hücre duvarı) ve tüm hücre Ģeker hidrolizatlarında ksiloz ve 

arabinoz mevcuttur. Bu cinsin üyeleri bazı cinslerde bulunan yağ asitleri gibi 

doymamıĢ veya 10-metil ile birlikte izo- ve anteizo- doymuĢ yağ asitlerinin kompleks 

bir karıĢımını içermektedir. Benzer Ģekilde menakinon profilleri de oldukça 

komplekstir; 9,10 veya 12 izopren ünitesiyle birlikte çeĢitli oranlarda tetra, hekza 

veya okta-hidrogenez menakinonları içermektedirler, fakat MK-10(H4) ve MK-

10(H6) bir çok suĢ için major bileĢiklerdir. Mikolik asit bulunmaz ve baskın 

fosfolipitleri fosfatidiletanolamin (PE), fosfatidilinozitol (PI) ve 

fosfatidilinozitolmannozit (PIM)‟tir (Cross, 1981; Kawamoto, 1989; Koch ve diğ., 

1996a).  

Bu cinsin üyelerinin toprakta düĢük sayılarda bulunduğu düĢünülmesine 

rağmen daha sık olarak akuatik habitatlarda, temiz ve tuz içeren su kaynaklarından 

ve çeĢitli kaynaklardan izole edilmektedirler. Göl, akarsu, derin deniz sedimenti, su 

örnekleri, sahil kumu ve çeltik tarlalarıMicromonospora cinsi üyelerinin yoğun 

bulunduğu ortamlara örnek olarak verilebilmektedir (Cross, 1981; Kawamoto, 1989). 

Micromonospora cinsinin üyeleri ayrıca bitkilerin yapraklarının yanısıra (Kirby ve 

Meyers, 2010) kök nodüllerinden de izole edilmiĢtir (Garcia ve diğ., 2010; Trujillo 

ve diğ., 2006). Bir çok Micromonospora suĢu aminoglikozid tipi antibiyotik üreticisi 
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olarak bilinmektedirler (Kasai ve diğ., 2000). Gentamisin (Micromonospora 

echinospora) bunların en iyi bilinen örneklerinden biridir (Cross, 1981). Antibiyotik 

üreten Micromonospora üyelerinin keĢfedilmesi bu cinsin üyelerinin yaygın bir 

Ģekilde izole edilmelerine ve taranmasına yol açmıĢ, yapılan sekonder metabolit 

araĢtırmaları neredeyse her antibiyotik çeĢidini üretebildiklerini göstermiĢtir 

(Wagman ve Weinstein, 1980). Antibiyotik üretebilme kabiliyetlerinin yanında bu 

cins bazı ilginç üyeleride barındırmaktadır. Bazıları doğal kauçuğu parçalayabilme 

(Kasai ve diğ., 2000) ve radon ile kirlenmiĢ su içinde (uranyum madenciliğinin yan 

ürünü bir radyoaktif) hayatta kalma yeteneğine sahiptir (Trujillo ve diğ., 2005). 

Bu cinse ait üyelerin Koch ve diğ. (1996b) tarafından yapılan 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit dizi analizleri Micromonospora cinsi üyelerinin filogenetik olarak 

birbirine çok yakın olduklarını göstermiĢtir.Cinsin yayınlanmıĢ isimleriyle türlerin 

taksonomik statüsü doğrulanmıĢ olmasına rağmen, asıl problem suĢların bazılarının 

alt tür olarak kabul edilmesindedir ve bu problemi çözmek için çok sayıda DNA-

DNA hibridizasyon (DDH) deneylerine ihtiyaç duyulmaktadır. Kasai ve diğ. (2000), 

Micromonospora suĢları arasındaki intragenerik iliĢkiyi değerlendirmek için gyrB 

genini kullanmıĢ ve bu üyelerin uyumlu bir küme oluĢturmasına rağmen, gyrB 

genine göre oluĢan filogenetik gruplar 16S rRNA genine göre oldukça farklılaĢmıĢtır. 

Çok sayıda DNA-DNA hibridizasyon (DDH) deneyinin gerçekleĢtirilmesi, cins 

içindeki 16S rRNA genlerine nazarangyrB tabanlı filogenetik analizlerin, filogeninin 

daha doğru bir Ģekilde ifadesini sağlamakta olduğunu göstermiĢ ve suĢların yeniden 

sınıflandırılmalarıyla sonuçlanmıĢtır (Kasai ve diğ., 2000). Bu çalıĢmada ayrıca, cins 

içinde aminoglikozit antibiyotik üreten bakterilerin 16S rRNA geninin A-bölgesine 

direk olarak bağlanarak antibiyotik üretiminin baskısından dolayı, 16S rRNA geninin 

evrimsel hızının etkilendiğini göstermiĢtir (Kasai ve diğ., 2000). 

2.3.2.5Nocardia cinsi 

Bu cins Nocardiaceae familyasına aittir ve Micropolyspora, Rhodococcus, 

Smaragdicoccus ve Williamsia olmak üzere baĢlangıçta 4 tane cinsi içermekteydi. 

Bununla birlikte Zhi ve diğ.(2009)‟nin önerisi ile Gordoniaceae familyasının içerdiği 

3 cins, Gordonia, Millisia ve Skermania yeniden düzenlenerek Nocardiaceae 

familyasının içerisine dahil edilmiĢ ve Nocardia cinsi halen bu familyanın tip cinsi 

olarak kalmıĢtır (URL-6). Bir çok tür baĢlangıçta temel morfolojik karakterlere 

dayanılarak Nocardia cinsine dahil edilerek sınıflandırılmıĢ, daha sonrasında bu 
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türler Amycolatopsis,Pseudonocardia, Rhodococcus ve Saccharopolyspora‟nın da 

içinde bulunduğu cinslere  transfer edilmiĢlerdir (Goodfellow ve Lechevalier, 1989). 

Nocardia cinsigüncel literatürde yayınlanmıĢ 90‟dan fazla üyeyi içermektedir ve tip 

türü Nocardia asteroides ATCC 19247
T
‟dir(URL-6). 

Nocardia cinsi üyeleri aerobik, dallanmıĢ filamentleri bir arada bulunduran, 

Gram pozitif, hareketsiz, katalaz pozitif, geliĢme döngüsünün bazı evrelerinde tipik 

asit alkol direncine sahip olan aktinomisetlerdir. Nocardia türlerinin morfolojisi, 

türden türe farklılık göstermektedir. Koloni renkleri sabouraud‟s dekstroz agar gibi 

yarısaydam ortamlarda kahveden pembeye, turuncu, mor, sarı, Ģeftali veya beyaz 

renkte iyi bir Ģekilde ayırt edilebilmektedir. Klinik açıdan da önemli olan Nocardia 

cinsi üyeleri, hücre duvarında mikolik asit içeren mycolata grubunun üyesidir. 

Nocardia cinsi üyeleri 0,5-1,2 μm çapında, besiyeri yüzeyinde ve derinlerinde 

geniĢçe dallanarak vejetatif hiflerle büyümektedir (Goodfellow ve Cross, 1984; 

Conville ve Witebsky., 2010). 

Kemotaksonomik olarak bu cinsin hücredeki tanısal Ģekerleri arabinoz ve 

galaktozdur ve mezo-DAP içermektedirler. Bu cinsin üyeleri kemotip IV hücre 

duvarına sahiptir ve tüm hücre Ģekerleri A tipidir. Karakteristik fosfolipitleri PII tip 

ki bunlar difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidiletanolamin (PE), fosfatidilinozitol (PI) 

ve fosfatidilinozitol mannozit (PIM) içermektedir. Yağ asidi profilleri düz zincirli, 

doymamıĢ ve tüberkülostearik asitlerdir (Tip IV yağ asidi profili). Baskın 

menakinonları MK-8(H4) ya da MK-9(H2)‟dir. Mikolik asitleri 40 ila 60 kadar 

karbon atomu içermektedir (Goodfellow ve Minnikin, 1981; Goodfellow ve 

Lechevalier, 1989; Chun ve Goodfellow, 1995). 

Nocardia suĢlarının toprakta geniĢ dağılım gösterdiği kabul edilmekte 

(Goodfellow ve Minnikin, 1981; Goodfellow ve Lechevalier, 1989) ve bazıları 

topraktan izole edilmiĢ olsalarda önemli bir kısmı klinik örneklerden izole edilmiĢtir. 

Bazı suĢlar insanlar ve bazı hayvanlar için patojeniktir ve çok büyük bir kısmının 

fırsatçı patojen olduğu düĢünülmektedir (Goodfellow ve Lechevalier, 1989; Chun ve 

Goodfellow, 1995). Nocardia enfeksiyonunun neden olduğu insanlardaki iki 

hastalıktan ilki actinomycete mycetoma‟dır ve bu hastalığa Nocardia brasiliensis ve 

Nocardia transvalensis sebep olmaktadır. Ġkincisi ise nocardiosis‟dir ve bu hastalık 

Nocardia asteroides, Nocardia farcinica ve Nocardia nova tarafından 

oluĢturulmaktadır (Chun ve Goodfellow, 1995).  
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Bu cins orjinal olarak, kemotaksonomik karakteristikler (Goodfellow ve 

Lechevalier, 1989) ayrıca DNA-DNA hibridizasyon (DDH), faj duyarlılığı ve 

antibiyotik duyarlılık verileri temel alınarak tanımlanmaktadır. Bununla birlikte 16S 

rRNA gendizi analizleri de suĢlar arasındaki filogenetik iliĢkinin belirlenmesini 

sağlamaktadır (Chun ve Goodfellow, 1995).Nocardia cinsi içerisindeki klinik 

izolatlar bu cinse özgü 16S rRNA geni PZR primerleri kullanılarak hızlıca 

tanımlanmakta ve suĢlar 65 kDa ısı Ģok protein geninden çoğaltılmıĢ 439 nt‟lik bir 

fragmentin RFLP analizi yapılarak ayrıĢtırılabilmektedir (Steingrube ve diğ., 1995). 

Günümüzde cins içirisindeki gyrB gen dizi analizlerinin kullanımına Takeda ve diğ. 

(2010) tarafından baĢlanmıĢ, 56 tip suĢunun parçalı dizi analizleri yapılmıĢ ve gyrB 

sekansının 16S rRNA gen sekansından yaklaĢık olarak 3.6 kat daha ayırıcı olduğu 

belirlenmiĢtir.  

2.3.2.6Nonomuraeacinsi 

Bu cinsin üyeleri aerobik, Gram-pozitif ve asit-fast negatiftir, yoğun dallanmıĢ 

substrat ve hava hiflerine sahiptirler. Sporları çengel görünümlü ve spiral, spor 

yüzeyleri düzensiz, düz veya siğilli olabilmektedir (Quintana ve diğ., 2003b; 

Kämpfer ve diğ., 2005). 20°C ve 45°C aralığında iyi geliĢirler, bazı suĢları 55°C‟de 

de geliĢim gösterebilmektedir.  

Hücre duvarları mezo-diaminopimelik asit (mezo-A2pm) içerir ve tüm hücre 

hidrolizatlarında maduroz Ģekeri mevcuttur. Baskın bulunan menakinonları MK-9 

[H0, H2, H4]‟tür ve fosfolipit modelleri glukozamin içeren fosfatidiletanolamin 

(PE),fosfatidilmetiletanolamin (PME), fosfatidilinositol (PI), difosfatidilgliserol 

(DPG) gibi lipitler ile karakterize edilmiĢtir (fosfolipit tip IV; Lechevalier ve diğ., 

1977). DNA‟nın G+C içeriği % 64-69 moldür. Tip türü Zhang ve diğ. (1998) 

tarafından tanımlanan Nonomuraea pusillaNRRL B-16126
T
‟dır. Günümüzde 

tanımlanmıĢ 35 türü ve 2 alt türü bulunmaktadır (URL-7). 

2.3.2.7Plantactinosporacinsi 

Micromonosporaceae familyası ilk defa Krasil‟nikov (1938) tarafından tanımlanmıĢ 

ve 16S rRNA gen dizi analizi ve kemotaksonomik veriler temel alınarak daha 

sonradan Goodfellow ve diğ. (1990), Koch ve diğ.(1996a) ve Stackebrandt ve diğ. 

(1997) tarafından yeniden düzenlenmiĢtir. Güncel literatürdeMicromonosporaceae 

familyasında 20 cins tanımlanmıĢtır. Bunlar, Micromonospora (Ørskov, 1923), 
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Actinoplanes (Couch, 1950), Pilimelia (Kane, 1966), Dactylosporangium (Thiemann 

ve diğ., 1967), Catellatospora (Asano ve Kawamoto, 1986), Catenuloplanes (Yokota 

ve diğ., 1993), Couchioplanes (Tamura ve diğ., 1994), Spirilliplanes (Tamura ve 

diğ., 1997), Verrucosispora (Rheims ve diğ., 1998), Virgisporangium (Tamura ve 

diğ., 2001), Asanoa (Lee ve Hah, 2002), Longispora (Matsumoto ve diğ., 2003), 

Salinispora (Maldonado ve diğ., 2005), Actinocatenispora (Thawai ve diğ., 2006), 

Polymorphospora (Tamura ve diğ., 2006), Luedemannella(Ara ve Kudo, 2007a), 

Krasilnikovia (Ara ve Kudo, 2007b),Planosporangium (Wiese ve diğ., 2008), 

Pseudosporangium (Ara ve diğ., 2008) ve Plantactinospora (Qin ve diğ., 2009b)‟dır.  

Tip türü olarak Plantactinospora mayteniDSM 45238
T
ile Plantactinospora 

cinsi ilk kez Qin ve diğ. (2009b) tarafından tanımlanmıĢtır. Günümüze kadar cins 

içerisinde üç tür tanımlanmıĢtır (URL-8). Bunlar Plantactinospora mayteni (Qin ve 

diğ., 2009b), P. siamensis (Zhu ve diğ., 2012) ve P. endophytica (Zhu ve diğ., 

2012)‟dir.Plantactinospora bitki dokularından izole edilen sporlu bir aktinomisettir. 

Bu cinsin üyeleri aerobik, Gram-pozitif olup asit-fast özellik göstermezler. Sporları 

hareketsizdir. Beyaz aerial miseller seyrektir. Hücre duvarları tanısal diamino asit 

olarak mezo-diaminopimelik asit (mezo-DAP) içermektedir. Tüm hücre Ģeker içeriği 

arabinoz, ksiloz, galaktoz ve glikozdur. Fosfatidiletanolamin (PE), difosfatidilgliserol 

(DPG) ve fosfatidilinozitol (PI) polar lipitlerini içermektedirler. Mikolik asit 

bulunmamaktadır. MK-10(H6), MK-10(H8) ve MK-10(H4) baskın menakinonlardır. 

Majör yağ asitleri iso-C15:0, anteiso-C15:0, C17:0, anteiso-C17:0 ve iso-C16:0‟dir. DNA 

G+C içeriği yaklaĢık olarak % 69-70‟dir (Qin ve diğ., 2009b). 

2.3.2.8Saccharomonosporacinsi 

Nonomura ve Ohara (1971),Pseudonocardiaceae familyası içinde 

Saccharomonospora cinsini tanımlamıĢtır. Bu cinsin üyeleri aerobik veGram 

pozitiftirler. Cinsin üyeleri hücre duvarlarında arabinoz ve galaktoz Ģekerleri ile 

birlikte mezo-diaminopimelik asit (mezo-DAP) içermektedir. DNA G+C içeriği % 

69-74 arasında değiĢmektedir. Cins vejetatif hiflerin üzerinde tek sporların diziliĢi ile 

karakterizedir ve bazen de aerial hiflerin üzerinde çift spor ya da kısa zincirler 

oluĢturmaktadır. Güncel literatüre göre cinsin onbir türü tanımlanmıĢ olup (URL-9), 

bunlar Saccharomonospora viridis (Nonomura ve Ohara, 1971), S. azurea (Hu, 

1987), S. glauca (Greiner-Mai ve diğ., 1988), S. cyanea (Hu ve diğ., 1988), S. 

xinjiangensis (Jin ve diğ., 1998), S. halophila (Al-Zarban ve diğ., 2002), S. 
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paurometabolica (Li ve diğ., 2003), S. saliphila (Syed ve diğ., 2008), S.marina (Liu 

ve diğ., 2010), S. amisosensis (Veyisoglu ve diğ., 2013) ve S. oceani (Zhang ve diğ., 

2013) türleridir. 

2.3.2.9Streptomyces cinsi 

Tip türü Streptomycesalbus ATCC 25426
T
 olan Streptomyces cinsini 1943 yılında 

Waksman ve Henrici Streptomyceaceae familyasının tip cinsi olarak önermiĢlerdir. 

Streptomyces üyeleri Gram-pozitif, asit-fast olmayan, katalaz pozitif, aerobik 

organizmalardır ve metabolizmaları aerobik solunum tipine sahip olan kemo-

organotroflar olarak sınıflandırılmaktadır. Çabuk geliĢirler, vitaminler veya büyüme 

faktörlerine gerek duymazlar, geniĢ ölçüde karbon ve azot kaynaklarını 

kullanabilirler. Yoğun olarak dallanmıĢ vejetatif miseller üretirler ve nadir olarak 

fragment oluĢturmaktadırlar. Aerial miseller, koloniler olgunlaĢırken çok çekirdekli 

hava filamentlerinde (sporofor) çapraz duvarların oluĢumuyla artrospor zincirleri 

içinde geliĢerek üretilirler (Anderson ve Wellington, 2001) ve bunu bireysel 

hücrelerin ayrılması takip eder (Wildermuth ve Hopwood,1970). Bazı türler 

sclerotia, piknit-, sporangia- veya synnemata benzeri yapılar oluĢturabilmektedir. 

Spor zincirlerinin morfolojisi düz ve dalgalı arası (Rektiflexibiles), çengel, döngüsel, 

bir veya iki dönüĢlü spiraller (Retinaculiaperti) veya spiraller (Spirales) olarak 

tanımlanabilmektedir.Spor kılıfı üzerinde taĢınan spor yüzey Ģekilleri (SEM 

tarafından görüntülenen) tüysü, düz, dikensi, girintili-çıkıntılı ya da siğilli 

olabilmektedir. Koloniler ayrık ve likenoid, kayıĢımsı ya da tereyağımsı 

(butyrous)‟dır. BaĢlangıçta pürüzsüz bir yüzeye sahip olarak görünürler ama hava 

misel geliĢimi yünümsü, granüler, tozlu veya kadifemsi olabilmektedir. Çok çeĢitli 

pigmentler üretmektedirler ve pH indikatörü olarak çözünür pigment üreten çok 

sayıda türün substrat ve aerial miselyumları canlı renklere sahiptir. Olgun hava 

misellerinin renkleri taksonomik olarak oldukça fazla kullanılmakta ve genellikle 

suĢları renk gruplarına göre ayırt etmeyi sağlamaktadır. Renkler mavi, gri, yeĢil, 

kırmızı, menekĢe, beyaz yada sarı olmakla birlikte bazı suĢların renk grubu olarak 

hangisine dahil olduğunu belirlemek oldukça zordur (ör: mavi-yeĢil). Substrat 

miselyum rengi genellikle ortam, pH değeri ve kültür yaĢı gibi nedenlerden 

etkilenebilmektedir ve bu nedenle spor rengi gibi kullanıĢlı olmamaktadır. Benzer bir 

Ģekilde çözünebilir pigment rengi sınıflandırmada kullanıĢlı olabilir fakat kimyasal 

olarak farklı pigmentler de aynı renge sahip olabileceğinden bunlar 
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belirtilmelidirler(Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989; Goodfellow ve diğ., 1992; 

Anderson ve Wellington, 2001). 

Streptomycesüyelerinin anahtar kemotaksonomik özelliği hücre duvarında (1. 

Tip hücre duvarı) glisin ve LL-DAP bulundurması buna karĢılık ise hücre duvarında 

tanısal hiçbir Ģekeri bulundurmamasıdır. SuĢlar mikolik asitten yoksun ve baskın 

menakinonları dokuz izopren üniteli hekza- yada okta-hidrogenaz‟dır. Yağ asidi 

profilleri majör miktarda doymuĢ izo- ve anteizo- yağ asitlerini içerir. Hücre 

membranlarının fosfolipit içerikleri fosfatidilgliserol (PG), fosfatidiletanolamin (PE), 

fosfatidilinozitol (PI) ve fosfatidilinozitolmannozit (PIM) (PII tip fosfolipitler)‟dir 

(Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989; Anderson ve Wellington, 2001). 

Cinsin günümüzde 640‟dan daha fazla türü tanımlanmıĢtır (URL-10).Familya 

içinde cinsin ve diğer cinsler içindeki türlerin sınıflandırılması üzerine çok tartıĢma 

yapılmıĢ, sonuç olarak bir çok suĢ yıllar boyunca Streptomyces cinsinden transfer 

edilmiĢ ve bir çoğu da bu cinse dahil edilmiĢtir. Familyanın içerisinde günümüzde iki 

cins daha bulunmaktadır ki, bunlardan biriKitasatospora (orjnali Kitasatosporia) 

Welligton ve diğ. (1992) tarafından Streptomyces cinsinden ayrılmıĢtır fakat 

devamında 1997 yılında Zhang ve diğerleritarafından yeniden düzenlenmiĢtir. Diğer 

cins ise, Streptacidiphilus Kim ve diğ.(2003b) tarafından asidofilik aktinobakteri 

olarak tanımlanıp yayınlanmıĢtır (Anderson ve Wellington, 2001).Actinopycnidium, 

Actinosporangium, Chainia, Elytrosporangium, Kitasatoa ve Microellobosporia 

cinslerinin hepsi Streptomycetaceae familyasının nümerik taksonomik analizlerinin 

sonuçlarına göre Streptomyces cinsine transfer edilmiĢtir (Anderson ve Wellington, 

2001). Kineosporia ve Sporichthya cinsleri Streptomyces cinsi ile bir çok 

kemotaksonomik karakteri paylaĢmıĢ fakat son zamanlarda gerçekleĢtirilen 16S 

rRNA gen dizi analizleri temel alınarak bu cinsten ayrılmıĢ ve sırasıyla 

Kineosporiaceae ve Sporichthyaceae familyalarına yerleĢtirilmiĢlerdir (Anderson ve 

Wellington, 2001).  

Çok sayıda Streptomyces türü topraklardan izole edilmelerine rağmen hem 

sucul hem de karasal habitatlarda oldukça geniĢ dağılım gösterdiği düĢünülmektedir 

(Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989). Bu durum, suĢların dünyanın bir çok farklı 

bölgesinden izole edilmeleriyle açıklanmıĢtır. Bu izolasyon kaynaklarının 

bazılarınaörnek olarak kompost ve gübre yığınları, hayvan yemleri, açık su örnekleri 

(akarsu ve göl) ve sedimentleri (Kutzner, 1981); çeĢitli bitkilerin yaprakları, kökleri 

ve sapları (endofitlerde olduğu gibi) (Hasegawa ve diğ., 2006); süngerler gibi deniz 
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organizmaları (Ganghimathi ve diğ., 2008; Xin ve diğ., 2008); termitlerin 

bağırsakları (Watanabe ve diğ., 2003); hastalıklı bitkiler, insan ve hayvan klinik 

örnekleri (Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989) verilebilmektedir. 

Karasal streptomisetlerin saprofit olduğu düĢünülmekte ve doğal polimerlerin 

yanısıra bitki kısımlarının ayrıĢtırılmasında önemli bir role sahip olduğu 

görülmektedir. Bundan dolayı besinlerin döngüsüne ve dönüĢtürülmesine katkı 

sağlamaktadırlar (Williams ve diğ., 1989). Akuatik kaynakların çevresinde gerçek 

akuatik streptomisetlerin olup olmadığı  yada bunların karasal kaynaklardan taĢınıp 

taĢınmadığı ile ilgili çok sayıda tartıĢma bulunmaktadır. (Kutzner, 1981; Williams ve 

diğ., 1989; Ward ve Bora, 2006; Williams, 2008). Bununla birlikte günümüzde bu 

organizmaların aslında sucul habitat mikroflorasının bir parçası olduğuna ve organik 

maddenin ayrıĢtırılmasına aktif olarak katkı sağladığına inanılmaktadır (Kutzner, 

1981; Williams, 2008). Rezervuarlar ve su kaynaklarındaki toprak kokusu ve 

tatlarının geliĢimi streptomisetler tarafından geosmin ve methylisoborneol üretimi ile 

gerçekleĢmektedir (Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989). 

Streptomyces üyelerininneden olduğu en iyi bilinen bitki hastalıklarından biri 

patates ve kazık köklü sebzelerde S. scabies (Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989; 

Hammerschmidt, 2007), S. acidiscabies, S. turgidiscabies, S. europaeiscabiei veya S. 

stelliscabiei (St-Onge ve diğ., 2008)türlerinin neden olduğu yaygın uyuz 

hastalığıdır.Bu hastalık dünyanın birçok patates üreten ülkesinin kuru alkali nötral 

topraklarında meydana gelmekte ve yumrular üzerinde derin veya yüzeysel lezyonlar 

Ģeklinde görülmektedir (Williams ve diğ., 1989).Streptomyces üyeleri tarafından 

üretilen thaxtomin adı verilen toksin yumruların doku nekrozuna neden olmaktadır 

(Hammerschmidt, 2007; St-Onge ve diğ., 2008). Benzer Ģekilde kızıl uyuz 

kahverengi renkte pürüzlenmeyle sonuçlanmakta ve ıslak topraklarda meydana 

gelmektedir (Williams ve diğ., 1989).Toprakta tatlı patateslerin çürümesineS. 

ipomoea türü neden olmaktadır(Kutzner, 1981).  

Ġnsanlardan izole edilen Streptomyces türleri arasında S. somaliensis ve S. 

sudanensis (Quintana ve diğ., 2008)aktinomisetomaya (Ģimdilerde basit olarak 

misetoma olarak bilinir) neden olan patojenler olarak bilinirler ve derialtı dokusunda 

granülomatöz enfeksiyonuna neden olurlar.S. willmorei,S. albus,S. griseus ve S. 

violaceoruberdiĢ çürüğü, karaciğer streptotrikosi ve kan örnekleri gibiklinik 

örneklerden sıklıkla izole edilmiĢlerdir (Kutzner, 1981; Williams ve diğ., 1989). 

Streptomyces griseus türüne ait suĢların neden olduğu misetoma iri burunlu sirk 
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yunuslarının yanısıra kedilerde de enfeksiyona neden olduğu görülmüĢtür (Williams 

ve diğ., 1989). Streptomyces albus‟un bir suĢu da hasta bir ineğin kanında 

bulunmuĢtur (Kutzner, 1981). 

Streptomyces türleri aktinomisetler arasında ekonomik açıdan önemli bir 

gruptur ve biyolojik olarak aktif bileĢiklerin en önemli kaynağını oluĢturmaktadır 

(Berdy, 2005). Bilinen ticari ve tıbbi olarak kullanılan antibiyotiklerin (Cundlife, 

1989; Kieser ve diğ., 2000) ve çeĢitli tarımsal açıdan önemli bileĢiklerin (Okami ve 

Hotta, 1988) dörtte üçünün streptomisetlerden elde edildiği bilinmektedir. Üstelik, 

1990 yılında keĢfedilen antibiyotiklerin yaklaĢık % 60‟ı ve tarımda kullanılan 

antibiyotiklerin çoğu Streptomyces cinsi tarafından üretilmektedir(Tanaka ve Omura, 

1993). Streptomycetes türleri antibakteriyel (Berdy, 1980, 2005; Ramesh ve 

Mathivanan, 2009), antifungal (Berdy, 1980, 2005; Prabavathy ve diğ., 2006; 

Prapagdee ve diğ., 2008; Ramesh ve Mathivanan, 2009; Ebrahimi Zarandi ve diğ., 

2009), böcek öldürücü (Pimentel-Elardo ve diğ., 2010), antitümör (Berdy, 2005; 

Lam, 2006; Hong ve diğ., 2009), antienflamatuar (Renner ve diğ., 1999), anti-

parazitik (Pimentel-Elardove diğ., 2010), antiviral (Sacramento ve diğ., 2004), 

çürüme önleyici (Xuve diğ., 2010), anti-infektif (Rahman ve diğ., 2010), herbisitler 

ve bitki büyümesini teĢvik eden bileĢiklerin (Sousa ve diğ., 2008) yanında enzim 

inhibitörleri (Hong ve diğ., 2009) ve vitaminler (Atta, 2007) gibi birçok ajanı 

sentezleme yeteneğine sahip olduğu bulunmuĢtur. Bundan dolayı endüstriyel açıdan 

önemli mikroorganizmalar olarak kabul edilmektedir (Williams ve diğ., 1983; 

Tamehiro ve diğ., 2003; Higginbotham ve Murphy, 2010). Ayrıca ribonükleazları da 

kapsayan çeĢitli ekstraselüler hidrolitik enzimleri üretme yeteneğine sahip oldukları 

bilinmektedir (Cal ve diğ., 1995; Nicieza ve diğ., 1999; Brunakova ve diğ., 2004; 

Ramesh ve diğ., 2009;Ramesh ve Mathivanan, 2009; Hong ve diğ., 2009). Bu 

özellikler Streptomyces cinsi üyelerini endüstriyel ve akademik bakıĢ açısından 

önemli bir araĢtırma konusu yapmaktadır (Tanaka ve Omura, 1993). 

Cinsin taksonomisindeki en son geliĢmeler multilokus dizi analizleri(MLSA) 

uygulamalarıyla suĢları ayırt etmek (Rong ve diğ., 2009; Rong ve Huang, 2010) ve 

filogenetik ağaçları oluĢturmak için gyrB ve rpoB gibi kontrol (housekeeping) 

genlerinin alternatif iĢaretleyiciler olarak kullanılmasıdır. Ayrıca üç Streptomyces 

genomu dizilenmiĢtir; bunlar,Streptomyces avermitilis MA-4680
T
 (9.0256 Mb 

büyüklüğünde), Streptomyces coelicolor A3(2) (8.6675 Mb) ve Streptomyces griseus 

subsp. griseus NBRC 13350 (8.5459 Mb)‟dur. 
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2.3.2.10Verrucosispora cinsi 

Verrucosispora cinsinin morfolojik, fizyolojik, kemotaksonomik ve filogenetik 

karakteristiklerine dayanılarak Micromonosporaceae familyasına ait olduğu Rheims 

ve diğ. (1998) tarafından tanımlanmıĢtır. Bununla birlikte yeni bir cins olduğu, 

familya ile iliĢkili cinslerden sahip olduğu özellikleri bakımından yeterince farklılık 

göstermesiyle kesinleĢmiĢtir. Tip türü Verrucosispora gifhornensis DSM 44337
T
 

olan Verrucosispora cinsinin günümüz literatüründe yayınlanmıĢ sekiz türü 

mevcuttur (URL-11). 

Verrucosisporacinsi üyeleriGram-pozitif, asit-fast olmayan ve aerobik 

bakterilerdir. DallanmıĢ hifleri iyi geliĢmiĢ bölmeli misel oluĢturmakta ve hava misel 

oluĢumu ya hiç yoktur ya da çok azdır. Tek sporlar substrat miselyumda uzantısızve 

kısa veya uzun sporoforların üzerinde bulunmaktadır. Sporlar hareketsiz ve 

yaĢlandıkça tüysü, siğil gibi olan bir yüzey görünümüne sahiptirler. Koloniler sarıdan 

turuncuya değiĢen renklerde görünürler, Ģayet çözünür pigment üretirlerse benzer 

renkleri gösterebilirler. Hücre duvarı mezo-DAP ve glisin (tip II hücre duvarı) içerir 

ve tüm hücre Ģekerleri mannoz ve ksiloz içerir fakat arabinoz bulunmaz. Baskın yağ 

asitleri izo-C15:0, izo-C16:0 ve anteizo-C17:0‟dir. Aynı zamanda baskın olan 

menakinonları 9 izopren birimli tetra-hidrogenazdır. Bunun yanında az oranda MK-

9(H2), MK-9(H6) ve MK-10(H4)‟de bulunabilmektedir. Fosfolipit profilleri 

fosfatidiletanolamin (PE), difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidilinozitolmannozit 

(PIM) ve fosfatidilserin (PS) (PII tip fosfolipit) içermektedir (Rheims ve diğ., 1998; 

Liao ve diğ., 2009). 

Micromonosporaceae familyasındaki diğer cinsler gibi bu cinsin üyeleri de 

büyük çoğunlukla akuatik habitatlardan izole edilmiĢtir. Verrucosispora gifhornensis 

turbabataklıklardan (Rheims ve diğ., 1998), V. lutea mangrov sedimentinden (Liao 

ve diğ., 2009), V. sediminis Kuzey Çin Deniz‟inin derin dip sedimentinden (Dai ve 

diğ., 2010), V.andamanensis deniz süngerinden(Supong ve diğ., 2013), V.maris 

marin sedimentinden (Goodfellow ve diğ., 2012) ve V.qiuiae mangrov bataklık 

sedimentinden (Xi ve diğ., 2012) izole edilmiĢlerdir.  

Bu cins ayrıca antimikrobiyal ajan üretebilme yeteneğine de sahiptir. Kuvvetli 

polisiklik poliketid antibiyotik olan abissomisin C (Gram-pozitiflerde folik asit 

sentezini inhibe eder), bir Verrucosispora suĢu tarafından üretilmektedir (Riedlinger 

ve diğ., 2004; Lam, 2006; Williams, 2008). Verrucosispora sediminis‟insıvı besiyeri 
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ayrıca kuvvetli antimikrobiyal aktivite göstermiĢtir (Dai ve diğ., 2010). Buna karĢılık 

ne Verrucosispora gifhornensis ne de Verrucosispora lutea herhangi bir 

antimikrobiyal aktivite göstermemiĢtir (Rheims ve diğ., 1998; Liao ve diğ., 2009). 

2.3.3 Aktinomisetler tarafından üretilen sekonder metabolitler 

1929 yılında penisilinin keĢfi antibiyotik çağının baĢladığının habercisi olmuĢ ve 

mikroorganizmaların klinik olarak yararlı doğal bileĢiklerin zengin bir kaynağı 

olduğunun farkedilmesini sağlamıĢtır (Betina, 1983). GeçmiĢten 

günümüze10.000‟den daha fazlası biyolojik olarak aktif olanyaklaĢık olarak 50.000 

doğal ürün mikroorganizmalardan izole edilmiĢtir (Berdy, 2005). Aynı zamanda 

10.000‟den fazla mikrobiyal ürün antibiyotik, antitümör ajan ve tarım kimyasalları 

olarak kullanılmaktadır (Berdy, 1980; 2005). Günümüze kadar, mikrobiyal orijinli 

çoğu antibiyotik Actinomycetales ordosunun taksonomik bir grubuna ait olan toprak 

bakterilerinden elde edilmiĢtir (Berdy, 2005; Bull ve diğ., 2005; Lam, 2006). 

Mikroorganizmalar arasında, aktinomisetler hiç Ģüphesiz sekonder metabolitlerin en 

büyük üreticileridir (Berdy, 2005). Bilinen mikrobiyal metabolitlerin % 45‟i 

(~10.000 bileĢik) çeĢitli aktinomiset üyelerinden elde edilmiĢtir. Bu aktinomiset 

kaynaklı bileĢiklerin % 75‟i Streptomyces ve % 25‟i nadir aktinomisetlerden izole 

edilmiĢtir (Berdy, 2005). 20. yüzyılda temsil edilen nadir aktinomiset 

metabolitlerinin sadece % 5‟i tanımlanmıĢtır (Berdy, 2005). Ancak Actinomadura, 

Actinoplanes, Micromonospora, Nocardia, Saccharopolyspora,Streptosporangium 

ve Streptoverticillium türleri artan bir Ģekilde antimikrobiyal metabolitlerin ve 

antibiyotiklerin geniĢ bir yelpazede üretiminde önemli rol oynamaktadırlar (Berdy, 

2005; Bull ve diğ., 2005; Lam, 2006). Nadir aktinomisetler benzeri görülmemiĢ, 

genellikle düĢük toksisiteye sahip ve üstün biyoaktif potansiyel gösteren, bazen çok 

komplike olan çeĢitli bileĢikler üretmektedirler (Berdy, 2005; Kurtböke, 2012). 

Aminoglikozitler, glikopeptitler, beta-laktamlar, makrolitler, peptitler, poliesterler, 

nükleozitler, antrasiklinler, polienler, poliketitler, aktinomisin ve tetrasiklinleri içeren 

çeĢitli antimikrobiyal maddeler aktinomisetlerden izole edilmiĢ ve karakterize 

edilmiĢlerdir (Berdy, 2005). Antibiyotiklerin çoğu ekstraselüler metabolitlerdir ve 

normal olarak kültür ortamına salınmakta (Bode ve diğ., 2002) ve çeĢitli ilaçlar 

olarak kullanılmaktadırlar (Charoensopharat ve diğ., 2008). Aktinomisetlerin 

peptitler/glikopeptitler (Singh ve Gurusiddaiah, 1984; Kimura ve diğ., 1996), 

angucyclinone (Sun ve diğ., 2007), tetrasiklinler (Hatsu ve diğ., 1992), penazinler 
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(Maskey ve diğ., 2003), makrolitler (Tanaka ve diğ., 1997b), antrakinonlar 

(Takahashi ve diğ., 1988), polienler (Cidaria ve diğ., 1993; Ouhdouch ve diğ., 2001; 

Lemriss ve diğ., 2003), antrasiklinler (Maeda ve diğ., 1994), beta laktamlar (Aoki ve 

diğ., 1976), piersidinler (Hayakawa ve diğ., 2007a, b), oktaketitler (Radzom ve diğ., 

2006), benzoxazolophenanthridines (Doull ve diğ., 1994), heptadekaglikozitler 

(Singh ve diğ., 2000), laktonlar (Imai ve diğ., 1987) gibi antibiyotiklerin çeĢitli 

tiplerini ürettiği bilinmektedir(Berdy, 2005). 

2.3.4 Denizel aktinomisetlerden elde edilen yeni metabolitler 

30.000‟den daha fazla hastalık klinik olarak tanımlanmasına rağmen, bunların üçte 

birinden daha azı semptomatik olarak tedavi edilebilir ve çok azıda iyileĢtirilebilir 

durumdadır (Schultz ve Tsaklakidis, 1997). Yeni terapötik ajanlara, medikal 

ihtiyaçları karĢılamak için acilen ihtiyaç duyulmaktadır (Wright ve Sutherland, 

2007). Doğal ürünler ilaç keĢiflerinde önemli bir rol oynamaktadır (Demain ve 

Zhang, 2005; Zhang, 2005). Yeni sekonder metabolitlerin keĢfi için bir kaynak 

olarak deniz aktinomisetlerinin kullanılması için erken bir aĢama olmasına rağmen, 

geçen birkaç yılda birçok yeni metabolit izole edilmiĢtir (Lam, 2006). 2005‟den 

2010‟a kadar deniz aktinomisetlerinden izole edilen yeni sekonder metabolitlerin 

bazı örnekleri Çizelge 2.2‟de verilmiĢtir. Bu beĢ yıl periyodunda deniz 

aktinomisetleri tarafından üretilen yeni sekonder metabolitlerin tamamı olmamakla 

birlikteÇizelge 2.2‟de biyolojik aktivitesi rapor edilmiĢ çok farklı çeĢitli yapılar 

gösterilmektedir. Çizelge 2.2‟de verilen staurosporinone, salinosporamide A, 

lodopiridon, arenimisin, marinomisinler ve proksimisinler gibi bazı bileĢikler nadir 

bulunmaları, kuvvetli ve çeĢitli biyoaktiviteye sahip olmaları nedeniyle özel bir önem 

taĢımaktadır. 
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Çizelge 2.2. 2005-2010 yılları arasında deniz aktinomisetleri tarafından üretilen yeni sekonder metabolitler 

BileĢik Kaynak Biyolojik Aktivite  Referans 

Chinikomisinler  Streptomyces sp. Antikanser Li ve diğ., 2005 

Chloro-dihydroquinones  Streptomyces sp. Antibakteriyel; antikanser Soria-Mercado ve diğ., 2005 

Glaciapyrroles  Streptomyces sp.  Antibakteriyel Macherla ve diğ., 2005 

Frigocyclinone  Streptomyces griseus  Antibakteriyel Bruntner ve diğ., 2005 

Lajollamisin  Streptomyces nodosus Antibakteriyel Manam ve diğ., 2005 

Mechercharmisinler  Thermoactinomyces sp.  Antikanser Kanoh ve diğ., 2005 

Salinosporamide A (NPI-0052)  Salinispora tropica Antikanser, antimalaryal Jensen ve diğ., 2007; Prudhomme ve diğ., 2008 

Sporolide A Salinispora tropica Biyolojik aktivitesi bilinmiyor   Jensen ve diğ., 2007 

Salinisporamides B ve C Salinispora tropica Sitotoksisite Williams ve diğ., 2005 

2-Allyloxyphenol Streptomyces sp. Antimikrobiyal; yiyecek koruyucusu; ağız antiseptiği Arumugam ve diğ., 2009 

Saliniketal Salinispora arenicola Kanser kemoprevensiyon Jensen ve diğ., 2007 

Marinomisinler  Marinispora Antibakteriyel; antikanser Kwon ve diğ., 2006 

Cyanosporaside A Salinispora pacifica Biyolojik aktivitesi bilinmiyor   Jensen ve diğ., 2007 

Lodopyridon Saccharomonospora sp.  Antikanser Maloney ve diğ., 2009 

Arenimisin Salinispora arenicola Antibakteriyel; antikanser Asolkar ve diğ., 2010 

Salinispyrone Salinispora pacifica Biyolojik aktivitesi bilinmiyor   Jensen ve diğ., 2007 

Salinipyrones A ve B Salinispora pacifica Hafif sitotoksisite Oh ve diğ., 2008 

Pacificanones A ve B Salinispora pacifica Antibakteriyel Oh ve diğ., 2008 

Arenicolides A-C Salinispora arenicola Hafif sitotoksisite Jensen ve diğ., 2007; Williams ve diğ., 2007 

1-hydroxy-1-norresistomycin Streptomyceschinaensis Antibakteriyel; antikanser Gorajana ve diğ., 2005; Kock ve diğ., 2005 

Resistoflavin methyl ether  Streptomyces sp. Antibakteriyel; antioksidatif Kock ve diğ., 2005 

Staurosporinone Streptomyces sp. Antitümör; fikotoksisite Wu ve diğ., 2006 

Sesquiterpene Streptomyces sp. Biyolojik aktivitesi bilinmiyor   Wu ve diğ., 2006 

1.8-Dihydroxy-2-ethyl-3-

methylanthraquinone 
Streptomyces sp. Antitümör Huang ve diğ., 2006 

Caboxamisin Streptomyces sp. Antibakteriyel; antikanser Hohmann ve diğ., 2009 

Daryamides Streptomyces sp. Antifungal; antikanser Asolkar ve diğ., 2006 

Pierisidinler Streptomyces sp. Antitümör Hayakawa ve diğ., 2007a 

Proksimisinlet Streptomyces sp. Antibakteriyel; antikanser Fiedler ve diğ., 2008 
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ġekil 2.3. Salinosporamide A‟nın kimyasal yapısı 

Salinosporamide A (NPI-0052), zorunlu deniz aktinomiseti olan Salinospora 

tropica türünden izole edilen yeni bir nadir bisiklik beta lakton gama-laktamdır 

(Feling ve diğ., 2003; Jensen ve diğ., 2007). Salinosporamide A ticari proteozom 

inhibitör antikanser ilaç Bortezomibden ayrı mekanizmalarla çoklu miyolom 

hücrelerinde apoptozisi uyaran oral olarak aktif bir proteozom inhibitördür (Chauhan 

ve diğ., 2005).Salinosporamide A‟nın kimyasal yapısı ġekil 2.3‟de verilmiĢtir. 

Nereus Pharmaceuticals, Inc. (NPI-0052) tarafından geliĢtirilmiĢ ve 2006 

yılında insanda kanser tedavisi için klinik çalıĢmalara girmesi planlanmıĢtır. NPI-

0052 katı tümörler, lenfoma ve çoklu miyolom tümörleri için çoklu faz I 

denemelerinde uygulanmıĢtır (URL-12). NPI-0052 zorunlu deniz 

aktinomisetlerinden kanser tedavisi için tuz fermentasyonu ile üretilen ilk klinik 

adayı temsil etmektedir. 

 

ġekil 2.4. Salinipyrones A ve B‟nın kimyasal yapısı 

Salinipyrones A ve B zorunlu deniz aktinomiseti olan Salinispora pacifica‟nın 

filogenetik olarak eĢsiz bir suĢundan izole edilen poliketitlerdir (Oh ve diğ., 2008). 

Salinipyrones A ve B‟nin biyolojik aktiviteleri ilaca dirençli insan patojenlerine karĢı 
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kayda değer bir antimikrobiyal aktivite göstermemiĢtir. Ancak, Salinipyrone A 

ölçülebilir insan hücre sitotoksititesi olmadan 10µg/mL‟de interlökin-5 üretiminin % 

50‟sinde orta derecede inhibisyon göstermiĢtir (HCT-116). Salinipyrones A ve 

B‟ninkimyasal yapısı ġekil 2.4‟de verilmiĢtir. 

 

ġekil 2.5.Lodopyridone‟nin kimyasal yapısı 

Lodopyridone La Jolla deniz dibi kanyonunun ağzından toplanan 

sedimentlerden izole edilen bir deniz izolatı olan Saccharomonospora sp. tarafından 

üretilen eĢsiz bir alkoloittir (Maloney ve diğ., 2009). Lodopyridone insan kolon 

adenokarsinoma hücresi HCT 116‟ya karĢı aktiviteye sahiptir (3.6 µM 

IC50).Lodopyridone‟nun kimyasal yapısı ġekil 2.5‟te verilmiĢtir. 

 

 

ġekil 2.6.Arenimisinin kimyasal yapısı 

ġekil 2.6‟da kimyasal yapısı verilen arenimisin zorunlu deniz aktinomiseti olan 

Salinispora arenicola tarafından üretilen benzo [α] naftasen kinon sınıfına ait yeni 

bir antibiyotiktir (Asolkar ve diğ., 2010). Bu yeni yapısal türev S.arenicola‟nın suĢu 

tarafından üretilen bu antibiyotik sınıfının ilk raporudur. Arenimisin, rifampisin-ve 

methisilin-dirençli Staphylococcus aureus‟a ve ilaç dirençli Staphylococci ve diğer 

Gram-pozitif insan patojenlerine karĢı güçlü antimikrobiyal etki göstermektedir.  
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ġekil 2.7.Denizel aktinomisetler tarafından üretilen yeni sekonder metabolitler 

Ek olarak Salinispora tropica suĢu;ġekil 2.7‟de kimyasal yapısı 

verilenSporolide A, Arenicolide A, Cyanosporaside A ve Salinispyrone olarak 

bilinen önceden görülmemiĢ dört bileĢik üretmektedir (Jensen ve diğ., 2007). Bu 

açıklanan yapılar yeni sekonder metabolitlerin üretimi için deniz aktinomisetlerinin 

muazzam bir potansiyelinin olduğunu göstermiĢtir. 

2.4 Bakteriyel Taksonomi 

Ġnsanoğlunun çevresindekileri anlama isteği ve bilgiye ulaĢmak için bitmek bilmeyen 

soruları bazı durumlarda bu bilgiyi düzenleme ihtiyacını doğurmuĢtur. Taksonomi, 

organizmaların filogenetik iliĢkilerini temel alarak onların sınıflandırılması ve uygun 

bir Ģekilde bu organizmalar hakkında geniĢ bir dizi bilgiyi organize eden bir bilim 

dalıdır. Taksonomi bir organizmanın yakınındaki organizma ile bilinen veriler 

aracılığıyla sınıflandırılmasına dayanarak bilgi vermektedir (Prescott ve diğ., 2002a; 

Sohier ve diğ., 2008). 

2.4.1 Bakteriyel taksonominin geliĢimi 

BaĢlangıçta, prokaryotik taksonomi sadece morfoloji, hareketlilik, biyokimyasal, 

fizyolojik ve ekolojik özelliklerin dahil olduğu klasik özelliklerin kullanımına 

dayanmaktaydı. Bu klasik özellikler bitki ve hayvan sistemlerinden alınarak 
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uygulanmıĢtır(Woese, 1994; Busse ve diğ., 1996; Prescott ve diğ., 2002a; Richter ve 

Rosselló-Móra, 2009; Staley, 2009). Ancak kısa bir süre sonra bu karakteristiklerin 

çok basit ve değiĢken oldukları anlaĢılmıĢ, bakterileri doğru bir Ģekilde 

sınıflandırmadığı için organizmalar arasındaki iliĢkilerin açıklanmasında doğal bir 

sınıflandırma sistemine ihtiyaç duyulmuĢ, fakat teknolojik yetersizlikten dolayı bu 

sistem 1960‟lı yıllara kadar kurulamamıĢtır.  

Moleküler ve genetik mekanizmalar ve biyokimyasal yollarla ilgili çalıĢmalara 

yönelme baĢladıktan sonra çok sayıda molekülün dizilenmeye baĢlamasıyla (örn; 

insülin, fibrinopeptit, hemoglobin ve sitokrom c) bakterilerin sınıflandırılmasına 

duyulan endiĢe azalmaya baĢlamıĢtır (1950‟lerin sonu 1960‟ların baĢı). Bu yöntemler 

organizmalar arasındaki iliĢkilerin belirlenmesine yardımcı olmak için büyük bir 

potansiyele sahip metotların geliĢmekte olduğunu göstermiĢtir. Sınıflanması 

yapılmamıĢ türleri tanımlamak için bir vasıta olarak değerlendirilmesine rağmen, 

baĢlangıçta bu moleküler dizi verilerinin azlığı filogenetik iliĢkilerin açıklanmasının 

önündeki en büyük engeli oluĢturmuĢtur. Bakteriyel ekolojiye artan ilgi organizmalar 

arasındaki iliĢkilerin belirlenmesine olan merakın artmasına yol açmıĢ, bunun sonucu 

olarak filogeni ve organizmalar arasındaki doğal iliĢkinin bilinmesine tamamiyle 

ihtiyaç duyulmuĢtur (Woese,1994). 

1960 ve 1970‟lerde DNA-DNA hibridizasyon (DDH) ve DNA baz 

kompozisyonu ve sonraları (1970‟lerin sonu ve 1980‟lerin baĢı) protein ve RNA 

dizileme (en önemlisi 16S rRNA genleri) gibi moleküler karakterizasyon 

metotlarının taksonomi içine girdiği görülmüĢtür (Richter ve Rosselló-Móra, 2009; 

Staley, 2009). Bakterilerin kemotaksonomik karakterlerinin tanımlanması için çok 

sayıda yöntem 1980‟lerin baĢında geliĢmiĢ ve standart taksonomik metotların bir 

bölümü olarak sunulmuĢtur (Wayne ve diğ., 1987; Busse ve diğ., 1996). Bu 

metotların artan kullanımı doğal bir sınıflandırma Ģemasının tanımlanmasına olanak 

tanımıĢ ve organizmaların filogenetik iliĢkilerinin hedeflenen Ģekilde tanımlanmasına 

izin vermiĢtir (Embley ve Stackebrandt, 1994; Stackebrandt ve Goebel, 1994). 

2.4.2 Polifazik taksonomi 

Bakterilerin doğru bir Ģekilde sınıflandırılması sınırlı sayıdaki karakterlere dayalı 

olarak yapılamaz, akrabalık iliĢkilerinin açıklanmasında çok farklı alanlardan 

toplanan karakterlerin bir araya getirilmesinin en iyi ve doğru yol olduğu kabul 

edilmiĢtir (Busse ve diğ., 1996; Ludwig, 2007). Farklı alanlardan verilerin 
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toplanması yaklaĢımı polifazik taksonomi olarak bilinmekte ve daha çok bakterileri 

karakterize etmede kullanılmaktadır. Polifazik taksonomi fenotipik, kemotaksonomik 

ve genotipik karakteristikleri içermektedir (Embley ve Stackebrandt, 1994; Busse ve 

diğ., 1996; Prescott ve diğ., 2002a;Coenye ve diğ., 2005; Gevers ve diğ., 2005; 

Ludwig, 2007). 

2.4.2.1 Klasik karakteristikler  

Bakteriyel taksonominin baĢlangıcında sınıflandırmalar taksonomik gruplar ya da 

belirli türlerin bazı fenotipik özelliklerini içeren morfolojik ve fizyolojik verilere 

dayanmaktaydı (Embley ve Stackebrandt, 1994; Busse ve diğ., 1996; Prescott ve 

diğ., 2002a). Bu klasik karakteristikler olarak bilinen özellikler bakteriyel 

sınıflandırmada, bakterilerin tanımlanmasında ve ayrıĢtırılmasında sağladığı 

bilgilerle günümüzde de önemli bir rol oynamaktadır. 

Morfolojik karakteristikler  

Bakterilerin sınıflandırılmasında kullanılan karakterlerin baĢında morfoloji 

gelmektedir. Morfoloji genellikle yapılan çalıĢmalarda kolaylık sağlamaktadır ve 

filogenetik iliĢkinin temel olarak belirlenmesinde kullanılabilmektedir (Woese, 

1994). Yapısal özellikler çoklu genlerin ekspresyonuna bağlıdır ve çevresel 

değiĢikliklerden oldukça bağımsızdır (Prescott ve diğ., 2002a). Spor morfolojisi ve 

lokasyonunun yanısıra koloni morfolojisi ve rengi, hücre boyama davranıĢları, hücre 

morfolojisi (boyut ve Ģekil), hareket özelliği, flagella veya silia bulundurması, 

sporların ya da endosporların varlığını içeren çok farklı morfolojik karakteristikleri 

içermektedir (Busse ve diğ., 1996; Prescott ve diğ., 2002a). 

Fizyolojik karakteristikler 

Bir bakterinin fizyolojik ve metabolik karakteristiklerinin belirlenmesi geniĢ bir dizi 

bilgi sağlamaktadır. Bunun bir sonucu olarak çoklu enzimlerin ve taĢıyıcı 

proteinlerin varlığı ya da yokluğu belirlenmektedir. Bu testler mikrobiyal genomu 

temel alan dolaylı analizleri sağlamaktadır (Prescott ve diğ., 2002a). Bakterileri 

karakterize etmek için rutin olarak kullanılan fizyolojik testlerin geniĢ bir aralığı 

vardır. Bunlara büyüme parametrelerini (pH, sıcaklık ve tuz toleransı), farklı 

substratları degrede edebilme yeteneği, çeĢitli karbon ve azot kaynaklarını 

kullanabilme yeteneği, sekonder metabolitlerin üretimi ve metabolik inhibitörler 

veya antibiyotiklere olan tolerans örnek olarak verilebilir (Busse ve diğ., 1996; 
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Prescott ve diğ., 2002a). Cinslerin karakterize edilmesi özel testlerin kullanılmasına 

bağlıdır. 

Ekolojik karakteristikler 

Bakteriler ve çevreleri ile arasındaki iliĢkiyi etkileyen karakteristikler ekolojiktir ve 

sıklıkla taksonomik olarak birbirleriyle alakalı bilgiler sağlamaktadır. Taksonomik 

olarak iliĢkili bu bilgiler, yakın akraba organizmalar arasında bulunan ekolojik 

karakteristiklerdeki çok sayıdaki farklılıklarla ortaya çıkmaktadır (Prescott ve diğ., 

2002a). Önemli ekolojik karakteristikler hastalığa neden olma yeteneği, yaĢam 

döngüsü örnekleri, simbiyotik iliĢkiler ve belirli habitatlarda bulunabilmelerini 

içermektedir (Prescott ve diğ., 2002a; Gevers ve diğ., 2005; Staley, 2009). 

2.4.2.2 Kemotaksonomi  

ÇeĢitli kemotaksonomik markörlerin karĢılaĢtırılmasının organizmalar arasındaki 

filogenetik iliĢkiyi belirlemek için güvenilir bir yöntem olarak kullanılabileceği 

gösterilmiĢtir (Komagata ve Suzuki, 1987; Busse ve diğ., 1996). Aslında, önceden 

sınıflandırılmıĢ taksaların birçoğunun geçerliliği kemotaksonomik veriler 

sorgulandığında, birçok suĢun kimyasal pozisyonlarında büyük farklılık gösterdiği 

ortaya çıkmıĢtır. Bunun bir sonucu olarak, birçok suĢ yeni cinslere dahil edilmiĢtir 

(Embley ve Stackebrandt, 1994). Ad hoc komitesi önemli kemotaksonomik verilerin 

yeni bir taksanın oluĢturulmasını desteklemek için gerekli olduğunu ifade etmiĢtir 

(aynı aile üyeleri arasında tutarlılık olmalıdır) (Wayne ve diğ., 1987). 

Hücre, taksonomik markörler olarak kullanılmak üzere yeterince stabil olan 

çok sayıda kimyasal maddenin bir koleksiyonu olarak görülmektedir. Bu çok 

sayıdaki kimyasal maddeler belirli bakteri gruplarında ortaktır ve hücrede yüksek 

ölçüde düzenlenmiĢ enzimatik sistemler tarafından kodlanmaktadırlar (Komagata ve 

Suzuki, 1987). 

Hücresel yağ asitleri 

Hücrelerde lipitlerin en önemli bileĢenlerinden biri olan yağ asitleri esas olarak 

sitoplazmik ve dıĢ membranda yer almaktadır. Gram-pozitif bakterilerde fosfolipitler 

ve lipoteikoik asitler, Gram-negatif bakterilerde lipopolisakkaritler ve fosfolipitlerin 

bileĢenleri gibi (Busse ve diğ., 1996) lokalize olmuĢtur (Komagata ve Suzuki, 1987). 

Yağ asitlerininçeĢitli tiplerinin mevcudiyeti ve nisbi bolluğu referans türlerle 

karĢılaĢtırılarak analiz edilmekte ve hem tanımlama hem de sınıflandırma amacıyla 
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kullanılmaktadır (Huys ve diğ., 1994; Busse ve diğ., 1996). Bazı yağ asiti profilleri 

ya da spesifik bir yağ asitinin tesbiti belirli filogenetik bir grup için karakteristik 

olabilmekte (Komagata ve Suzuki, 1987; Busse ve diğ., 1996) ve hatta yakın akraba 

türler arasındaki farklılığı ortaya çıkarabilmektedir (Huys ve diğ., 1994). 

Sınıflandırma ve tanımlama için veri tabanlarıyla yağ asiti profilleri 

karĢılaĢtırıldığında dikkate alınması gereken en önemli faktör, yağ asiti 

kompozisyonunun büyüme Ģartlarına bağlı olduğu ve bu nedenle de yapılan 

karĢılaĢtırmaların anlamlı olması için standart Ģartlar altında hücrelerin 

büyütülmelerinin gerekliliğidir (Busse ve diğ., 1996). 

Mikolik asitler 

Korineform bakterilerinin bazı cinslerinin karakteristik bir lipit bileĢeni olan mikolik 

asitler uzun zincirli 2-alkil-3-hidroksi yağ asitleridir. Mikolik asitler 60-90 C atomlu 

dallanmıĢ ağır asitlerin hidroksilatlarıdır. Aynı zamanda mikolik asitler, metoksi, 

keto, epoksi ester grupları ve siklopropan halkaları gibi farklı fonksiyonel gruplar 

içermektedirler (ġekil 2.8).  

Mikolik asitler, Stodola tarafından, 1938‟de sirozlu bir hastadan izole edilen 

Mycobacterium tuberculosis‟den izole edilmiĢ ve isimlendirilmiĢtir. Eterde 

çözülebilen yüksek moleküler ağırlıkta hidroksi asit içeren bu moleküle mikolik asit 

adı verilmiĢtir (Barry ve diğ., 1998). Mikolik asitlerin yapısal özellikleri ilk defa 

1950 yılında Asselineau J. tarafından ayrıntılı Ģekilde tanımlanarak formülize 

edilmiĢtir (Nishiuchi ve diğ., 1999) (ġekil 2.8).  

 

ġekil 2.8.Mikolik asitin genel yapısı 

Mikolik asit içerdiği bilinen sınırlı sayıdaki cinsleri (Corynebacterium, Dietzia, 

Gordonia, Mycobacterium, Nocardia,Rhodococcus, Turicella ve Tsukamurella) 

içermeyen cinslerden ayırt etmek için kullanılır (Komagata ve Suzuki, 1987; Busse 

ve diğ., 1996). Üstelik, mikolik asit molekülünü oluĢturan karbon atomunun miktarı, 

cinslerdeki mikolik asitlerdeki farklılaĢmayı sağlar ve bazı tipleri farklı cinslerin 
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karakteristiğini oluĢturur (Busse ve diğ., 1996). Mikolik asitlerin analizi genellikle 

sınırlı cinsler için yararlı bilgi sağladığı gibi diğer karakteristiklerle de kombine 

edilmelidir (Busse ve diğ., 1996). 

Respiratuar izoprenoit kinonlar 

Hem sitoplazmik hem de mitokondriyal membranların bileĢeni olan respiratuar 

izoprenoit kinonlar elektron taĢıma zincirinde önemli bir rol oynamaktadır ve 

bakteriyel karakterizasyon için izoprenit kinonların analizleri kinonların tiplerinin 

tanımlanmasına dayalıdır. Kinon tiplerinin tanımlanması doymuĢ izoprenoit 

birimlerinin sayısının yanısıra izoprenit yan zincirlerinin uzunluğu ile yapılmaktadır. 

Kinonların farklı tiplerinin varlığı (ya da bunların kompozisyonları) bakterilerin 

farklı sınıflarının karakteristiğidir ve kinonların yan zincirlerinin analizi (hem 

uzunluk hemde doygunluk düzeyi) tanımlama ve farklılaĢma için çok önemli bilgi 

sağlamaktadır. Örneğin, menakinonların sadece Gram-pozitif bakterilerde mevcut 

olduğu bilinmektedir (daha ayrıntılı farklılaĢmaya izin veren yan zincirlerin 

doygunluk düzeyi ile), Proteobacteria‟nın α-, β- ve γ- altsınıfının ubikinon içerdiği, 

δ- ve ε- alt sınıfının ise menakinon ve ubikinon içerdiği bilinmektedir (Busse ve diğ., 

1996). 

Polar lipitler 

Polar lipitler genellikle iki yağ asitine bağlanarak, polar bir grupla bakteriyel 

membranların ana bileĢenini oluĢturmaktadırlar. Bakteriyel membranlarda polar 

lipitlerin çok farklı tipleri vardır ve fosfolipitler en yaygın bulunanıdır. Fakat aynı 

zamanda ornitin ya da serin içeren polar lipitler ve fosfor içermeyen glikolipitlerde 

bulunmaktadır. Tek bir polar lipitin ya da belirli bir kombinasyonun varlığı bazı 

taksaların karakteristiği olabilmektedir. Gram-pozitif bakterilerin farklılaĢması ve 

tanımlanması için kullanılan beĢ tanınmıĢ fosfolipit örneği (PI-V) bulunmaktadır. 

Farklı lipitlerin tanımlanması referans ile tanımlanan suĢun Rf değeri ve boyanarak 

spot oluĢumlarının (ince tabaka kromotografisi (TLC) tarafından ayrıldıktan sonra) 

karĢılaĢtırılması ile yapılmaktadır. Ancak, polar lipitlerin tanımlanması genellikle zor 

olabilmektedir (Busse ve diğ., 1996). 

Peptidoglikan analizi  

Diamino asitler bakteriyel hücre duvarlarının peptidoglikan tabakalarının önemli 

bileĢenidir ve genellikle peptidin ucunda 3. pozisyonda bulunmaktadır. Gram negatif 
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bakterilerde diamino asit tipinin (sadece mezo-diaminopimelik asit bulunmaktadır) 

çok fazla çeĢiti bulunmamasına rağmen, Gram-pozitif bakteriler arasında oldukça 

çeĢitlilik göstermektedir. Gram-pozitif bakteriler mezo- (DL-) ve LL-DAP, L-ornitin, 

L-lizin ve L-2,4-diaminobütirik asit diamino asitlerini içerirken, interpeptit köprüleri 

D-ornitin içermektedir. Bilinen diamino asitin tipinin varlığı Gram-pozitif 

bakterilerin sınıflandırılması için önemli bir bilgi sağlamakta fakat Gram-negatif 

bakteriler için çok daha az bilgi sunmaktadır (Komagata ve Suzuki, 1987; Busse ve 

diğ., 1996). 

Tüm hücre Ģekerleri 

Bakterilerin hücre duvarlarının peptidoglikan tabakalarındaki muramik asit ve 

glikozamin varlığına ek olarak çeĢitli Ģekerler bulunmaktadır (Komagata ve Suzuki, 

1987). Hücre duvarlarının Ģeker bileĢenlerinin karĢılaĢtırılması bakterilerin 

tanımlanması ve sınıflandırılması (Komagata ve Suzuki, 1987) için önemli bilgi 

sağlamakta ve Gram-pozitif bakterileri tanımlamakta yaygın olarak kullanılmaktadır 

(Busse ve diğ., 1996). Bazı bakteri gruplarının tüm hücre Ģeker profilleri farklı 

karakteristiktedir. Örneğin, filamentli aktinomisetlerde tanımlanmıĢ beĢ Ģeker profili 

bulunmaktadır (tanısal olmayan bir Ģeker ile). Ancak bazı taksonların standart bir 

Ģeker profili yoktur (Komagata ve Suzuki, 1987; Busse ve diğ., 1996). ġekerlerin 

varlığı, referans standartlarla TLC‟de ayrıldıktan sonra Rf değerlerinin 

karĢılaĢtırılması ve boyanma farklılıkları ile belirlenebilmektedir. Bilinmeyen 

Ģekerlerin tanımlanması karĢılaĢtırma için uygun standartların bulunmaması 

nedeniyle oldukça zordur (Busse ve diğ., 1996). 

2.4.2.3 Moleküler metotlar 

Organizmaların filogenetik iliĢkilerini belirlemek için referans olarak tüm DNA 

dizilerinin kullanılabilir olduğu ad hoc komitesi tarafından kabul edilmiĢtir (Wayne 

ve diğ., 1987). Protein kodlayan genlerle ilgili çalıĢmalar organizmaların yakınlığı 

hakkında güvenilir bilgi sağlamakta ve bu nedenle de bakteriyel taksonomide 

oldukça önemlidir (Embley ve Stackebrandt, 1994; Prescott ve diğ., 2002a). Ġlk 

olarak hızlı DNA dizileme çalıĢmaları kullanılmaya baĢlanmadan önce DNA‟ların 

nükleotit dizileri tanımlanmadan dolaylı metotlar kullanılarak karĢılaĢtırılan 

organizmalar arasındaki DNA iliĢki düzeyi hakkında bilgi sağlanmaktaydı. Ancak 

doğrudan sekanslama metotlarına doğru ilerleyiĢ DNA dizilerini belirleyerek, 
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karĢılaĢtırılan organizmalar arasındaki filogenetik iliĢkinin belirlenmesinde çok daha 

fazla bilgi sağlamaktadır (Ludwig, 2007). Bakteriyel taksonomide artan moleküler 

metotların kullanımı hem genetik hemde epigenetik karakterlerin daha objektif 

değerlendirilmesine izin veren mantıklı bir geliĢme olarak görülebilmektedir 

(Embley ve Stackebrandt, 1994). 

‘‘Altın Standart’’ metotlar  

DNA-DNA hibridizasyon (DDH) metotlarının kullanımı DNA benzerliklerini 

değerlendirmek için mevcut olan en iyi prosedürdür ve 1970 yılından bu yana 

prokaryotlar arasındaki akrabalığı belirlemek için kullanılmaktadır (Wayne ve diğ., 

1987; Coenye ve diğ., 2005; Gevers ve diğ., 2005; Goris ve diğ., 2007; Sohier ve 

diğ., 2008). DNA‟ların erime sıcaklığındaki farklılıklar (Tm) akrabalığı tespit etmek 

için DNA hibridizasyonu ile bağlantılı olarak kullanılmaktadır (Wayne ve diğ., 1987; 

Stackebrandt ve Goebel, 1994; Ludwig, 2007). % 70 ve üzeri DNA-DNA 

hibridizasyon değeri (bireysel DNA‟ların Tm değeri 5°C ve daha az farklılık 

göstermelidir) suĢların aynı genomik türlere ait olup olmadığını belirlemek için 

kullanılmakta ancak bunlara ilaveten suĢlar fenotipik olarakta ayrılabilmelidir 

(Wayne ve diğ., 1987; Stackebrandt ve Goebel, 1994; Stackebrandt ve Ebers, 2006; 

Ludwig, 2007; Richter ve Rosselló-Móra, 2009; Staley, 2009). 

Hızlı sekanslama metotlarının ilerlemesi bakterilerin akrabalığını 

değerlendirmek için 16S rRNA gen dizi benzerliğinin geliĢtirilmesine imkan 

sağlamıĢtır (Stackebrandt ve Goebel, 1994; Stackebrandt ve diğ., 2002). Bu geliĢme 

karakterizasyon için filogenetik sistematiğin ve metotların önemli bir kilometre taĢı 

olarak görülmektedir (Ludwig, 2007). 16S rRNA protein sentezi için gerekli olduğu 

gibi bakterilerin yaĢamı için gerekli esas bir moleküldür ve yüksek derecede 

korunmuĢtur (Embley ve Stackebrandt, 1994; Gürtler ve Stanisich, 1996; Rintala ve 

diğ., 2001; Gevers ve diğ., 2005; Lanoot ve diğ., 2005; Ludwig, 2007). Günümüzde 

16S rRNA gen sekansına dayanan analizler bakteriyel taksonominin omurgasını 

oluĢturmakta (Ludwig, 2007) ve türlerin filogenetik analizleri 16S rRNA gen dizisi 

temel alınarak oluĢturulmaktadır (Fox ve diğ., 1992; Busse ve diğ., 1996; 

Stackebrandt ve Ebers, 2006). 16S rRNA gen dizilerinin ulaĢılabilir veri 

tabanlarındaki depozit edilmiĢ sayısını herhangi bir gen bölgesinin yakalaması 

mümkün görülmemektedir (>400 000 dizi) (Konstantinidis ve Tiedje, 2007; Ludwig, 

2007). % 70‟den daha fazla DDH benzerliğine sahip olan suĢlar % 97‟den daha 
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büyük 16S rRNA gen sekansı benzerliğine sahiptir (Gevers ve diğ., 2005; Sohier ve 

diğ., 2008). Bu % 97 sınırı, sınırlı bir veri seti için DDH değerleri ve 16S rRNA gen 

sekans benzerliklerinin karĢılaĢtırılmasına dayanmakta(Stackebrandt ve Goebel, 

1994) ve türleri ayırmak için ihtiyaç duyulduğunda bir rehber olarak 20 yıldan fazla 

bir süredir araĢtırmacılar tarafından kullanılmaktadır (Stackebrandt ve Ebers, 2006). 

Her iki metot hem 16S rRNA gen sekansı hem de DDH taksonomik tanımlamalar 

için altın standartlar olarak kullanılmasına rağmen (Gianninò ve diğ., 2003; Zeigler, 

2003; Zeigler, 2005; Stackebrandt ve Ebers, 2006; Ludwig, 2007) her ikisi de bazı 

kısıtlamalara sahiptir. DDH çalıĢmalarında elde edilen sonuçlar hibridizasyon 

deneylerindeki çok sayıda parametreden etkilenmektedir. DNA konsantrasyonu, 

DNA fragmentlerinin saflığı ve büyüklüğü, inkübasyon sıcaklığı, farklı RNA 

seviyelerinin varlığı bu parametreler arasındadır (Yoon ve Park, 2000; Stackebrandt 

ve Ebers, 2006; Goris ve diğ., 2007; Ludwig, 2007). Hibridizasyon deneyi 

gerçekleĢtirme süreçleri uzun zaman alıcı ve yoğun emek gerektirdiğinden birçok 

laboratuvar ya bu çalıĢmaları kendi baĢlarına gerçekleĢtirebilecek durumda değilya 

dabunun yerine özel laboratuvar servislerine güvenmek zorunda kalmaktadırlar 

(Stackebrandt ve Ebers, 2006). Ayrıca DDH sadece aralarında oldukça yakın iliĢki 

bulunan türleri değerlendirmek için kullanılabilir fakat uzak akraba olan 

organizmaları belirlemek için kullanılamaz. Aksine 16S rRNA gen dizi 

karĢılaĢtırmaları yakın akraba türlerin ayrımına olanak sağlamamaktadır (Gevers ve 

diğ., 2005; Konstantinidis ve Tiedje, 2007). Bununla birlikte 16S rRNA gen dizi 

analizleri cins düzeyindeki tanımlama için yada bir cins içerisindeki uzak akraba 

türlerin karĢılaĢtırılmasında oldukça kullanıĢlıdır (Keswani ve Whitman, 2001). 

Dolaylı metotlar 

Nükleik asitlerin karĢılaĢtırılmasına ve sekanslanmasına imkan veren teknolojik 

geliĢmelerden önce, organizmalar arasındaki temel genomik benzerliklerin 

değerlendirilmesi için olanak sağlayan çok sayıda dolaylı yöntem geliĢtirilmiĢtir. 16S 

rRNA molekülüne sekanslama yapılmadan yararlanmak üzere çok sayıda 

yöntemgeliĢtirilmiĢtir. Bu yöntemler, daha hızlı ve daha kolay gerçekleĢtirilmektedir. 

Bu metotlar esas olarak organizmaların tanımlanması ve sınıflandırılmasında 

kullanılan karakteristik fragment örneklerini üretmek için restriksiyon endonükleaz 

kesimlerinin kullanımı ile gerçekleĢmektedir. 16S rRNA genini kullanan yöntemlerin 

çok sayıda olmasına rağmen, bunlar aynı zamanda yakın iliĢkili organizmalar 
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arasında ayrım sağlamamaktadır. Bu Ģekilde, diğer genler ya da gen ürünlerinin 

kullanımına izin veren alternatif metotların geliĢimi tüm genom akrabalık 

iliĢkilerinin ve filogeninin değerlendirmesine imkan sağlamaktadır (Stackebrandt ve 

diğ., 2002). 

Genomik Guanin + Sitozin içeriği 

Genomdaki guanin + sitozin (G+C) içeriğinin belirlenmesi; genomları karakterize 

etmek ve taksonları sınıflandırmak için kullanılan ilk klasik metotlardandır (Busse ve 

diğ., 1996; Ludwig, 2007). Bu yöntem, bir takson içerisine yerleĢtirilmesinde sınırlı 

olan, filogenetik bilgiler sağlamayan bir metot olmasına rağmen günümüzde hala 

taksonomik birimleri tanımlamada önemli bir karakter olarak kullanılmaktadır 

(Ludwig, 2007). Bir türdeki G+C içeriğindeki kabul edilen varyasyonlar % 5‟ten 

küçük veya eĢit, cins için ise % 10‟dan daha büyük olmamalıdır (Busse ve diğ., 

1996). Farklı G+C içeriğine sahip olan organizmaların, güvenilir Ģekilde farklı 

olduğu kabul edilebilir. Bununla birlikte G+C oranının benzer ya da özdeĢ olması 

yakın iliĢkili taksalara ait olan suĢların karakterizasyonunda kullanılamadığı gibi 

uzak taksonomik gruplardaki suĢları ayırmada da tek baĢına kullanılamaz (Busse ve 

diğ., 1996; Ludwig, 2007). 

Restriksiyon fragment uzunluk polimorfizmi (RFLP) 

ÇeĢitli restriksiyon endonükleazlar yada kombinasyonları ile genomik DNA‟nın 

kesimi restriksiyon fragmentlerinin kompleks bir örneğini oluĢturmada 

kullanılabilmektedir. Bu oluĢan restriksiyon fragmentleri analiz edilebilmekte ve 

birbiriyle yakından iliĢkili suĢlar arasında ayrım yaparak aynı cins içerisinde ya da 

aynı türe ait olup olmadığını belirlemek için kullanılabilmektedir (Busse ve diğ., 

1996; Ludwig, 2007). Bu teknik farklı organizmaları temsil eden farklı örnekler ile 

suĢlar arasında ayrım sağlayabilmekte ancak onları tanımlamada 

kullanılamamaktadır. RFLP suĢları hızlı ve doğru bir Ģekilde ayırmada duyarlı bir 

metot olmasına rağmen DNA sekanslama bu tekniği gölgede bırakmıĢtır (Sohier ve 

diğ., 2008).  

PZR ile çoğaltılan DNA fragmentleri restriksiyon analizleri daha az 

karmaĢıktır. Bu modifiye versiyon çoğaltılmıĢ DNA restriksiyon analizi (ADRA) 

olarak ifade edilmektedir (Ludwig, 2007). ÇoğaltılmıĢ ribozomal DNA restriksiyon 

analizi (ARDRA) ADRA metodunun en yaygın Ģeklidir (Ludwig, 2007). Bu metotta 
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16S rRNA geni çoğaltılıp çok sayıda restriksiyon endonükleazlar ile kesilmekte ve 

ortaya çıkan fragmentler analiz edilmektedir (Heyndrickx ve diğ., 1996). Bu 

organizmalar arasındaki farklılaĢmaya izin vermekte ve tür düzeyinde 

tanımlanmasını sağlamaktadır (Heyndrickx ve diğ., 1996; Cook ve Meyers, 2003) 

ÇoğaltılmıĢ fragment uzunluk polimorfizimi (AFLP) 

Bu metot restriksiyon endonükleaz ile kesilmiĢ genomik DNA‟nın PZR 

amplifikasyonlarına dayanmaktadır. DNA kesildikten sonra fragmentler PZR 

primerleri için hedefleri içeren linkerler ya da adaptörlere bağlanmaktadır. PZR 

amplifikasyonları daha sonra 3‟ uçlarında ilave bazlar içeren primerler kullanılarak 

adaptörle bağlanmıĢ restriksiyon fragmentler üzerinde gerçekleĢtirilmektedir. Farklı 

fragment örneklerinin üretilmiyle elde edilen sonuçlar çok yakın iliĢkili suĢları 

ayırmada kullanılabilmektedir (Vos ve diğ., 1995; Ludwing, 2007). 

Rastgele çoğaltılmıĢ polimorfik DNA (RAPD )  

Genomun rastgele bölümleri ya tek bir PZR primeri ya da PZR primerlerinin 

karıĢımı ile PZR reaksiyonlarını gerçekleĢtirerek çoğaltılabilmektedir (Busse ve diğ., 

1996; Ludwig, 2007). RAPD metotları organizmaların genomik parmak izlerinin 

belirlenmesinde kullanılmakta ve yüksek ayırıcı güce sahip olması nedeniyle 

organizmaların tanımlanması ve farklılaĢmasında yardımcı olmaktadır (Busse ve 

diğ., 1996; Roberts ve Crawford, 2000). Bu yöntem, karmaĢık genomların 

incelenmesinde özellikle faydalı olup Streptomycetes ve diğer filamentli 

Actinobacteria üyelerinin tanımlanmasında kullanılmaktadır (Rintala ve diğ., 2001). 

RAPD ile elde edilen parmak izleri yüksek derecede tekrarlanabilir ve ürünler 

baĢarıyla genom probları olarak kullanılabilirdir (Roberts ve Crawford, 2000). 

Doğrudan metotlar  

Ayrıntılı olarak anlatılan dolaylı yöntemlerin aksine, doğrudan moleküler yöntemler 

fazla miktarda filogenetik bilgi sağlamaktadır. Bu metotlardan karĢılaĢtırmalı dizi 

analizi, en yaygın olarak kullanılan direkt metotlardan biridir (Ludwig, 2007). Ġlk 

analizler baĢlangıçta 16S rRNA geni ile sınırlıydı. Sekanslama maliyetinin 

azalmasıyla birlikte diğer genlerde sekanslanmıĢ ve filogenetik analizlerde yer 

almıĢlardır. Sonrasında tüm genom sekanslama analizleride filogenide kullanılmaya 

baĢlanmıĢtır (Coenye ve diğ., 2005; Ludwig, 2007, Sohier ve diğ., 2008; Bolshoy ve 
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Volkovich, 2009). Sekanslanan ilk genom 1995 yılında tamamlanan Haemophilus 

influenza genomudur. 

KarĢılaĢtırmalı dizi analizi 

KorunmuĢ makromoleküllerin sekans analizleri, günümüzde standart bir 

uygulamadır ve bakterilerin sınıflandırılmasının yanısıra hızlı ve doğru 

tanımlanmasını sağlayarak bakteriyel taksonominin temelini oluĢturmaktadır 

(Coenye ve diğ., 2005; Ludwig, 2007). Tüm genom analizlerine baĢlanmadan önce 

bu metot kullanılmaktaydı ve hala geniĢ oranda kullanımı devam etmektedir.Bu 

metot tüm genom iliĢkilerini temsil ettiği düĢünülen gen setlerini analiz ederek 

ihtiyaç duyulan analiz miktarını azaltmaktadır. 

Bu metot ile ilgili olarak, Ziegler (2003) genom akrabalığını tahmin etmek için 

çeĢitli protein kodlama genlerinin kullanımını önermiĢtir. Bu gen bölgeleri (16S 

rRNA benzeri) korunmuĢtur ve bu nedenlede filogeniyi değerlendirmek için 

kullanılabilmektedir. Benzer bir Ģekilde Santos ve Ochman (2004), filogeniyi 

değerlendirmek için kullanılabilecek bir dizi gen setini önermiĢlerdir. Bu tür bir 

metot için, ad hoc komite doğru filogenetik sınıflandırmaya izin veren önemli 

miktarlarda bilgiyi üreten en az 5 kontrol (housekeeping) genin kullanılmasını 

önermektedir (Stackebrandt ve diğ., 2002; Coenye ve diğ., 2005). Bununla birlikte 

Ziegler (2003), bunun gereksiz olduğunu DNA-DNA hibridizasyonu (DDH) ile 

oluĢturulan sonuçlardan daha güçlü  ya da eĢit sonuçlar oluĢturma yeteneğine sahip 

olan daha az sayıda ve iyi seçilmiĢ genlerin kullanılmasının yeterli olabileceğini 

önermiĢtir (Zeigler, 2003; Coenye ve diğ., 2005).  

Analizlerde kullanılan genler 

Analizlerde kullanılan genler bakteriler arasında geniĢ dağılım göstermekte ve çok 

sayıda serbest yaĢayan bakteride bu genlerde ortolog diziler bulunmaktadır 

(Stackebrandt ve diğ., 2002; Zeigler, 2003). Fakat karıĢık analizlerden parolog 

genleri önlemek için „„herbir gen seti‟‟ herbir genoma özel olmalıdır. Bu genler aynı 

zamanda yeterli filogenetik bilgiyi sağlayacak büyüklükte olmalı, hatta kolay bir 

Ģekilde sekanslanmalı ve sekanslar suĢ çiftleri arasındaki tüm genom iliĢkilerini kesin 

ve doğru bir Ģekilde yansıtmalıdır (Zeigler, 2003). 16S rRNA genlerinden ayrı 

olarak, bakteriler arasındaki filogenetik iliĢkiyi belirlemekte çeĢitli kontrol 

(housekeeping) genleri kullanılmaktadır. Uygun olacak gen setlerini öneren çok 
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farklı çalıĢmalar bulunmasına rağmen gen setleri arasında çok az uyum 

görülmektedir (Santos ve Ochman, 2004). 

gyrB geni 

DNA giraz β-alt ünitesini kodlayan bir gen olan gyrB, bakteri filogenisinde yoğun 

bir Ģekilde kullanılmaktadır. Bu gen, DNA-DNA homolojisi ile uygun olan 

sonuçlarla, Pseudomonas cinsine ait olan yakın akraba suĢlarla, Acinetobacter 

cinsinin suĢlarını ve Micromonospora üyelerini sınıflandırmak için kullanılmaktadır 

(Kasai ve diğ., 2000). Fusobacterium cinsine ait yakın akraba türlerdeki farklılaĢma 

aynı zamanda gyrB dizi analizi ilede mümkün olmaktadır (Jin ve diğ., 2004). 

Mycobacterium tuberculosis kompleksinin(MBTC) üyelerinin çoğundaki farklılaĢma 

gyrB-RFLP analizleri ile ortaya çıkmaktadır (Chimara ve diğ., 2004). Son 

zamanlarda daha fazla gyrB geni Actinobacteria sınıfı içerisinde yer alan 

Amycolatopsis,Gordonia, Kribbella, Nocardiave Nocardiopsis cinslerinin üyelerinde 

16S rRNA gen tabanlı filogenetik gruplandırmayı desteklemek için baĢarılı bir 

Ģekilde kullanılmaktadır (Shen ve diğ., 2006; le Roes ve diğ., 2008; Yang ve diğ., 

2008; Everest ve Meyers, 2009; Takeda ve diğ., 2010; Kirby ve diğ., 2010). gyrB 

gibi protein kodlayan genlerin daha hızlı filogeni oranı nedeniyle, 16S rRNA 

geninden çok daha fazla ayırım sağlayabilmekte ve bu nedenle de yakın akraba 

türleri ayırt etmede daha yararlı olmaktadır (Volokhov ve diğ., 2007). 

rpoB geni 

Bakteriyel RNA polimerazın β-alt birimini kodlayan rpoB geni filogenetik bir 

markör olarak kullanılan yüksek potansiyele sahip bir gen olarak görülmektedir. 

rpoB geninin filogenetik orijini nedeniyle (Adékambi ve diğ., 2008) hem bakteri 

hemde arkelerin filogenetik çalıĢmalarında kullanılmaktadır. Kısmi rpoB dizileri 

enterik bakterilerin doğru tanımlanmasını sağlamaktadır (16S rRNA gen analizinden 

daha iyi ayırım sağlamaktadır, Mollet ve diğ., 1997). rpoB dizisi aynı zamanda 

Mycoplasma türlerinin filogenetik çalıĢmalarında (Kim ve diğ., 2003a) iyi bir 

alternatif markör olarak kullanılmıĢ ve Proteobacteria‟lar arasında Coxiella 

burnetii‟nin taksonomideki yerini doğrulamada kullanılmıĢtır (Mollet ve diğ., 1998). 

Nükleik asit sekansı tür ve alt-tür düzeyinde ayırım sağlarken, RpoB aminoasit dizisi 

domain ya da filum gibi daha yüksek taksonomik düzeyleri ayırabilmektedir 

(Volokhov ve diğ., 2007; Adékambi ve diğ., 2008). Genellikle rpoB temelli 
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filogenetik analizler 16S rRNA geniyle uyumludur, fakat rpoB filogenetik ağaçları 

daha yüksek bootstrap düzeyleriyle artan bir stabillik göstermektedir (Adékambi ve 

diğ., 2008). 

recN geni 

recN, bir rekombinasyon ve tamir proteini kodlayan gen bölgesi olarak, tümgenom 

iliĢkilerini tahmin etmek için büyük potansiyel göstermektedir (Zeigler, 2003). 

Geobacillus cinsindeki, recN geninin daha düĢük taksonlara (cins, tür ve alt-tür) 

suĢların yerleĢtirilmesinde 16S rRNA geninden daha yüksek ayırım gücüne sahip 

olmasına rağmen daha yüksek taksa düzeylerine yerleĢtirmede daha düĢük ayırıma 

sahiptir (familya düzeyinin üstü) (Zeigler, 2005). Buna karĢılıkrecN geni ile 

belirlenen genom benzerliği çok yakın ya da uzak iliĢkili diziler karĢılaĢtırıldığında 

en büyük farklılığı gösteren değerler, DNA-DNA homolojisi ile hesaplanan gerçek 

değerden daha yüksektir. Bu nedenle recN analiz metodu,Geobacillus cinsi 

içerisindeki suĢları tür bazında tanımlamada tek baĢına kullanılamaz (Zeigler, 2005). 

Benzer sonuçlar‘Leuconostocaceae‟ familyasında da bulunmuĢtur, recN geni 

filogenetik analizleri yüksek ayırım göstermiĢ ve familyaya ait üç cinsin her 

birindeki gruplandırma için yüksek bootstrap değeri göstermiĢtir, fakat bir familya 

olarak tek baĢına değerlendirilmesinde düĢük bootstrap değeri göstermiĢtir (Arahal 

ve diğ., 2008). Aynı zamanda bu familyadaki recN dizisinin tek baĢına kullanılması 

genom benzerlik düzeyinin tahmin edilme yeteneğini sınırlandırmıĢolmasına rağmen 

recN gen dizisinin benzerliği % 84-96 dizi benzerlik sınırının altında olduğunda 

suĢları tür bazında sınıflandırmak için kullanılabilmektedir (Arahal ve diğ., 2008). 

Diğer genler 

Ribonükleaz P (RNase P), ATP-sentazın β-alt birimi, glutamin sentetaz, elongation 

faktör Tu, bir ısı Ģok proteini kodlayan Hsp65 (Yoon ve Park, 2000), secA1(Zelazny 

ve diğ., 2005), dnaA, dnaK ve rpoC genleri (Arahal ve diğ., 2008) bakteriyel 

filogenetik analizlerde kullanılmaktadır. 

Multilokus dizi analizi (MLSA) 

Tek bir markör genin kullanımı horizontal gen transferi (HGT) olasılığı nedeniyle ya 

da tüm genomunki ile karĢılaĢtırılan genin mutasyon oranındaki varyasyonları 

nedeniyle bakterilerin gerçek filogenetik iliĢkilerini yeterince yansıtıp yansıtmadığı 

tartıĢma konusudur (Coenye ve diğ., 2005; Gevers ve diğ., 2005; Konstantinidis ve 
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Tiedje, 2007; Ludwig, 2007; Gribaldo ve Brochier, 2009). Bakterilerin filogenetik 

analizinde bir gen setinin kullanımı bakterilerin iliĢkilerini doğru bir Ģekilde 

değerlendirmenin bir çözümü olarak önerilmektedir (Konstantinidis ve diğ., 2006; 

Ludwig, 2007). Genel olarak analizlerde 6-8 gen kullanılmakta (Konstantinidis ve 

diğ., 2006; Konstantinidis ve Tiedje, 2007), ancak bu genlerin daha azının (3 gen 

bölgesi) kullanılması önerilmektedir. Ġyi seçilmiĢ genler filogenetik iliĢkinin doğru 

bir Ģekilde değerlendirilebilmesini sağlamaktadır (Konstantinidis ve diğ., 2006). 

Farklı genler farklı çalıĢmalarda kullanılmaktadır. Böyle genler ideal olarak her 

bakteride olduğu gibi karakterize edilebilir (bu genler rekombinasyon geçirmemiĢtir), 

genomla bağlantılı olmayabilir ve tek kopya olabilir (Gevers ve diğ., 2005). MLSA 

fazla miktarda çoğaltılabilmekte ve gelecekte genlerle ilgili karĢılaĢtırmalar için iyi 

bir veri tabanı oluĢturulmasını sağlamaktadır.Aynı zamanda yakın akraba türlerin 

tanımlanmasında MLSA‟nın oldukça etkili olduğu ve tür içi ayırım gücünün oldukça 

kuvvetli olduğu görülmektedir (Rong ve diğ., 2009). 

Tüm genom temelli metotlar 

Tüm genomların karĢılaĢtırılması bakterilerin iliĢkilerinin doğru ve tanımlayıcı bir 

Ģekilde belirlenmesinde en iyi yol olarak görülmektedir (Coenye ve diğ., 2005; 

Konstantinidis ve Tiedje, 2007; Sohier ve diğ., 2008). Genel olarak bakteri 

genomunun bakterinin taksonomik yakınlığı ile ilgili tüm bilgileri sakladığı kabul 

edilmektedir (Wayne ve diğ., 1987; Goris ve diğ., 2007; Bolshoy ve Volkovich, 

2009). Son zamanlara kadar tüm genomun sekanslanması mümkün değildi (Goris ve 

diğ., 2007). Fakat sekanslama teknolojisindeki ilerlemeler, daha fazla genomun 

sekanslanmasına izin vermiĢ (Sohier ve diğ., 2008; Staley, 2009) ve son zamanlarda 

Genbank‟taki prokaryotik genom sekansı sonuçları oldukça artmıĢtır. Tüm genom 

sekansı sayısındaki artıĢ çeĢitli metotların geliĢmesine yol açmıĢ, bu metotlar 

sayesinde genomik diziler analiz edilebilir olmuĢtur.Böylelikle bakterilerin 

sınıflandırılmasında ve filogenetik iliĢkilerinin belirlenmesinde tüm genom 

analizlerinin kullanılırlığı artıĢ göstermiĢtir (Coenye ve diğ., 2005; Sohier ve diğ., 

2008). 

Gen içeriği 

Gen içeriğinin karĢılaĢtırılması yeni bir metottur (Coenye ve diğ., 2005). Bu metot 

yaygın olarak genomların çok sayıda ortolog gene sahip olacağı gerçeğine 
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dayanmaktadır. Bu ortolog genlerin sayısı evrim geçirdikçe hızlı bir Ģekilde 

azalacaktır (Coenye ve diğ., 2005; Bolshoy ve Volkovich, 2009). Gen içeriğine 

dayanarak oluĢturulan ağaçlarda horizontal gen transferi (HGT)‟nin önyargıya neden 

olmadığı ve bunların 16S rRNA gen ağaçları ile de oldukça uyumlu olduğurapor 

edilmiĢtir(Coenye ve diğ., 2005). 

Gen sırası 

Genomdaki gen sırasının korunması organizmalar arasındaki iliĢkinin 

belirlenmesinde kullanılabilmektedir. Fakat genomdaki ortologların protein dizileri 

arasındaki ortalama benzerliğin % 50‟nin altında olduğu durumlarda gen sıraları 

arasında çok az korunmuĢluk vardır. Genom içindeki yeniden düzenleme nedeniyle 

gen sırası hızlı bir Ģekilde kaybolabilir ve bu nedenlede sadece yakın iliĢkili 

organizmaları ayırma yeteneğine rağmen, daha yüksek filogeniye sahip organizmalar 

arasındaki iliĢkiyi ortaya çıkarmada daha zayıf ayırım sağlamaktadır (Coenye ve 

diğ., 2005). 

Varlık ya da yokluk analizi 

Bir genomdaki spesifik moleküler özelliklerin varlığı yada yokluğu (protein 

kodlayan gen aileleri gibi) taksalar arasındaki iliĢkiyi belirlemede kullanılmaktadır. 

Aynı moleküler yapıya sahip protein aileleri yada protein katlanmalarının (farklı 

aminoasit sekanslarına sahip olabilirler) bu metotta kullanım için ideal markerler 

olduğu düĢünülmektedir. Bunlar organizmalar tarafından kullanılan „„temel 

moleküler birimler‟‟ olarak görülmektedir. Proteinlerdeki korunmuĢ gen eklenmesi 

yada silinmesi (indeller) yada imza dizileri diğer moleküler özelliklerdir. Bu 

moleküler özelliklerin varlığı ya da yokluğuna dayanarak taksonomik 

gruplandırmada ayırım sağlanmaktadır. Bu varlık ya da yokluk analizi ile elde edilen 

sonuçlar 16S rRNA gen dizi analizi ile elde edilen sonuçlarla 

uyumlulukgöstermektedir (Coenye ve diğ., 2005). 

2.5 AHBA (3-Amino-5-Hidroksibenzoik Asit) Gen Kümeleri 

3-Amino-5-hidroksibenzoik asit (AHBA); mycotrienine (Chen ve diğ., 1999), 

ansamitosin P-3 (Yu ve diğ., 2002), geldanamisin (Li ve diğ., 2008) ve klinik olarak 

kullanılan rifamisin (Kim ve diğ., 1992) ve mitomisin (Mao ve diğ., 1999) gibi bir 

çok doğal ürünlerin öncüsüdür. AHBA biyosentezinin son reaksiyonu katalizleyen 
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AHBA sentaz, 5-deoksi-5-aminodehidrosikimik asitin aromatizasyonununda anahtar 

bir enzimdir. Bu yüzden AHBA sentaz genleri farklı AHBA kaynaklı yeni doğal 

ürünler için genetik taramada bir araç olarak kullanılabilir (Huitu ve diğ., 2009). 

Ansamisinler, çeĢitli mikroorganizmalar tarafından üretilen doğal bileĢiklerin 

bir sınıfıdır ve bir aromatik merkez yapının iki bitiĢik olmayan pozisyona alifatik bir 

köprü ile bağlanmasıyla karakterize edilir (Rinehart ve Shield, 1976)(ġekil 2.9). 

Aromatik kısmın yapısına dayanarak, bu sınıf bileĢikler bir benzenik ve bir 

nafthalenik alt grupları içeren bölümlere ayrılabilir. Ansatrienin, ansamitosin ve 

geldanamisin gibi benzenik ansamisinler, ağırlıklı olarak ökaryotlara karĢı 

sitotoksiktir (DeBoer ve diğ., 1970; Lazar ve diğ., 1983; Sugita ve diğ., 1999). 

Rifamisin B, naphthomisin ve kanglemisin A gibi naphthalenic ansamisinler 

antibakteriyel aktivitelere sahiptir (Mochizuki ve diğ., 1986; Lal ve Lal, 1994; Qun 

ve diğ., 1995). Rifampisin gibi rifamisinin yarı sentetik türevleri verem, cüzam ve 

AIDS ile iliĢkili mikobakteriyel infeksiyonların tedavisinde geniĢ ölçüde 

kullanılmaktadır (Floss, 2006). Klinik ihtiyaçlar için çok önemli antibiyotiklerden 

biri olduğu için ansamisinler büyük ilgi çekmiĢtir. Yeni ansamisin üreticilerinin 

taranması yeni ilaçların ya da klinikte potansiyel bileĢiklerin keĢfinde çok önemlidir. 

Ansamisinlerin biyosentetik çalıĢmaları, tüm ansamisinlerin temel yapısını 

(birim mC7N) kapsayan, ansamisin biyosentezi için ortak spesifik baĢlatıcı birim 

olan 3-amino-5-hidroksibenzoik asit (AHBA)‟yı göstermektedir. AHBA sentaz, 

AHBA biyosentezine katılan gerekli ve spesifik bir enzimdir ve AHBA sentaz 

aromatik aminoasitlerin biyosentezi için normal Shikimate yoluna paralel değildir 

(Kim ve diğ., 1998). Bu yüzden aktinomiset suĢlarında AHBA sentaz geninin varlığı, 

ansamisin üretme potansiyellerinin bir iĢareti olarak görülmektedir. Mitomisin C bir 

mitosan merkez yapısı ile çok etkili bir anti-tümör ajan olmasına rağmen alifatik 

olmayan zincir ansamisin biyosentezindeki gibi tip I poliketit sentaz aracılığıyla bir 

araya gelmektedir. Aynı zamanda mitomisin C AHBA‟dan türetilmektedir (Mao ve 

diğ., 1999). ÇeĢitli raporlarda ansamisin ya da mitomisin biyosenteziyle ilgili 

genlerin klonlanması ve karakterizasyonu tanımlanmıĢtır (Chen ve diğ., 1999; Mao 

ve diğ., 1999; Yu ve diğ., 2002; Rascher ve diğ., 2005; He ve diğ., 2006). 
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ġekil 2.9.Mitomisin C ve bazı ansamisinlerin kimyasal yapıları. Koyu bölgeler bu 

bileĢiklerin karakteristik aromatik kısımlarını gösterir (Huitu., 2009). 

Aktinomisetlerden elde edilerek yayınlanan AHBA sentez genlerinin genetik 

incelemeleri, tüm bu genlerin yaklaĢık 755 bç‟lik kolay tanınan korunmuĢ bir bölge 

içerdiğini göstermiĢtir. Bu korunmuĢ bölge enzimatik aktiviteler için önemli 

kısımları kodlamaktadır. Bu buluĢ AHBA‟nın biyosentezi için gerekli AHBA sentaz 

genlerinin korunmuĢ bölgeleri hedeflenerek ansamisin üreticileri ya da diğer AHBA-

türevli antibiyotik üreticilerinin keĢfi için bir polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) 

tarama metodu geliĢtirilmesini sağlamıĢtır (Rateb ve diğ., 2011). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 

3.1 ÇalıĢmada Kullanılan Kimyasallar ve Kitler 

Sigma firmasından elde edilen kimyasal maddeler sikloheksimit, gliserol, guanidin 

thiosiyanat, tris, EDTA, lizozim, H2SO4, molibdofosforik asit, NaCl, etanol, 

diaminopimelik asit, HCl, metanol, piridin, toluen, ninhidrin, aseton, kloroformdur. 

Fluka firmasından temin edilen kimyasallar arasında adonitol, D-arabinoz, D-

sellobiyoz, D-fruktoz, D-salisilin, D-sorbitol, D-galaktoz, D-mannoz, D-melezitoz, 

D-melibiyoz, D-mannitol, dekstrin, dekstran, inülin, L-sorboz, L-arabinoz, L-

rhamnose, laktoz, L-glutamat, maltoz, mezo-inositol, propionik asit, rafinoz, niĢasta, 

süksinik asit, sükroz, ksilitol, ksiloz, alfa-iso-lösin, D-fenilalanin, glisin, L-alanin, L-

arginin, L-sistein, L-histidin, L-hidroksiprolin, L-metionin, L-fenilalanin, L-prolin, 

L-serin, L-treonin, L-valin, adenin, kazein, elastin, jelatin, guanin, hipoksantin, L-

tirozin, niĢasta, tween 20, tween 80, ksantin, ksilen bulunmaktadır. Diğer 

kimyasallardan n-hekzan, n-bütanol, Ba(OH)2, NaOH Merck, GoTaq Hotstart Master 

Mix Promega veQiaquick PZR Pürifikasyon kiti Qiagen firmasından temin 

edilmiĢtir. 

3.2 Yöntem 

3.2.1 Sediment örneklerinin kaynağı 

Bu çalıĢma için Karadeniz‟in Samsun ve Ordu ilinin sahilinden baĢlanarak dört farklı 

derinlikten sediment örnekleri alındı. Alınan sediment örneklerinin lokalitesi, 

derinliği, coğrafik koordinatları, sahilden kaç mil açıklıktan ve hangi tarihte alındığı 

Çizelge 3.1‟de verilmiĢtir.  
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Çizelge 3.1. Sediment örneklerinin lokalitesi, derinliği, coğrafik koordinatları, sahilden kaç 

mil uzaklıktan alındığı ve alınma tarihi 

Lokalite ve derinlik 

 

Coğrafik Koordinatları 

 

Sahilden kaç mil 

açıklıktan alındığı 

Alınma 

tarihi 

Ordu, Melet Irmağının 

Karadeniz‟e döküldüğü 

yerden (12m)  

40º 59' 650'' N 

37º 58' 953'' E 

40° 59' 934'' N 

37° 57' 445'' E 

0,77 mil (baĢlangıç) 

0,95 mil (bitiĢ) 
19.07.2010 

Ordu, Melet Irmağının 

Karadeniz‟e döküldüğü 

yerden (45m) 

41º 00' 353'' N 

37º 57' 489'' E 

40° 59' 926'' N 

37° 58' 821'' E 

1,36 mil (baĢlangıç) 

1,06 mil (bitiĢ) 
19.07.2010 

Ordu, Melet Irmağının 

Karadeniz‟e döküldüğü 

yerden (80m) 

41º 01' 758'' N 

37º 57' 759'' E 

41° 01' 336'' N 

37° 59' 114'' E 

2,79 mil (baĢlangıç) 

2,48 mil (bitiĢ) 
19.07.2010 

Samsun, Merkez-Azot 

(42m) 

41º 19' 201'' N 

036º 25' 157'' E 

41° 18' 627'' N 

036° 27' 471'' E 

4,48 mil (baĢlangıç) 

3,97 mil (bitiĢ) 
23.07.2010 

3.2.2 Sediment örneklerinin bazı fizikokimyasal özellikleri 

Sediment örneklerinin pH, kireç kapsamı (% CaCO3), organik madde, toplam 

kalsiyum (Ca (ppm)) ve fosfor (P (ppm)) miktarları ile tekstür (% Kum, % Silt ve % 

Kil) analizleri gibi bazı fizikokimyasal özellikleri belirlendi. 

3.2.2.1 Sedimentlerin pH analizi 

Ortamdan uygun Ģekilde alınarak, steril torbalara konan, laboratuvar numaraları 

verilen sediment örneklerinin pH‟sı Reed ve Cummings (1945) tarafından 

tanımlanan yönteme göre belirlendi. 

Örnekler (20 g) 50 ml‟lik behere aktarıldı ve örneklerin üzerine ince bir tabaka 

olana kadar yavaĢça demineralize su eklendi. Suyun örneklere yeterince iĢlemesi için 

örnekler birkaç saat bekletildi. Cam elektrot pH metre ile toprak örneklerinin pH‟ları 

ölçüldü. Her ölçümde, elektrot toprak örneğine iyice daldırıldı. Her bir örnek üç kere 

tekrarlandı ve son pH değeri bu üç ölçümün ortalaması olarak kaydedildi. 

3.2.2.2 Sedimentlerin kireç kapsamının (% CaCO3) belirlenmesi 

Sedimentlerin kireç kapsamı (% CaCO3) Scheibler kalsimetresi ile belirlendi. Elde 

edilen kireç kapsamlarının sedimentler açısından değerlendirilmesinde Çizelge 

3.2‟den yararlanıldı. 
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Çizelge 3.2. Elde edilen CaCO3 yüzdelerine göre sedimentlerin sınıflandırılması 

% CaCO3 Sınıfı 

0-2 Kireçsiz  

2-4 Az kireçli  

4-8 Orta kireçli  

8-15 Kireçli  

15-50 Çok kireçli  

50-90 Çok fazla kireçli  

>90 Kireç  

3.2.2.3 Sedimentlerin organik madde içeriğinin belirlenmesi 

Sediment örneklerinin organik madde içerikleri aĢağıdaki yönteme göre 

gerçekleĢtirildi. 

Örnekler (1 g) hassas terazide (LabTek) tartılıp 105 °C‟de kurutuldu ve 

yeniden tartıldı. Bu iĢlem 3 kere tekrarlandı ve bunların ortalaması alınarak 

örneklerin nem içeriği belirlendi. Erlenler ve kuru toprak daha sonra mufla fırınına 

yerleĢtirildi, sıcaklık yavaĢ yavaĢ 700 ºC‟ye çıkarıldı ve organik maddeyi tamamen 

yakmak için 30 dk. bekletildi. Örnekler gece boyunca soğumaya bırakıldı ve organik 

madde miktarı, belirlenen her üç ağırlıktaki kaybedilen ortalama yüzde olarak tespit 

edildi(Rowell, 1996). 

3.2.2.4 Sedimentlerin toplam kalsiyum (Ca (ppm)) ve fosfor (P (ppm)) 

miktarlarının belirlenmesi 

Sedimentlerin toplam kalsiyum (Ca (ppm)) miktarı EDTA ile titrimetrik yöntemle 

belirlendi. Toplam fosfor (P (ppm)) miktarları ise Olsen yöntemiyle 

belirlendi(Rowell, 1996). 

3.2.2.5 Sedimentlerin tekstür analizi (% Kum, % Silt ve % Kil) 

Sedimentlerin tekstürü hidrometre yöntemine göre belirlendi(Rowell, 1996). 

3.2.3 Aktinomisetlerin Ġzolasyonu 

Bu çalıĢmada farklı aktinomiset gruplarının izolasyonu için sekiz farklı seçici 

izolasyon besiyeri kullanıldı. Bunlar, basal‟s mineral salts (Duangmal ve diğ., 2005), 

M3 (Rowbotham ve Cross., 1977), rafinoz-histidin (Vickers ve diğ., 1984), SM3 -

Gauze‟s (Tan ve diğ., 2006), non-sporulating (Sanglier ve diğ., 1992), niĢasta-kazein 

(Küster ve Williams., 1964), SM1 Stevenson‟s (Tan ve diğ., 2006) ve SM2 
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Stevenson‟s agar (Tan ve diğ., 2006)‟dır. Besiyerlerinden SM3 agar (Gauze‟s agar) 

deniz suyu, deniz tuzu ve saf sulu olmak üzere üç farklı Ģekilde hazırlandı. Diğer 

besiyerlerinden bazıları saf sulu, bazıları da deniz tuzu ilave edilerek hazırlandı 

(Çizelge 3.3). Denizel çevreler yaklaĢık litrede 35 g tuz içerdiği için bu çalıĢma bu 

tuz içeriğine uygun olarak yapıldı. Besiyerlerinde kullanılan antibiyotikler ve 

antibiyotiklerin konsantrasyonları Çizelge 3.3‟de verildi. 

Bu çalıĢmada farklı aktinomiset gruplarının izolasyonu için dilüsyon plak 

tekniği kullanıldı (Waksman, 1927). Sediment örnekleri steril torbalarda laboratuvara 

getirildi ve bekletilmeden her bir sediment örneğinden 1 gr tartılarak içerisinde 9 ml 

ringer çözeltisi bulunan steril cam ĢiĢelere eklendi. Bu Ģekilde, her bir sediment 

örneği için hazırlanmıĢ olan 10
-1

 solüsyonlar, sediment kolloidlerine tutunmuĢ olan 

mikroorganizma sporlarını ve misellerini ayırmak için hafif Ģekilde alt-üst edilerek 

30 dakika çalkalandı. Daha sonra bu 10
-1

 solüsyonlar vejetatif formların neden 

olabileceği kontaminasyonları azaltmak için, 55 ºC‟ ye ayarlanmıĢ su banyosunda 20 

dakika bekletildi. Her bir sediment örneği, vortex karıĢtırıcı (Fisons Sientific 

Appartus Ltd., Loughborough, Leicesteshire, England, UK) ile karıĢtırılarak homojen 

hale getirildi ve otomatik pipet (P1000: Axygen Inc, 33210 Central Avenue, Union 

City, CA 94587 USA) ile aseptik Ģartlarda 1ml alınarak içerisinde 9 ml ringer 

çözeltisi bulunan steril cam tüplere konuldu. Bu Ģekilde 10
-2

‟lik sediment solüsyonu 

elde edildi. 10
-1

 ve 10
-2 

dilüsyonlarının her birinden otomatik pipet ile 0.2 ml alınan 

sediment solüsyonları, seçici izolasyon besiyerlerinin yüzeyine steril öze ile yayma 

plak yöntemi ile inoküle edildi (Waksman, 1927). Her bir dilüsyon için 3 plak 

hazırlandı ve 28 ºC‟de 30 gün süreyle inkübasyona bırakıldı. 
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Çizelge 3.3. Toprak ve sediment örneklerinden seçici izolasyon için kullanılan besiyerleri 

No Bazal medium Seçici ajan 

1 Basal‟s mineral salts agar (Duangmal ve diğ., (2005)  

Safsu ile hazırlandı. 

Nistatin (50µg/ml),  

Rifampisin (5µg/ml) 

 

2 M3 agar (Rowbotham ve Cross., 1977) 

Saf su ile hazırlandı. 

Nistatin (50µg/ml), 

Sikloheksimid (50µg/ml) 

 

3 NiĢasta-kazein agar (Küster ve Williams, 1964) 

Saf su ile hazırlandı. 

 

Nistatin (50µg/ml), 

Nalidiksik asit (10 µg/ml) 

4 Non-sporulating agar (Sanglier ve diğ., 1992) 

Deniz tuzlu hazırlandı 

 

Nistatin (50µg/ml), 

Rifampisin (5µg/ml) 

5 SM1 Stevenson‟s agar (Tan ve diğ., 2006) 

Saf su ile hazırlandı. 

Nistatin (50µg/ml), 

Nalidiksik asit (10 µg/ml) 

Neomisin sülfat (10µg/ml) 

 

6 SM2 Stevenson‟s agar (Tan ve diğ., 2006) 

Saf su ile hazırlandı. 

Nistatin (50µg/ml), 

Nalidiksik sit (10 µg/ml) 

Neomisin sülfat (10 µg/ml) 

 

7 SM3 agar - Gauze‟s agar (Tan ve diğ., 2006) Deniz 

suyu, deniz tuzu ve saf su ile hazırlandı. 

 

Nistatin (50µg/ml), 

Rifampisin (5µg/ml) 

 

8 Rafinoz-histidin agar (Vickers ve diğ., 1984) Deniz 

tuzu ile hazırlandı. 

Nistatin (50µg/ml), 

Sikloheksimid (50µg/ml) 

3.2.4 Aktinomisetlerin seçimi ve saflaĢtırılması 

Seçici izolasyon besiyerlerinde 28 ºC‟de 30 gün inkübasyona bırakılan izolasyon 

plaklarından olası aktinomiset suĢları, koloni morfolojileri dikkate alınarak seçildi. 

Seçilen koloniler, steril kürdanlarla sikloheksimid (50 µg/ml) ilaveli malt ekstrakt-

yeast ekstrakt agar (ISP 2; Shirling ve Gottlieb, 1966) yüzeyine tek koloni elde 

etmek amacı ile çizgi plak yöntemiyle transfer edildi. 

3.2.5 Ġzolatların kültürlenmesi ve stoklanması 

Lokalite ve besiyerine görenumaralandırılarak saf kültürleri yapılan izolatlar % 

25‟lik gliserol içeren steril vidalı kapaklı tüplere stoklanıp-20 °C‟de saklandı.  
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3.2.6 Genomik DNA izolasyonu 

Test organizmalarının DNA izolasyonu, Pitcher ve diğ. (1989) tarafından tanımlanan 

“Guanidin thiosiyanat DNA izolasyon” metodu ve DNA izolasyon kiti (Norgen, 

USA ve CANADA) kullanılarak gerçekleĢtirildi. 

3.2.6.1 DNA izolasyonu için hücre pelletinin elde edilmesi 

Saf kültürler halinde geliĢtirilen test organizmaları aseptik koĢullar altında aynı bazal 

ortamın sıvısına inoküle edilerekçalkalamalı inkübatörde (Excella, New Brunswick 

Scientific Co, Inc, NJ) 28 C‟de 15 gün 180 devirde geliĢtirildi. Her bir sıvı 

kültürden steril otomatik pipetler ile 1 ml alınarak steril 1,5 ml‟lik eppendorflara 

transfer edildi ve 13000 rpm‟de 5 dk santrifüj edilerek hücre pelleti çöktürüldü. 

Çöken hücre pelletinin üstünde kalan sıvı faz uzaklaĢtırıldı. Bu iĢlem yeterli hücre 

pelleti (yaklaĢık 300-400 µg) elde edilinceye kadar tekrarlandı. Daha sonra steril TE 

tamponu ile 3 kez yıkandı ve hücre pelletleri DNA izolasyonuna kadar -20C‟de 

tutuldu. 

Uygulama:  

1. -20 C‟de tutulan hücre pelletleri buzları çözülene kadar oda sıcaklığında 

bekletildi. Hücre pelleti üzerine 100 μl TE tamponu (10 mM Tris, 1 mM 

EDTA, pH 8) ilave edildi. Kültür 13 000 rpm‟de 10 dk santrifüj edilerek bir 

kez daha yıkandı. Daha sonra tampon eppendorf tüpten otomatik pipet ile 

uzaklaĢtırıldı. 

2. 50 mg ml
-1

 lizozim (Sigma) içeren TE tamponu -20 C‟den alınarak 100 μl 

lizozim, kültür içeren eppendorf tüpe transfer edildi. Otomatik pipet ile 

homojenize edilerek 37 C‟de bir gece boyunca inkübe edildi. 

3. Ġnkübasyon sonrası, 500 μl guanidin thiosiyanat karıĢıma ilave edildi ve 37 

C‟de 10 dk inkübe edilerek liziz iĢlemi gerçekleĢtirildi ve 5 dk buzda 

soğutuldu. 

4. Lizata 250 μl 7,5 M amonyum asetat eklendi ve birkaç defa tüp alt üst 

edilerek 10 dk buzda soğutuldu. 

5. Lizata 500 μl kloroform-izo-amil alkol (24:1 v/v) ilave edildi ve birkaç defa 

tüp altüst edilerek 13 000 rpm‟de 10 dk santrifüjlendi.  



57 

6. Santrifüj sonrası süpernatant otomatik pipet yardımı ile steril yeni bir 

ependorf tüpe transfer edildi ve 540 µl soğuk izo-propanol ilavesi ile 

DNA‟nın çökelmesini takiben 13 000 rpm‟de 5 dk santrifüj edildi. 

7. Ġzo-propanol dikkatli bir Ģekilde otomatik pipet ile uzaklaĢtırıldı. 100-150 μl 

soğuk % 70‟lik etanol ilave edilerek 13 000 rpm‟de 5 dk santrifüj edildi. Bu 

iĢlem 2 defa tekrarlandı. Ġki kez alkol yıkamasından sonra alkol uzaklaĢtırıldı 

ve kapaklar açık bırakılarak yaklaĢık 20 dk desikatöre kurumaya bırakıldı.    

8. 90 μl TE tamponu DNA pelletine ilave edilerek 5 dk bekletildi. 

9. 10 μl RNAaz ilave edilerek 37 C‟de 1 saat inkübasyon sonrasında 20 μl  

proteinaz K eklendi ve 37 C‟de bir gece boyunca inkübasyona bırakıldı. 

10. 10 μl 8 M LiCl2 takiben üzerine 130 μl fenol-kloroform-izo-amil alkol ilave 

edildi ve 13 000 rpm‟de 10 dk santrifüj edildi. Santrifüj sonrası üst faz steril 

yeni ependorf tüplere aktarıldı. 

11. Ayrıca, 130 μl kloroform-izo-amil alkol (24:1 v/v) ilave edildi ve 13 000 

rpm‟de 10 dk santrifüj edildi. Santrifüj sonrası üst faz steril yeni ependorf 

tüplere aktarıldı. 

12. Toplam hacmin 2.5 katı olacak Ģekilde izo-propanol ilave edildi ve tüpler 

altüst edilerek 13 000 rpm‟de 10 dk santrifüj edildi. Alkol, otomatik pipet ile 

uzaklaĢtırıldı. 

13. 100 μl % 70‟lik etanol ilave edilerek 13 000 rpm‟de 5 dk santrifüj edildi ve 

alkol uzaklaĢtırıldı. Bu iĢlem bir defa daha tekrarlandı. 

14. DNA pelleti oda sıcaklığında 20 dk beklenerek kurutuldu ve 30-50 μl ddH2O 

ilave edilerek oda sıcaklığında 15 dk süspanse edildi ve -20C‟de gereksinim 

duyulana kadar stoklandı. 

15. DNA‟nın kontrolü için %1‟lik agaroz jelde (30 ml 1xTBE tampon, 0.3 g 

agaroz) 100 voltta 30 dakika yürütüldü ve UV transillüminatör‟de (Vilber 

Lourmat, UV) kontrol edildi. Görüntüleme sisteminde (DNR Minilumi Bio 

Imaging System) fotoğraflandı ve kaydedildi. 
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Uygulama: DNA Ġzolasyon Kiti Ġle, 

1. Hücre pelletleri üzerine 100 μl TE tamponu (10 mM Tris, 1 mM EDTA, pH8) 

ilave edildi. Kültür 13000 rpm‟de 10 dakika santrifüj edilerek bir kez yıkandı. 

Daha sonra tampon ependorf tüpten otomatik pipet ile uzaklaĢtırıldı. 

2. Hücre pelletine 250 μl “Resuspension Solution” ilave edildi. Ependorflar 

hafifçe vortekslendi. 

3. 12 μl önceden hazırlanan lizozim çözeltisinden ilave edildi ve homojenize 

edildi. 

4. Hücre süspansiyonuna 12 μl RNaz ilave edildi ve homojenize edildi. 

5. Hücre süspansiyonuna 250 μl “Lizis Solution” ve 12 μl Proteinaz K ilave 

edildi. 

6. KarıĢım pipetleme yapılarak homojenize edildi ve 37 °C‟de 2 saat 

inkübasyona bırakıldı. 

7. Lizata 500 μl “Binding Solution” ilave edildi ve vortekslendi. 

8. Toplama tüpünün içerisine kolon tüpü koyularak tüm karıĢım kolon tüpüne 

aktarıldı ve 1 dakika 8000 rpm‟de santrifüj edildi. 

9. Santrifüj sonrası toplama tüpündeki sıvı uzaklaĢtırılarak kolon tüpü üzerine 

500 μl “Wash Solution 1” ilave edildi. 1 dk 14000 rpm‟de santrifüj edildi. 

10. Toplama tüpündeki sıvı tekrardan uzaklaĢtırıldı, kolontüpüne “Wash Solution 

2” 500 μl ilave edilerek 1 dakika 14000 rpm‟de santrifüj edildi. 

11. Santrifüj sonrası kolon tüpleri ependorflara aktarıldı ve kolon tüpünün 

tamortasına 200 μl “Elution Buffer” ilave edildi. 1 dakika 6000 rpm‟de 

santrifüj edildi. 

12. Ġzole edilen DNA örnekleri -20°C‟de saklandı. 

3.2.6.2 DNA izolasyon kontrolü  

DNA örnekleri, izolasyon iĢleminin bir sonucu olarak geleneksel bir metot olan 

agaroz jel elektroforezi kullanılarak kontrol edildi. Ġzole edilen DNA örneklerinin 

agaroz jelde görünür hale gelebilmesi için % 1‟lik agaroz jel içerisine floresan 

özellik gösteren etidyum bromür (5 mg/ml) ilave edildi. 

3.2.7 16S rRNA’nın PZR amplifikasyonu 

16S rRNA‟nın polimeraz zincir reaksiyon iĢlemleri 0,2 ml‟lik PZR tüplerinde Termal 

Cycler (MyGenie-96 Gradient Thermal Cycler, Korea)‟da yapıldı. Test 
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organizmalarından saf olarak elde edilmiĢ DNA örneklerinin 16S rRNA genini 

kodlayan DNA bölgesinin amplifikasyonu için evrensel iki primer (27f : 5‟-AGA 

GTT TGA TCM TGG CTC AG-3‟ ve 1525r: 5‟-AAG GAG GTG WTC CAR CC-3‟; 

Lane, 1991) kullanıldı. PZR reaksiyonu için hazırlanan bütün stok solüsyonlar steril 

ddH2O ile hazırlandı. Stok solüsyonlar kontaminasyon riskine karĢılık küçük 

miktarlarda (25-100 µl) steril ependorf tüplere bölündü kullanıma kadar -20°C‟de 

saklandı. 

Hazırlık: 

1. Primer stoklar (10 μM) 

27f (forward primer: 16S rDNA‟nın baĢlangıç bölgesine bağlanan evrensel 

primer, 5‟-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3‟) 

1525r (reverse primer: 16S rDNA‟nın son bölgesine bağlanan evrensel primer 

5‟-AAGGAGGTGWTCCARCC-3‟) 

2. GoTaq® Hot Start Colorless Master Mix 

3. DNA (50-100 ng) 

4. ddH2O  

Uygulama: 

PZR amplifikasyonu için kullanılan bir örnek için 50 μl ölçüdeki bir reaksiyon 

karıĢımı 

GoTaq® Hot Start Colorless Master Mix 25 μl 

27f 0.5-5.0 μl 

1525r 0.5-5.0 μl 

DNA 1-5 μl 

ddH2O 21 μl 

 

1. Reaksiyon karıĢımından ayrı olarak her bir örnek için DNA örnekleri 1-5 μl 

olacak Ģekilde steril 0,2 ml‟lik PZR tüplerinin içerisine transfer edildi. DNA 

örneklerinin eklenen miktarı toplam hacimden düĢürüldü. 

2. Reaksiyon karıĢımı 1,5 ml‟lik PZR tüplerinde her bir örnek için toplam hacim 

50 μl olacak Ģekilde hazırlandı ve daha sonra 0,2 ml‟lik PZR tüplerine buz 

üzerinde transfer edildi. 

3. Transfer iĢleminden hemen sonra PZR reaksiyonu (MyGenie-96 Gradient 

Thermal Cycler, Korea) Çizelge 3.4‟deki Ģartlarda baĢlatıldı. 

4. 3 µl PZR ürünü, %1‟lik agaroz jelde kontrol edildi. 
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Çizelge 3.4. 16S rRNA gen bölgesi PZR reaksiyon Ģartları 

Denatürasyon Amplifikasyon BitiĢ Soğuma 

 Denatürasyon  Bağlanma  Uzama   Uzama  

95 °C 95 °C 55 °C 72 °C 72 °C 25 °C 

15 dk 1 dk 1 dk 3 dk 10 dk 1 dk 

1 döngü 35 döngü 1 döngü 

3.2.7.1 16S rRNA PZR ürünlerinin saflaĢtırılması ve dizi analizi 

PZR ürünleri % 1,5‟luk agaroz jelde (30 ml 1xTBE tampon, 0,45 g agaroz) PZR 

DNA marker (Sigma, 50 bç) ile birlikte 100 voltta 30 dakika yürütülerek UV-

transillüminatör (Vilber Lourmat, UV) üzerinde kontrol edildikten sonra QIAquick 

PZR pürifikasyon kiti (Qiagen, Valencia, USA) kullanılarak saflaĢtırıldı. SaflaĢtırılan 

amplifikasyon ürünleri 16S rRNA gen bölgesinin yaklaĢık uzunluğunun tamamının 

dizi analizi için altı primer ile (Çizelge 3.5) ABI PRISM 3730XLGenetic Analyzer 

(PE Applied Biosystems) otomatik dizi analizi cihazı kullanılarak dizileme iĢlemi 

Macrogen Inc.,Güney Kore‟de gerçekleĢtirildi. 

Çizelge 3.5. 16S rRNA gen bölgesi amplifikasyon ve sekans primerleri 

Primer Dizi (5’-3’) 
Bağlanma 

Bölgeleri
a 
(5’-3’) 

Baz 

Büyüklüğü 
Kaynak 

27F AGAGTTTGATCMTGGCTCAG   8              27 20 Lane, 1991 

800R TACCAGGGTATCTAATCC 800           782 18 Chun, 1995 

Mg3F CTACGGGRSGCAGCAG 342            357 16 Lane, 1991 

Mg4F AATTCCTGGTGTAGCGGT 675            692 18 Chun, 1995 

Mg5F  AAACTCAAAGGAATTGACGG 907           926 20 Chun, 1995 

Mg6F GACGTCAAGTCATCATGCC 1190 1208 19 Chun, 1995 

Lane (1991)‟e göre: M, A:C; R, A:G; W, A:T 
a
 Sayılar Escherichia coli‟nin rrnB sistronundan (Genbank JO1695; Brosius ve diğ., 1978) 16S 

rRNA‟nın gen dizisine karĢılık gelir. 

3.2.7.2 16S rRNA gen dizisi verilerinin analizi 

ABI formatındaki kromatogram dosyaları Chromas versiyon 1.7.5 (C.McCarthy, 

School of Health Sciences, Griffith University, Queensland, Australia) programı 

kullanılarak birleĢtirildi. EzTaxon server (URL-13; Kim ve diğ., 2012) kullanılarak 
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izolatların en yakın akraba organizmalarla olan 16S rRNA nükleotit benzerliği 

belirlendi. Filogenetik analizler için MEGA 5.2 programı, hizalama içinde aynı 

programın CLUSTAL W (Tamura ve diğ., 2011) seçeneği kullanıldı.  

3.2.7.3 Filogenetik dendogramlarınoluĢturulması 

16S rRNA sekans analizi filogenetik dendogramları neighbour-joining (Saitou ve 

Nei, 1987) algoritması kullanılarak oluĢturuldu. Neighbour-joining algoritması için 

evrimsel uzaklık matrisi olarak Jukes ve Cantor (1969) metodu izlenerek 

gerçekleĢtirildi. Filogenetik analizler için PHYLIP paket programı kullanıldı 

(Felsenstein, 1993). OluĢturulan filogenetik ağaçların bootstrap analizleri 

(Felsenstein, 1985) 1000 tekrarlı olarak  Mega 5.2 (Tamura ve diğ., 2011) paket 

programında elde edildi.  

3.2.8 DNA-DNA homolojisi 

16S rRNA dizi analizlerine göre en yakın filogenetik komĢusu ile nükleotit farklılığı 

en fazla ve dizi farklılığı % 3‟den daha düĢük olan suĢlardan baĢlamak üzere yeni tür 

olma potansiyeli yüksek izolatların DNA-DNA hibridizasyon deneyleri, 

Almanya‟nın Leibniz Institute DSMZ (German Collection of Microorganisms and 

Cell Cultures) firması tarafından hizmet alımı yoluyla gerçekleĢtirildi. DNA-DNA 

hibridizasyon deneyleri için Cashion ve diğ. (1977)‟nin tanımladığı gibi kromozomal 

DNA Fransız Basınç Hücresi kullanılarak izole edildi, hidroksiapatitte kromatografi 

ile saflaĢtırıldı. DNA-DNA hibridizasyonu De Ley ve diğ. (1970)‟e göre 6×6 çoklu 

hücre değiĢtiricisi kullanılarak Cary 100 Bio UV/VIS spektrofotometre ile kantitatif 

olarak ölçüldü. 

3.2.9rpoB ve gyrB gen bölgelerinin PZR amplifikasyonu 

Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve 16S rRNA gen bölgesi dizi 

analizine göre bu izolatlara en yakın tip türlerinden Genbankta 2 gen bölgesine ait 

dizi verileri bulunmayan rpoB için 13 tip türü ve gyrB için 4 tip türü DSMZ 

(Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen) ve KCTC (Korean 

Collection for Type Cultures) kültür koleksiyonlarından temin edilerek rpoB ve gyrB 

gen bölgeleri nükleotit dizileme çalıĢmaları yapıldı. Dizi analizleri yapılan izolat ve 

tip türlerinin listesi Çizelge 3.6 ve 3.7‟de verildi. 
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Çizelge 3.6. rpoB gen bölgesi dizi analizi yapılan izolatlar ve tip türlerinin listesi 

No: Ġzolatlar ve Tip Türlerinin Listesi 

1 Micromonospora sp. DS3186 (KF776933)  

2 Micromonospora sp. S2508B (KF776923)  

3 Micromonospora sp. DS3003 (KF776931)  

4 Micromonospora sp. S2509 (KF765485)  

5 Micromonospora sp. S2518 (KF765486)  

6 Micromonospora sp. S2510 (KF776930)  

7 Micromonospora sp. S2911 (KF776925)  

8 Micromonospora sp. S4803 (KF776929)  

9 Micromonospora sp. S4605 (KF776928)  

10 Micromonospora sp. S2901 (KF776920)  

11 Micromonospora sp. S2904 (KF776924)  

12 Micromonospora sp. S3802 (KF776926)  

13 Micromonospora sp. DS3010 (KF818384)  

14 Micromonospora chaiyaphumensis KCTC 19332
T
 (KF776934)  

15 Micromonospora equina DSM 45644
T
 (KF776935)  

16 Micromonospora haikouensis DSM 45626
T
 (KF776936)  

17 Micromonospora humi DSM 45647
T
 (KF776937)  

18 Micromonospora krabiensis DSM 45344
T
 (KF776946)  

19 Micromonospora marinaDSM 45555
T
 (KF776938)  

20 Micromonospora maritima DSM 45782
T
 (KF776939)  

21 Micromonospora tulbaghiae DSM 45489
T
 (KF776940)  

22 Micromonospora wenchangensis DSM 45709
T
 (KF776941)  

23 Micromonospora yangpuensis DSM 45577
T
 (KF776942)  

24 Plantactinospora endophytica DSM 45387
T
 (KF776943)  

25 Plantactinospora mayteni DSM 45238
T
 (KF776944)  

26 Plantactinospora siamensis DSM 45559
T
 (KF881893)  

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.dsmz.de/catalogues/details/culture/DSM-44830.html?tx_dsmzresources_pi5%5BreturnPid%5D=304
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Çizelge 3.7. gyrB gen bölgesi dizi analizi yapılan izolatlar ve tip türlerinin listesi 

No: Ġzolatlar ve Tip Türlerinin Listesi 

1 Micromonospora sp. DS3186 (KF818376)  

2 Micromonospora sp. S2508B (KF818377)  

3 Micromonospora sp. DS3003 (KF818374)  

4 Micromonospora sp. S2509 (KF818378)  

5 Micromonospora sp. S2518 (KF818386)  

6 Micromonospora sp. S2510 (KF818387)  

7 Micromonospora sp. S2911 (KF818380)  

8 Micromonospora sp. S4803 (KF818383)  

9 Micromonospora sp. S4605 (KF818385)  

10 Micromonospora sp. S2901 (KF818379)  

11 Micromonospora sp. S2904 (KF881892)  

12 Micromonospora sp. S3802 (KF881890)  

13 Micromonospora sp. DS3010 (KF818375)  

14 Micromonospora equina DSM 45644
T
 (KF881894)  

15 Plantactinospora endophytica DSM 45387
T
 (KF881896)  

16 Plantactinospora mayteni DSM 45238
T
 (KF881895)  

17 Plantactinospora siamensis DSM 45559
T
(KF881893)  

 

3.2.9.1 rpoB ve gyrB gen bölgeleri PZR amplifikasyonu 

rpoB ve gyrB gen bölgelerinin reaksiyon iĢlemleri 0,2 ml‟lik PZR tüplerinde 

Thermal Block (Bioneer, MyGenie96 Thermal Block, Korea)‟da yapıldı. 16 adet test 

organizmasından ve en yakın tip türlerinden izole edilmiĢ ve varlığı ile saflığı kontrol 

edilmiĢ DNA örneklerinin gyrB ve rpoB gen bölgelerini kodlayan DNA bölgesinin 

amplifikasyonu için Çizelge 3.8‟de verilen primerler kullanıldı. 

Hazırlık: 

1. Primer stoklar (20μM, Biotech)  

2. 5-10 μl ddH2O içinde çözünmüĢ, yüksek oranda saf genomik DNA (50-300ng) 

3. Master mix GoTaq®Hot StartColorless (Promega, M714) 

4. Steril ddH2O 
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Çizelge 3.8. rpoB ve gyrB gen dizi analizi çalıĢmasında amplifikasyon ürününün elde 

edilmesinde kullanılan primerler (Carro ve diğ., 2012). 

Y=C: T; R= A: G; S=C: G 

Uygulama: 

1. Master mix ve primer solüsyonları gereksinim duyuluncaya kadar -20°C‟de 

tutuldu. 

2. PZR amplifikasyonu için kullanılan bir örnek için 50 μl ölçüdeki bir reaksiyon 

karıĢımı: 

Master mix GoTaq®Hot StartColorless (Promega, M714)25 μl 

Gen bölgesi için uygun forward primer (20μM)         1 μl 

Gen bölgesi için uygun reverse primer (20μM)          1 μl 

ddH2O                                                                         17 μl 

DNA (50-300 ng)                                                         1 μl 

DMSO                                                                         5 μl 

Toplam                                                                        50 μl 

3. 0,2 ml‟lik PZR tüplerine 1 μl DNA ilave edildi. 

4. Üzerine 17 μl ddH2O ilave edildi. 

5. Her bir reaksiyon tüpüne 25 μl master mix ilave edildi. 

6. Her bir gen bölgesi için uygun forward ve reverse primerlerden 1 μl PZR tüpüne 

ilave edildi. 

7.5 μl dimethyl sulfoxideDMSO ilave edildi ve her gen bölgesi için uygun bağlanma 

sıcaklıklarında PZR reaksiyonu (Bioneer, MyGenie96 Thermal Block, Korea) 

gerçekleĢtirildi. PZR reaksiyon Ģartları Çizelge 3.9‟da belirtildi. 

 

 

 

 

Primer 

kodu 

Gen 

isimleri 
Sekans dizisi (5’-3’) Lokasyon 

Bağlanma 

sıcaklığı 

MYCOF rpoB geni 5‟- GGYAAGGTCACSCCSAAGGG -3‟ 2573-2593          56ºC 

MYCOR rpoB geni 5‟- ARCGGCTGCTGGGTRATC - 3‟ 3319-3337 56ºC 

GYF1 gyrB1 geni 5‟- TCCGGYGGYCTGCACGGCGT -3‟ 19-38                      62ºC 

GYF3 gyrB2 geni 5‟- ACSGTCGACTTCGACTTCCA -3‟ 220-239  54ºC 

GYR1B gyrB1 geni 5‟- CGGAAGCCCTCYTCGTGSGT - 3‟ 548-567  62ºC 

GYR3B gyrB2 geni 5‟- CAGCACSAYCTTGTGGTA - 3‟ 1210-1226        54ºC 
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Çizelge 3.9. rpoBve gyrB gen bölgeleri PZR reaksiyon Ģartları 

Denatürasyon Amplifikasyon BitiĢ Soğuma 

 Denatürasyon Bağlanma Uzama Uzama  

95 °C 95 °C 50-62 °C 72 °C 72 °C 25 °C 

9 dk 1 dk 1 dk 2 dk 7 dk 1 dk 

1 döngü 35 döngü 1 döngü 

 

3.2.9.2rpoB ve gyrB gen bölgeleri PZR amplifikasyonlarının kontrolü 

vesaflaĢtırılması 

Amplifikasyon ürünleri % 1,5‟lik agaroz jelde PZR markör (Biolabs, 1kb) ile birlikte 

100 voltta 40 dakika yürütülerek UV-transillüminatörde (DNR, MiniLumi Bio- 

Imaging Systems, Israel) kontrol edildi. UV-transillüminatörde istenilen büyüklükte 

bantların oluĢtuğu gözlendi ve görüntü kaydedildi.  

3.2.9.3 rpoB ve gyrB gen bölgelerinin dizi analizi 

rpoB ve gyrB gen bölgelerinin baz dizilimi, rpoB için 2 oligonükleotit primer, gyrB 

için ise 5 oligonükleotit primer ile Macrogen firması tarafından ABI 3730XL 

(otomatik baz dizileme) cihazı ile okundu(Çizelge 3.10). 

Çizelge 3.10. rpoBve gyrB gen bölgeleri baz dizileme analizinde kullanılan oligonükleotit  

primerler ve primerlerin nükleotit dizileri (Carro ve diğ., 2012) 

Y=C: T; R= A: G; S=C: G 

3.2.9.4 rpoB ve gyrB gen bölgelerine dayalı verilerin analizi ve 

filogenetikdendogramların oluĢturulması 

13 izolatın ve ilgili tip türlerinin gyrB ve rpoB gen bölgelerinin sekans analizi 

tamamlandıktan sonra elde edilen dizi verisi ve veritabanlarına depozit edilen ilgili 

tip türlerinin dizi verisi PHYDIT programı (URL-14) ile manuel olarak birleĢtirildi. 

Filogenetik analizler için MEGA 5.2 programı, hizalama için aynı programın 

Primer kodu Sekans dizisi (5’-3’) 

MYCOF 5‟- GGYAAGGTCACSCCSAAGGG -3‟ 

MYCOR 5‟- ARCGGCTGCTGGGTRATC - 3‟ 

GYF1 5‟- TCCGGYGGYCTGCACGGCGT - 3‟ 

GYF3 5‟- ACSGTCGACTTCGACTTCCA - 3‟ 

GYR1B 5‟- CGGAAGCCCTCYTCGTGSGT - 3‟ 

GYR3B 5‟- CAGCACSAYCTTGTGGTA -3‟ 

GYF4 5‟- ACCCACGAGGAGGGCTTCCG - 3‟ 
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CLUSTAL W (Tamura ve diğ., 2011) seçeneği kullanıldı. Filogenetik 

dendogramların çizilmesinde Neighbour Joining (Saitou ve Nei, 1987) metodu ve 

Jukes-Cantor filogenetik uzaklık matriksi kullanıldı. OluĢturulan filogenetik 

ağaçların bootstrap analizleri (Felsenstein, 1985) 1000 tekrarlı olarak gerçekleĢtirildi. 

3.2.10 3-amino-5-hydroksibenzoik asit (AHBA) gen bölgesinin dejenere 

primerler ile çoğaltılması 

Test izolatlarının AHBA gen bölgesi PZR amplifikasyonları Çizelge 3.11‟de verilen 

ilgili primerler ile gerçekleĢtirildi. 

Hazırlık: 

1. Primer stoklar (20μM, Biotech)  

2. 5-10 μl ddH2O içinde çözünmüĢ, yüksek oranda saf genomik DNA (50-300ng) 

3. Master mix Gotaq® Hot Start Colorless (Promega, M714) 

4. Steril ddH2O 

Çizelge 3.11. AHBA (3-Amino-5-hidroksibenzoik asit) gen bölgesi dizi analizi çalıĢmasında 

amplifikasyon ürününün elde edilmesinde kullanılan primerler 

AHBA F 5‟-TTC GAG CRS GAG TTC GC- 3‟ Rateb ve diğ., 2011 

AHBA R 5‟-GGA MCA TSG CCA TGT AG- 3‟ Rateb ve diğ., 2011 

M= A: C; R= A: G; S, =C: G 

 

Uygulama: 

1. Master mix ve primer solüsyonları gereksinim duyuluncaya kadar -20°C‟de 

tutuldu. 

2. PZR amplifikasyonu için kullanılan bir örnek için 50 μl ölçüdeki bir reaksiyon 

karıĢımı: 

Master mix Gotaq® Hot Start Colorless (Promega, M714)25 μl 

Gen bölgesi için uygun forward primer (20 μM)   1 μl 

Gen bölgesi için uygun reverse primer (20 μM)    1 μl 

ddH2O                                   17 μl 

DNA (50-300 ng)                      1 μl 

DMSO                                                                       5 μl 

Toplam                                                                     50 μl 

3. 0,2 ml‟lik PZR tüplerine 1 μl DNA ilave edildi. 

4. Üzerine 17 μl ddH2O ilave edildi. 
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5. Her bir reaksiyon tüpüne 25 μl master mix ilave edildi. 

6. Gen bölgesi için uygun forward ve reverse primerlerden 1 μl PZR tüpüne ilave 

edildi. 

7. 5 μl DMSO ilave edildi ve her gen bölgesi için uygun bağlanma sıcaklıklarında 

PZR reaksiyonu (Bioneer, MyGenie96 Thermal Block, Korea) gerçekleĢtirildi. PZR 

reaksiyon Ģartları Çizelge 3.12‟de verilmiĢtir. 

Çizelge 3.12. AHBA (3-Amino-5-hidroksibenzoik asit) gen bölgesi PZR reaksiyon Ģartları 

Denatürasyon Amplifikasyon BitiĢ Soğuma 

 Denatürasyon Bağlanma Uzama Uzama  

98 °C 95 °C 52 °C 72 °C 72 °C 4 °C 

5 dk 30sn 1 dk 40sn 7 dk Sonsuz 

1 döngü 30 döngü 1 döngü 

3.2.11 Kemotaksonomik analizler 

3.2.11.1 Diaminopimelik asit (DAP) izomerlerinin belirlenmesi 

Ġzolatların diaminopimelik asit varlığının belirlenmesi ve izomerlerin (LL-, mezo- ve 

hidroksi-) karakterizasyonu Becker ve diğ. (1965) tarafından tanımlanan ve Staneck 

ve Roberts (1974) tarafından modifiye edilen tüm-hücre hidrolizatlarının ince-tabaka 

kromatografisi metodu kullanılarak belirlendi. 

Liyofilize hücre örneği her biri ~50 mg olacak Ģekilde, otoklava dayanıklı 

vidalı kapaklı cam tüplere transfer edildi. Örnekler üzerine 1 ml 6N HCl ilave 

edildikten sonra kapakları kapatılarak hidroliz için 100 °C‟de 18 saat tutuldu. 

Hidrolizatlar oda sıcaklığında soğutulduktan sonra 6000 rpm‟de 4 dk santrifüjlendi 

ve süpernatant yeni bir vidalı kapaklı cam tüpe transfer edildi. Süpernatantın 

bulunduğu cam tüpler ağzı açık olacak Ģekilde 120 °C‟ye ayarlı inkübatöre kondu ve 

ortalama 2-3 saat tutularak sıvı kalmayıncaya kadar kurutuldu. KurumuĢ hidrolizatlar 

1ml steril saf suda çözüldü ve 100°C‟ye ayarlı inkübatörde tekrar kurutuldu. 

KurumuĢ hidrolizatlar 200 μl steril ddH2O ile çözülerek otomatik pipet ile eppendorf 

tüplere transfer edildi. 20x20 cm selüloz ince-tabaka (Chromatogram-Eastman 

Kodak No. 13255) üzerine çözülmüĢ örnekler 3 µl olacak Ģekilde inoküle edildi. 

Ġnce-tabaka metanol (J.T. Baker): ddH2O: 10N HCl: pyridine (Merck) (80: 26,25: 
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3,75: 10 v/v)‟den oluĢan çözücü içerisine konuldu. Çözücü, tabakanın üst kısmında 1 

cm kalana kadar yükseldikten sonra (2-2,5 saat) tabaka çözücü içerisinden alındı. 

Çözücü içerisinden alınan ince-tabaka çeker ocakta 15 dk kurutuldu. Spotlar aseton 

içerisinde çözünmüĢ ninhidrin (% 0,2 w/v) ile spreylendi ve 100 °C‟de 5 dk 

kurutularak gözlenebilir hale getirildi ve fotoğraflandı. 

3.2.11.2 Tüm hücre Ģeker analizi 

YaklaĢık 50 mg kuru hücre 2 ml‟lik viallere eklendi, 1,5 ml 1N H2SO4‟de 100 ºC‟de 

3 saat hidroliz edildi. Hidrolizat doygun Ba(OH)2 ile pH 5-5,5‟e ayarlandıktan sonra, 

6000 rpm‟de 5 dakika santrifüjlendi. Üst faz dikkatli bir Ģekilde ayrı bir tüpe 

alındıktan sonra sıvı tamamen uzaklaĢıncaya kadar buharlaĢtırıldı. Kalıntı 0,1 ml 

ddH2O ve 0,25 ml piridinde çözüldü ve her bir örnek 60-F254 silica gel (Merck)TLC 

plakalarına 5‟er µl olacak Ģekilde standart karıĢımları ile birlikte yüklendi. Plaka 

iyice kuruduktan sonra n-butanol:H2O:pyridine:toluene (10:6:6:1, v/v) yürütücü 

fazında ortalama 4 saat yürütüldü. TLC plaka daha sonra 30 dk kurutuldu. Ġyice 

kurutulduktan sonra aniline-phthalate ayıracı ile spreylendi ve 100 ºC‟de 4 dk 

kurutuldu. Ġzolatların Ģeker tipleri belirlenirken aktinomisetlerde varlığı bilinen 7 

temel Ģeker standart olarak kullanıldı. Bu Ģekerler ilk grupta galaktoz, arabinoz ve 

ksiloz, ikinci grupta ise glikoz, mannoz, riboz ve ramnoz olacak Ģekilde TLC 

tabakaya yüklendi. Altı karbonlu Ģekerler, kahve ve koyukahve tonlarında, beĢ 

karbonlu Ģekerler ise kızıl tonlarında belirginleĢti. Aynı standart Ģartlarda yüklenen 

Ģeker hidrolizatı ve standart Ģekerler yürütme iĢleminden sonra hizalanarak Ģeker 

tipleri belirlendi. 

3.2.11.3 Yağ asiti analizi 

Test organizmalarının hücre duvar yağ asiti metil esterlerinin (FAME) izolasyonunu 

takiben FAME analizleri [MIDI Microbial Identification System) (Microbial ID, Inc. 

Newark, DE. USA] sistemini kullanan G2614A otosampler ve 6783 enjektörü ile 

donanımlı Agilent Technologies 6890N gaz kromotografisi (GC) ile Anadolu 

Üniversitesi, Fen Fakültesi, Biyoloji Bölümü, Mikrobiyoloji Laboratuvarı‟nda 

gerçekleĢtirildi. 

Test organizmalarının yağ asidi profillerinin belirlenmesi için üretici firmanın 

tavsiye ettiği Ģekilde Actinomycete Library Culture Technique [Microbial 

Identification System, Microbial ID (MIDI), Inc., Newark, DE, USA] kullanıldı. Bu 
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amaçla, tip türü ve test izolatlarının saf kültürleri Tripticase soy agar (TSA, Merck) 

üzerinde çizgi ekimi yapılarak geliĢtirildi ve 1 öze dolusu kültür, 20 ml Tripticase 

Soy Broth (TSB, BBL) besi ortamına aktarılarak 150 rpm‟de 72 saat süre ile 28 

°C‟de inkübe edildi. Ġnkübasyon sonrası alınan 5 ml starter kültür 50 ml TSB içine 

aĢılanarak 150 rpm‟de 28 °C‟de 5 gün inkübe edildi. Ġnkübasyon sonrası yaĢ hücreler 

filtrasyon (sellüloz filtre, 0.45 µm çaplı) ile toplanarak yaklaĢık 250 mg yaĢ hücre 

kütlesi vidalı teflon kapaklı tüplere aktarıldı ve 4 basamaklı iĢlem ile yağ asiti metil 

esterleri (FAME) ekstrakte edildi. 

Saponifikasyon: 1 ml metanol ortamında baz [45 g sodyum hidroksit (ACS 

sertifikalı), 150 ml etanol (HPLC grade) ve 150 ml deiyonize distile su] ekleyerek 

vortekslendi ve kaynar 95-100 °C‟lik su banyosunda 30 dakika bekletildi. Bu 

aĢamada sıcaklık ile beraber metanol ortamındaki yüksek deriĢimli bazın, hücreleri 

parçalayarak yağ asitlerini lipitlerden ayırması sağlandı. 

Metilasyon: 2 ml metilasyon reagenti [325 ml 6N HCl ve 275 ml metanol (HPLC  

kalite grade)] eklenerek vortekslendi ve 80 °C‟lik su banyosunda 10 dakika tutuldu. 

Bu iĢlem, sodyum tuzu halindeki yağ asitlerini Gaz Kromatografisi GC analizinde 

yağ asitlerinin uçuculuğunu arttırmak için metil esterlerine dönüĢtürdü. 

Ekstraksiyon: 1,25 ml ekstraksiyon çözeltisinden [200 ml hekzan (HPLC kalite 

grade) ve 200 ml metil tert-bütil eter (HPLC kalite grade)] ilave edildi. 10 dakika tüp 

çalkalayıcı ile çalkalandı. Temiz bir pastör pipeti ile sulu alt faz hekzan tabakasında 

bulaĢtırılmadan alındı. Yağ asidi metil esterleri, asidik sulu fazdan ayrıldı ve sıvı-sıvı 

ekstraksiyonuyla organik faza transfer edildi. 

Baz yıkama: Serbest yağ asitlerini ve organik ekstraktaki kalıntı ajanları 

uzaklaĢtırmak için 3 ml seyreltik bir baz çözeltisi [10,8 g sodyum hidroksit (ACS 

sertifikalı) ve 900 ml deiyonize distile su] eklendi. 5 dakika rotator ile çalkalandı. 

Emülsiyon oluĢumunun ardından 1 kaç damla doymuĢ tuz çözeltisinden damlatıldı. 

Temiz bir pastör pipeti yardımı ile üstteki organik fazın yaklaĢık 2/3‟ü temiz bir GC 

ĢiĢesine aktarıldı. 

FAME analizleri MIDI (Microbial Identification System) (Microbial ID, Inc. 

Newark, Del.) sistemini kullanan G2614A otosampler ve 6783 enjektörü ile 

donanımlı Agilent Technologies 6890N gaz kromatografisi ile kromatografi 

Ģartlarının üretici firmanın tavsiye ettiği Ģekilde ACTIN-1 3.80 kütüphanesine uygun 

olarak ayarlanmasıyla gerçekleĢtirilmiĢtir. FAME pikleri MIDI Microbial 

Identification System, software version ACTIN-1 3.80 ile analiz edildi. 
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3.2.11.4 Polar lipitlerin belirlenmesi 

Ġzolatların polar lipit analizleri Almanya‟nın Leibniz Institute (DSMZ; German 

Collection of Microorganisms and Cell Cultures) firması tarafından hizmet alımı 

yoluyla gerçekleĢtirildi. Polar lipid analizleri Minnikin ve diğ. (1984)‟nin tanımladığı 

metoda göre gerçekleĢtirildi. Bu yönteme göre, 15 ml teflon kaplı vidalı kapaklı 

tüplere ortalama 100 mg kuru hücre eklenerek 3 ml MeOH/% 0,3 NaCl (100/10) ve 3 

ml petrol eteri ilave edildi, tüp karıĢtırıcıda 30 dk karıĢtırıldı ve 1500 rpm‟de 10 dk 

santrifüjlendi. Üst faz ayrı bir tüpe ayrıldı ve alt faza aynı iĢlem bir defa daha yapıldı. 

Hidrolizat sıcak su banyosunda 5 dk kaynatıldı ve sıcaklık oda sıcaklığına gelinceye 

kadar soğutuldu. Daha sonra 2,3 ml CHCl3/MeOH/% 0,3 NaCl (90/100/30 v/v) ilave 

edildi ve karıĢtırıcıda 1 saat karıĢtırıldı. Santrifüj iĢleminin ardından üst faz yeni bir 

vidalı kapaklı tüpe alındı ve tekrar 0,75 ml CHCl3/MeOH/ % 0,3 NaCl (50/100/40 

v/v) eklendi, 30 dk karıĢtırıldı. Santrifüj sonrası üst faz aynı tüpe alındı ve ekstrakta 

1,3 ml CHCl3, 1,3 ml % 0.3 NaCl eklendi ve iyice karıĢtırıldı. Santrifüj sonrası alt 

faz temiz bir viale alındı ve azot gazı ile buharlaĢtırıldı. 100 µl CHCl3:MeOH (2:1 

v/v)‟de çözüldü ve her bir örnekten 10 µl alınarak Merck 60-F254 silica gel TLC 

plakalarına yüklendi. Ġki boyutlu yapılacak yürütme iĢleminde ilk yürütmede 

CHCl3/MeOH/ddH2O (65/25/4), ikinci yürütmede CHCl3/Asetik asit/MeOH/ddH2O 

(80/15/12/4 v/v) yürütücü faz olarak kullanıldı. Tüm lipitlerin belirlenmesi için % 

10‟luk molibdofosforik asit ile sprey iĢleminden sonra 140 ºC‟de 10 dakika 

kurutuldu. Böylece TLC plakalar üzerindeki lipitler belirlendi. 

3.2.11.5 Menakinonların belirlenmesi 

Organizmaların menakinonlarının belirlenmesi Almanya‟nın Leibniz Institute 

(DSMZ; German Collection of Microorganisms and Cell Cultures) firması tarafından 

hizmet alımı yoluyla gerçekleĢtirildi. Collins ve diğ. (1977) tanımladığı ve Tamaoka 

ve diğ. (1983)‟nin modifiye ederek geliĢtirdikleri metoda göre menakinonlar 

belirlendi. YaklaĢık 100 mg liyofilize hücre 20 ml kloroform/metanol (2:1) ile 1-2 

saat manyetik karıĢtırıcıda karıĢtırıldı, 0,45µm‟lik filtreden geçirildi, rotary 

evaporatör‟de (<37ºC) buharlaĢtırıldı ve 200 µl asetonda çözüldü. Kiesel Gel 60 

F254 (Merck) TLC plakaya yüklenen saf menakinonlar benzende yürütüldü ve 254 

nm UV‟de kontrol edildi. Menaquinone (Sigma) standartının hizasındaki bant 

plakadan kazınarak temiz bir tüpe alındı ve tekrar 200 µl asetonda çözüldü ve 
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Dionex - UltiMate 3000 HPLC cihazında analiz edildi. HPLC‟de mobil faz olarak 

metanol-isopropyl ether (3:1, v/v) dakikada 1 ml akıĢ hızı ve 30 ºC olacak Ģekilde 

yürütüldü, 270 nm UV‟de analiz edildi. 

3.2.12 Nümerik taksonomi 

Gliserol stoklarda (% 25 w/v) -20 °C‟de depolanmıĢ olan, 16S rRNA gen dizi 

analizine göre yeni tür olma olasılığı bulunan test izolatları ve bunların benzer 

olduğu en yakın tip türleri sikloheksimid (50 µg/ml) ilave edilmiĢ yeast ekstrakt-malt 

ekstrakt agar (ISP2; Shirling ve Gottlieb, 1966) üzerine transfer edildi ve 28 °C‟de 

14 gün süreyle inkübasyona bırakılarak nümerik sınıflandırmada uygulanacak testler 

için hazır hale getirildi. 

16S rRNA gen dizi analizine göre yeni tür olma olasılığı bulunan türlerin ve en 

yakın tip türlerinin fenotipik karakterlerinin belirlenmesi için, temel hidroliz testleri 

ile karbon ve azot kaynaklarını kullanabilme, belirli maddeleri degrade edebilme, 

NaCl, sıcaklık ve pH toleransı gibi bazı fizyolojik testler uygulandı. 

Test izolatları ve 16S rRNA gen dizi analizine göre en yüksek benzerlik 

gösterdiği tip türleri nümerik taksonomik çalıĢmalar dikkate alınarak 85 birim 

karaktere göre araĢtırıldı. Nümerik taksonomik çalıĢmada kullanılan birim 

karakterler Çizelge 3.13‟de verilmiĢtir.   

Test organizmalarının inokülasyonu, kültür ortamına aynı anda 19 organizma 

inoküle edebilen Multipoint Ġnokülatör (Order Code SCAN 400, Mast Group Ltd., 

Merseyside, UK) kullanılarak yapıldı. Ġnokülasyon öncesi uygulanacak testler için 

uygun bazal kültür ortamları hazırlandı. Her bir test suĢu için, ağzı kapaklı küçük 

cam ĢiĢelere 2 ml Ringer çözeltisi ilave edildi ve 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak 

steril hale getirildi. Yeast ekstrakt-malt ekstrakt agar (ISP2; Shirling ve Gottlieb, 

1966) plaklarda geliĢen test suĢlarının spor ve substrat miselleri steril öze yardımıyla 

etiketlenmiĢ ĢiĢelere aseptik olarak transfer edildi. Daha sonra, vorteks ile 

karıĢtırılarak homojenize edilen bakteri solüsyonları, steril kabin (Pbi, Miniflo 

International, Milano-Italy) içerisinde Multipoint inokülatörün tablasına transfer 

edilerek test plağına inokülasyonları gerçekleĢtirildi. 
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Çizelge 3.13. Nümerik taksonomik çalıĢmada kullanılan birim karakterler 

A. Besinsel Testler B. Degredasyon Testi                 (%, w/v) 

Temel Karbon ve Enerji Kaynakları (%, w/v)  Temel Azot ve Enerji Kaynakları   (%, w/v)   

Adonitol 1,0 Laktoz 1,0 Alfa-iso-lösin 0,1 Kazein  (% 1) 

D - arabinoz 1,0 L-glutamik asit 1,0 Glisin 0,1 NiĢasta  (% 1) 

D - sellobioz 1,0 Maltoz 1,0 L-alanin 0,1 Tween 40  (% 1) 

D - fruktoz 1,0 Sukroz (Sakkaroz) 1,0 L-arjinin 0,1 Tween 80  (% 1) 

D - sorbitol 1,0 Ksilitol 1,0 L-sistein 0,1 Ksantin  (% 0,4) 

D - galaktoz 1,0 Ksiloz 1,0 L-histidin 0,1 Adenin      (% 0,5) 

D - mannoz 1,0 Süksinik asit  0,1 L-hidroksiprolin 0,1 Ksilen (% 0,4) 

D-mannitol  1,0 L-arabinoz 1,0 L-methionin 0,1 Jelatin  (% 0,4) 

Dekstrin 1,0 Inulin 1,0 L-fenilalanin 0,1 Guanin (% 0,05) 

Dekstran 1,0 L- sorboz 1,0 L-prolin 0,1 Hipoksantin                                                 (% 0,4)       

Myo-inositol 1,0 L-ramnoz 1,0 L-serin 0,1 D. Fizyolojik Testler  

D-riboz 1,0   L-threonin 0,1 

pH: 4, 5, 6, 6.5, 7, 7.5, 8, 8.5, 9,  10, 11, 12 

 

    L-valin 0,1 

Sıcaklık: 4 °C, 10 °C, 20 °C, 28 °C, 37 °C, 40 °C, 

45 °C, 50 °C, 55 °C 

C. Biyokimyasal Testler % w/v  
 

L-asparajin 0,1 NaCI Toleransı ( % NaCI)                                 

Arbutin 1,0 Üre 0,2 
L-tirozin 0,1 

% 0, % 1, % 2, % 3, % 4, % 5, % 6, % 7, % 8 , % 9, 

% 10 NaCI 

Allantoin 0,5 Nitrat 0,1 
    

Aesculin 1,0   
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3.2.12.1 Biyokimyasal testler 

Test izolatları ve 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın olan tip türlerine 

biyokimyasal test olarak aesculin, allantoin, arbutin ve üre hidrolizi ile nitrat 

redüksiyonu olmak üzere toplam 5 test uygulandı. 

Aesculin hidrolizi  

Aesculin hidrolizi, Korn-Wendisch ve Kutzner (1992) tarafından tanımlanan ve % 

0,5 (w/v) konsantrasyonlarında aesculin ilave edilerek hazırlanan bazal besiyeri 

kullanılarak belirlendi. Bu amaçla 5 ml‟lik deney tüplerinin her birine aesculin ilaveli 

basal besiyerlerinden 2‟Ģer ml konuldu ve 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril 

hale getirildi. Otoklavdan çıkan tüpler eğik bir konuma getirilerek yatık agarlar 

oluĢturuldu. Negatif kontrol olarak aesculiniçermeyen tüpler hazırlandı. Steril öze ile 

inokülasyonu yapılan tüpler, 28 °C‟de 7 gün inkübasyona bırakıldı. Ġnkübasyon 

sonrasında, her inokülasyonu yapılan tüp negatif kontrol ortamıyla karĢılaĢtırılarak 

değerlendirme yapıldı. Negatif kontrolden farklı olarak koyu kahverengi/siyah renk 

oluĢumu pozitif (+) sonuç olarak kaydedildi. 

 Aesculin, Sapindaceaefamilyasının üyelerinden Aesculus hippocastanum 

bitkisinden elde edilen kimyasal formülü C15H16O9 ve molekül ağırlığı 340,282 

g/mol olan bir glikozittir. Hidrolaz enziminin eskülini katalizlenmesiyle açığa çıkan 

6,7-dihydroxycoumarin besiyerindeki demir iyonlarıyla kompleks oluĢturarak 

kahverengi/siyah renk oluĢumuna neden olur. 

Allantoin hidrolizi  

Allantoin hidrolizi, Korn-Wendisch ve Kutzner (1992) tarafından tanımlanan bazal 

besiyeri kullanılarak belirlendi. Bu amaçla, 5 ml‟lik deney tüplerinin her birine 2‟Ģer 

ml % 1 (w/v) konsantrasyonlarında allantoin ilave edilen bazal ortamlar konularak 

hazırlandı ve tüpler 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril hale getirildi. 

Otoklavdan çıkan steril tüpler eğik konuma getirilerek yatık agar hazırlandı. Steril 

öze ile inokülasyonu yapılan tüpler, 28°C‟de 7 gün inkübasyona bırakıldı. Negatif 

kontrol olarak allantoin içermeyen tüpler hazırlandı. Ġnkübasyon sonrasında, negatif 

kontrol ortamıyla karĢılaĢtırılarak değerlendirme yapıldı. Negatif kontrollerden farklı 

olarak koyu pembe renk oluĢumu pozitif (+) sonuç olarak kaydedildi. 

Kimyasal formülü C4H6N403 olan allantoin aynı zamanda 5-ureidohydantoin 

veya glyoxyldiureide olarakta adlandırılır. Aktif enzim üretimi indikatör vasıtasıyla 

http://tr.wikipedia.org/w/index.php?title=Sapindaceae&action=edit&redlink=1
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belirlenen bir alkalin reaksiyonuna neden olur. Ġndikatör olarak, reaksiyon sonunda 

koyu pembe renk değiĢikliği gösteren fenol red kullanılmıĢtır. Allantoin testinin 

pozitif sonucu, iki hidrolitik enzimin varlığını gösterir. Bu enzimlerden biri, 

allantoini allantoik asite çevirirken, diğer enzim allantoik asidi üre ve glikooksalata 

dönüĢtürür. 

Arbutin hidrolizi  

Arbutin hidrolizi, Korn-Wendisch ve Kutzner (1992) tarafından tanımlanan bazal 

besiyeri kullanılarak belirlendi. Bu amaçla, bazal ortam % 0,5 (w/v) 

konsantrasyonlarında Arbutin ilave edilerek hazırlandı. 5 ml‟lik deney tüplerinin her 

birine 2‟Ģer ml arbutin ilaveli bazal ortam konularak, 121 °C‟de 15 dakika 

otoklavlanarak steril hale getirildi. Otoklavdan çıkan steril tüpler eğik konuma 

getirilerek yatık agar hazırlandı. Negatif kontrol olarak arbutin içermeyen tüpler 

hazırlandı. Steril öze ile inokülasyonu yapılan tüpler, 28 °C‟de 7 gün inkübasyona 

bırakıldı. Ġnkübasyon sonrasında, mikroorganizma inokülasyonu yapılmıĢ tüpler 

negatif kontrol ortamlarıyla karĢılaĢtırılarak değerlendirme yapıldı. Negatif 

kontrollerden farklı olarak koyu kahverengi/siyah renk oluĢumu pozitif (+) sonuç 

olarak kaydedildi. 

 Arbutin hidrolizinde, arbutinin bir hidrolaz enzimi tarafından katalizlenmesi 

sonucunda açığa çıkan hydroxyquinone besiyeri ortamındaki demir iyonları ile 

kompleks oluĢturarak kahverengi/siyah renk oluĢumunu gerçekleĢtirir. 

Üre hidrolizi  

Üre hidrolizi, Korn-Wendisch ve Kutzner (1992) tarafından tanımlanan bazal 

besiyeri kullanılarak belirlendi. Üre hariç tüm ortam içerikleri tartılarak 900 ml saf 

suyla hazırlanıp 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril hale getirildi. % 0,2 (w/v) 

konsantrasyonunda üre hazırlanıp, ayrı bir Ģekilde 100 ml saf su içerisinde çözüldü 

ve filtrasyon tekniği ile steril edildi. Daha sonra, otoklavda steril edilmiĢ bazal ortam 

içerisine aseptik koĢullarda ilave edilerek karıĢtırıldı. Besiyeri, 121 °C‟de 15 dakika 

otoklavlanarak steril hale getirilmiĢ 5 ml‟lik steril tüplerin her birine 2‟Ģer ml olacak 

Ģekilde aseptik koĢullarda transfer edildi ve tüpler eğik konuma getirilerek yatık agar 

hazırlandı. Negatif kontrol olarak üre içermeyen tüpler hazırlandı. Steril öze ile 

inokülasyonu yapılan tüpler, 28 °C‟de 7 gün inkübasyona bırakıldı. Ġnkübasyon 

sonrasında, mikroorganizma inokülasyonu yapılmıĢ tüpler negatif kontrol ortamıyla 
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karĢılaĢtırılarak değerlendirme yapıldı. Negatif kontrollerden farklı olarak 

sarı/turuncudan parlak pembe/kırmızı renk değiĢimi gözlenmesi pozitif (+) sonuç 

olarak kaydedildi. 

 Üre hidrolizi, üreaz enzimiyle üreden amonyum ve karbondioksitin açığa 

çıkmasıyla gerçekleĢir. Ġndikatör olarak, sarı/turuncudan parlak pembe/kırmızı renk 

değiĢimini gösteren fenol red kullanılmıĢtır. 

Nitrat redüksiyonu  

Nitrat ( % 0,1, w/v) redüksiyonu, Goodfellow (1996) tarafından tanımlanmıĢ bazal 

besiyeri kullanılarak belirlendi. Bu amaçla, 5 ml‟lik tüplerin her birine 2‟Ģer ml 

besiyeri konularak 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril hale getirildi. Steril öze 

ile inokülasyonu yapıldıktan sonra 28°C‟de 14 gün inkübasyona bırakıldı. Negatif 

kontrol olarak mikroorganizma inokülasyonu yapılmamıĢ tüpler hazırlandı. 

Ġnkübasyon sonrasında tüplere eĢit miktarlarda nitrat redüksiyon ayıraçlarından (A ve 

B solüsyonları; Goodfellow, 1996) ilave edildi. Sülfanilik asit, nitrit ile reaksiyona 

girerek diazonyum tuzunu oluĢturur, naftilamin varlığında pembe-kırmızı (koyu 

kırmızı: stabil red azo) renk oluĢur. Renginde bu Ģekilde değiĢiklik gösteren tüpler 

nitrat redüksiyonu için pozitif (+) sonuç olarak değerlendirilir. Renk değiĢiminin 

meydana gelmemesi iki sonuçtan birinin göstergesidir: 

1. Ya nitratın, nitrit aĢamasından daha aĢağı kademede indirgendiğini gösterir. 

Yani; Azot gazına kadar indirgendiğini gösterir. 

NO
-
3 (Nitrat)   →  NO

-
2 (Nitrit)  →  N2 (Nitrojen) 

2. Ya da nitratın indirgenmediğini gösterir. 

 Bu nedenle, renk değiĢimi olmayan tüplere az miktarda Çinko iyonlarını 

(Zn
+2

) içeren nitrat redüktaz enzimiyle aynı reaksiyonu katalizleyen çinko tozu 

eklendi. Böylece eğer ortamda nitrat kalmıĢsa çinko tozu ilavesiyle nitrite çevrilecek, 

karakteristik kırmızı renk oluĢumu gözlenecektir. Bu Ģekilde gözlenen test tüpleri 

negatif sonuç olarak kaydedildi. Bununla birlikte, çinko tozunun ilavesiyle herhangi 

bir renk değiĢimi gözlenmediği durumda nitratın nitrojen gazına indirgendiğini 

gösterir ve bu reaksiyonlarda pozitif sonuç olarak değerlendirildi. 

3.2.12.2 Degredasyon testleri 

Adenin (%0,5 w/v), kazein (%1,0 w/v), hipoksantin (%0,4 w/v), guanin (%0,005 

w/v), niĢasta (%1,0 w/v), ksilen (%0,4, w/v), ksantin (%0,4 w/v) ve jelatin 
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(%0,4w/v) degredasyonu Williams ve diğ. (1983) tarafından tanımlanmıĢ metotlar 

kullanılarak belirlendi. Bu degredasyon testleri için, bazal ortam olarak Bennett‟s 

agar (Jones, 1949) kullanıldı. Tween 40 ve Tween 80 (Polysorbate-80; %1 w/v) 

degredasyonu, Nash ve Krent (1991) tarafından tanımlanan pepton agar bazal ortamı 

kullanılarak değerlendirildi. NiĢasta hariç diğer maddeler tindalizasyon ile steril 

edildikten sonra steril bazal ortama katıldı ve petrilere döküldü. Test suĢlarının 

inokülasyonu, kültür ortamına aynı anda 19 organizma inoküle edebilen Multipoint 

inokulatör (Order Code SCAN 400, Mast Group Ltd., Merseyside, UK) kullanılarak 

yapıldı. Test suĢlarının inokülasyon iĢlemi, 12‟Ģerli gruplar oluĢturularak sağlandı.  

Adenin, hipoksantin, ksilen, guanin, ksantin ve kazein degredasyonu için 

inokülasyonlu petriler 28 °C‟de inkübe edildi. Ġnkübasyonun 3. 7. 14 ve 21. 

günlerinde petriler kontrol edilerek okundu ve her bir test suĢunun besiyeri ortamında 

oluĢturduğu koloniler etrafında veya petri plağın alt kısmından bakıldığında açık bir 

zon oluĢmuĢsa pozitif (+), oluĢmamıĢsa negatif (-) sonuç olarak değerlendirildi. 

Koloni etrafında veya altında açık zon oluĢması o test suĢunun o maddeyi degrade 

edebilme özelliği olduğunu gösterir. Adenin degredasyonunun değerlendirilmesi 

inkübasyonun 7. gününde, guanin ve ksantin degredasyonunun değerlendirilmesi 

inkübasyonun 30. gününde yapıldı. 

NiĢasta degredasyonu testinde bazal ortam olarak Bennett's agar (Jones, 1949) 

kullanıldı. NiĢasta (Starch,%1 w/v), 50 ml saf su içerisinde çözüldükten sonra bazal 

ortam içeriğine katıldı ve besiyeri otoklavlanarak steril edildi. Ġnokülasyon sonrası 28 

°C‟de 7 gün inkübasyona bırakıldı. Ġnkübasyon sonunda Lugol‟s iodin eriyiği petri 

yüzeyine ince bir tabaka oluĢturacak Ģekilde dökülerek niĢasta degredasyonu 

değerlendirilmesi yapıldı (Cowan ve Steel, 1974). NiĢasta, α-1,4 bağlı düz zincirli 

amiloz ve hem α-1,4 hemde α-1,6 bağlı dallanmıĢ amilopektin olmak üzere iki farklı 

yapısal Ģeklide olan α-D-glucopyranose alt ünitelerinden meydana gelmiĢ bir 

polisakkarittir. α- ve β- amilaz enzimlerinin her ikisi de bu polisakkariti degrede 

edebilmektedir. NiĢasta degredasyonu değerlendirilmesinde ortama dökülen iodin 

ortamda niĢasta varsa niĢastayla birleĢip koyu mavi bir kompleks oluĢturur. NiĢasta 

molekülleri amilaz enzimleri ile oligosakkarit ve diğer basit Ģekerlere 

parçalandığında ise meydana gelen bu küçük moleküller iodinle kompleks 

oluĢturamaz. Bu nedenle oligosakkarit ve diğer basit Ģekerlerin ortamdan varlıkları 

büyüme alanı etrafındaki açık zon olarak belirlenmekte ve değerlendirme sırasında 

bu durum pozitif (+) olarak kaydedildi.  
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Tween 40 ve 80 (Polysorbate-80: %1, w/v) degredasyonu, Nash ve Krent 

(1991) tarafından tanımlanan pepton agar bazal ortamı kullanılarak değerlendirildi. 

Tween 40 ve 80 (Polysorbate-80:% 1,w/v) tindalizasyon ile steril edildikten sonra 

steril bazal ortama katıldı ve petrilere döküldü. Ġnokülasyonlu plaklar, 28 °C‟de 

inkübe edildi ve değerlendirme inkübasyonun 3. 7 ve 14. gününde yapıldı. Tween 

sorbitolün polioksialkilen türevinin suda çözünebilir, yüksek moleküler ağırlığa sahip 

yağ asidi esterlerinin homolog serilerindendir ve spesifik esterazların Tween‟deki 

ester bağlarını hidrolize ederek serbest yağ asitlerinin açığa çıkmasına neden olur. 

Yağ asitleri de ortamda bulunan kalsiyum iyonları ile birleĢerek karakteristik beyaz 

kristaller olarak çökelerek, çözünmeyen kalsiyum tuzlarını oluĢtururlar. 

Çözünemeyen kalsiyum tuzu kristalleri koloniler etrafında opak bir halka 

oluĢturduğunda pozitif (+) sonuç olarak değerlendirilir. 

Jelatin (% 0.4 w/v) degredasyonu testinde, bazal ortam olarak Bennett‟s Agar 

(Jones, 1949) kullanıldı. % 0.4(w/v) konsantrasyonunda hazırlanan jelatin 

tindalizasyon ile steril edildikten sonra steril bazal ortam içeriğine katıldı ve besiyeri 

aseptik olarak petrilere döküldü. Ġnokülasyon sonrası, 28 °C‟de 7 gün inkübasyona 

bırakıldı. Değerlendirme öncesi, besiyeri ortam yüzeyine ince bir tabaka oluĢacak 

Ģekilde trikloroasetik asit solüsyonu (TCA, %0.3w/v) döküldü. TCA güçlü bir asit 

olduğundan, ortamda bulunan hayvansal protein olan jelatinin çökelmesi ile 

sonuçlanan dönüĢümsüz denatürasyona neden olur. Koloniler etrafında açık zon 

oluĢumu pozitif (+) olarak değerlendirildi. 

3.2.12.3 Besinsel testler 

Temel karbon kaynaklarında geliĢme 

Test suĢları, geliĢme ve enerji gereksinimleri için 23 farklı karbon kaynağını 

(Çizelge 3.13) kullanabilme kabiliyetleri bakımından test edildi. Karbon 

kaynaklarında geliĢme testi için, basal ortam olarak ISP 9 besiyeri kullanıldı (ISP 9; 

Shirling ve Gottlieb, 1966). Uygun miktarlardaki her bir karbon kaynağı, basal 

ortamına aseptik koĢullarda ilave edildi. Negatif kontrol olarak sadece bazal ortam, 

pozitif kontrol olarak da glikoz (% 1.0 w/v) ilave edilmiĢ basal ortamlar kullanıldı. 

Ġnokülasyon iki kontrol ortamına da yapıldı. Bütün plaklara test inokülasyonu, 12 

iğneli multipoint inokülatör aracılığıyla yapıldı. Ġnokülasyonlu plaklar, 28 °C‟de 

inkübasyona bırakıldı ve değerlendirme, inkübasyonun 7. 14 ve 21. günlerinde 
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pozitif ve negatif kontrol plaklarının her ikisi ile karĢılaĢtırılarak yapıldı. Test 

suĢlarının geliĢmesi, negatif kontrol plağındaki geliĢmelerden daha geniĢ veya pozitif 

kontrol plağındaki geliĢmelere eĢit veya yakınsa pozitif (+); negatif kontrol 

plağındaki geliĢmelere eĢit veya yakınsa negatif (-) olarak kaydedildi. 

Temel azot kaynaklarında geliĢme 

Test suĢları, geliĢme ve enerji gereksinimleri için 15 farklı azot kaynağını (Çizelge 

3.13) kullanabilme yeteneklerine göre test edildi. Azot kaynaklarında geliĢme testi 

için Williams ve diğ. (1983) tarafından tanımlanan azot kaynağı kullanım bazal 

ortamı kullanıldı. Gerekli miktardaki her bir azot kaynağı tindalizasyon tekniği ile 

steril hale getirilerek steril bazal ortama aseptik koĢullarda ilave edildi. Negatif 

kontrol olarak sadece bazal ortam kullanıldı, pozitif kontrol olarak da % 0,1 (w/v) 

konsantrasyonlarında L-asparajin ilave edilmiĢ bazal ortamlar kullanıldı. 

Ġnokülasyon negatif ve pozitif olmak üzere iki kontrol ortamına da yapıldı. Bütün 

plaklara test inokülasyonu, multipoint inokülatör vasıtasıyla yapıldı. Ġnokülasyonlu 

plaklar, 28 °C‟de inkübe edilerek değerlendirme inkübasyonun 7. 14 ve 21. 

günlerinde pozitif ve negatif kontrol plaklarının her ikisi ile karĢılaĢtırılarak yapıldı. 

Test suĢlarının geliĢmesi negatif kontrol plağındaki geliĢmelerden daha geniĢ veya 

pozitif kontrol plağındakilere daha yakınsa pozitif (+); negatif kontrol plağındakine 

eĢit veya daha yakınsa negatif (-) sonuç olarak kaydedildi. 

3.2.12.4 Fizyolojik testler 

pH’ya tolerans 

Test suĢları, pH 4, pH 5, pH 6, pH 6.5, pH 7, pH 7.5, pH 8, pH 8.5, pH 9, pH 10, pH 

11 ve pH 12 olmak üzere 12 farklı pH değerinde (Çizelge 3.13) geliĢme kabiliyetleri 

üzerine test edildi. Bazal ortam olarak 121 °C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril hale 

getirilmiĢ ISP 2 agar kullanıldı. pH 4, 5, 6, 6.5 için öncelikle 100 ml ISP 2 agar 

hazırlandı ve 1M HCl çözeltisi ile istenilen pH değeri olması için kaç ml 1M HCl 

çözeltisi kullanılacağı cam elektrotlu pH metre (Model 292, Unicam Ltd.) ile ölçümü 

yapılarak belirlendi. 1000 ml için gereken 1M HCl çözeltisi hesaplanarak ayrı bir 

kapaklı ĢiĢede 121°C‟de 15 dakika otoklavlanarak steril hale getirildi. 1M HCl 

besiyerlerinin petriye dökülme aĢamasında aseptik koĢullarda steril ISP 2 agara ilave 

edildi. pH (7, 7.5, 8, 8.5, 9, 10, 11, 12) için de öncelikle 100 ml ISP 2 agar hazırlandı 

ve NaOH çözeltisi ile istenilen pH olması için kaç ml NaOH çözeltisi kullanılacağı 
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cam elektrotlu pH metre (Model 292, Unicam Ltd.) ile ölçümü yapılarak belirlendi. 

1000 ml için gereken 1M NaOH çözeltisi hesaplanılarak ayrı bir kapaklı ĢiĢede 

121°C‟de 15 dk otoklavlanarak steril hale getirildi. 1M NaOH besiyerlerinin petriye 

dökülme aĢamasında aseptik koĢullarda steril ISP 2 agara ilave edildi. Test suĢlarının 

bütün plaklara inokülasyonu, multipoint inokülatör vasıtasıyla yapıldı ve 

inokülasyonlu plaklar 28 °C‟de 7 ve 14 gün inkübasyondan sonra okundu. Test 

plağında geliĢme gösteren suĢlar pozitif (+), geliĢme göstermeyenler negatif (-) sonuç 

olarak okundu. 

Sıcaklığa tolerans 

Test suĢları, 4, 10, 20, 28, 37, 40, 45, 50ve 55°C olmak üzere 9 farklı sıcaklık 

değerinde (Çizelge 3.13) geliĢme kabiliyetleri üzerine test edildi. Bazal ortam olarak 

ISP 2 agar (pH 7.2) kullanıldı. Test suĢları multipoint inokülatör ile inoküle 

edildikten sonra istenilen sıcaklıklara ayarlanmıĢ etüvlerde inkübe edildi. 

4, 10 ve 20 °C‟deki petriler 6 hafta süreyle her hafta kontrol edilerek, 28 °C ve 

37°C‟deki petriler 7. ve 14. günlerde kontol edilerek, 40, 45, 50 ve 55 °C‟deki 

petriler 3. ve 7. günlerde kontrol edilerek değerlendirildi. Test plağında geliĢme 

gösteren suĢlar pozitif (+) sonuç olarak değerlendirildi. 

Tuz toleransı  

Test suĢları, % 1-10 NaCl konsantrasyonlarında (Çizelge 3.13) geliĢme kabiliyetleri 

üzerine test edildi. Bazal ortam olarak ISP 2 agar (pH 7.2) kullanıldı. Test suĢları 

multipoint inokülatör ile inoküle edildikten sonra 28 °C‟de 14 gün inkübe edildi.Test 

plağında geliĢme gösteren suĢlar pozitif (+), geliĢme göstermeyenler negatif (-) sonuç 

olarak okundu. 

3.2.13 Antimikrobiyal aktivite testi 

16S rRNA gen dizi analizine göre yeni tür olma olasılığı bulunan test izolatları, baĢta 

Gram pozitif ve Gram negatif bakteriler, maya ve filamentli fungus olmak üzere 26 

patojen organizmanın (Çizelge 3.14) geliĢmelerini inhibe etme kabiliyetlerine göre 

incelendi (Williams ve diğ., 1983). Test izolatlarının kültür ortamına inokülasyonu, 

otomatik pipetle (P1000: Nichipet EX, Nichiryo Co.,Ltd, Tokyo 101-0038, Japan) 

nokta ekim yöntemiyle gerçekleĢtirildi. Her bir izolat için, ağzı kapaklı küçük 

ĢiĢelere 1,5 ml ringer çözeltisi ilave edilip 121 ºC‟de 15 dakika otoklavlanarak steril 

edildi. ISP 2 agar ortamında 28 ºC‟de geliĢen izolatların spor ve substrat miselleri, 
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steril öze yardımı ile etiketlenmiĢ, içerisinde ringer bulunan küçük cam ĢiĢelere 

aseptik koĢullarda transfer edildi. Daha sonra vorteksle karıĢtırılarak homojenize 

edilen bakteri solüsyonlarından otomatik pipet ile 7µl alınarak antibiyotik ilavesiz 

modifiye edilmiĢ Bennett‟s Agar (Jones, 1949) yüzeyine 5‟li gruplar halinde nokta 

ekim yoluyla inoküle edildi. Ġnokülasyonlu plaklar, 28 ºC‟de 3 gün süreyle 

inkübasyona bırakıldı ve 3. günün sonunda geliĢen koloniler üzerine, steril enjektör 

yardımıyla 3-5 ml kloroform döküldü ve kloroformun buharlaĢması için petri 

plaklarının kapağı, 40 dakika boyunca yarı açık bir Ģekilde tutuldu. Bu Ģekilde 

öldürülen koloniler üzerine, her biri % 5‟ lik nutrient agar içerisinde 2 gün süreyle 

geliĢen patojen test organizmaları yayma plak yöntemi ile inoküle edildi. 

Ġnokülasyonlu plaklar, 37 ºC‟de 48 saatlik inkübasyon sonrasında koloniler etrafında 

oluĢan inhibisyon zonları ölçüldü. 

Çizelge 3.14. Antimikrobiyalaktivite testi için seçilen patojen organizmalar 

1 Aspergillus flavus NRRL-1957 

2 Aspergillus niger-izolat 

3 Aspergillus parasiticus NRRL-465 

4 Bacillus cereus NRRL-B 3711 

5 Bacillus licheniformis NRRL-B 1001 

6 Bacillus pumilus NRRL-BD 142 

7 Bacillus subtilis NRRL-B 209 

8 Bacillus subtilis NRS 744 

9 Candida albicans ATCC 10231 

10 Citrobacter freundi NRRL-B 2643 

11 Escherichia coli ATCC 25922 

12 Escherichia coli MC-4100 

13 Lysteria monocytogenes-medikal izolat 

14 Micrococcus luteus NRRL-B 1013 

15 Proteus vulgaris NRRL-B 123 

16 Pseudomonas aeruginosa NRRL-B 2679 

17 Pseudomonas aeruginosa ATCC 27853 

18 Providencia stuartii 

19 Staphylacoccus aureus ATCC 25923 

20 Staphylacoccus aureus ATCC 33862 

21 Staphylacoccus aureus NRRL-B-767 

22 Staphylacoccus aureus ATCC 29213 

23 Candida utilis NRRL-V-900 

24 Bacillus subtilis Kuan 16D III 75 

25 Enterobacter aerogenes NRRL B-3567 

26 Enterobacter aerogenes NRRL B-427 

ATTC, (Amerikan Tip Kültür Kolleksiyonu) 12301 Parklawn Drive, Rockville, Md., USA; 

NRRL, (Kuzey Bölgesi AraĢtırma Laboratuvarı) National Center For Agricultural Utilization 

Research, Peopia, Ġllinois, USA 
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3.2.14 Kültürel ve morfolojik özelliklerin belirlenmesi 

3.2.14.1 Ġzolatların farklı besiyerlerindeki büyüme ve geliĢimleri 

16S rRNA gen dizi analizine göre yeni tür olma olasılığı bulunan test izolatları ve 

onların en yakın tip türlerinin, Oatmeal agar (ISP 3; pH:7,2) kültür ortamında 28 

°C‟de 14 gün inkübe edilerek hava miselyum spor rengi, substrat miselyum rengi, 

çözünebilir pigment rengi ve geliĢimi belirlendi. Yine aynı izolatların, melanin 

pigmenti üretip üretmedikleri Pepton-yeast ekstraktiron agar (ISP 6; pH:7,2) ve 

tirozinagar (ISP 7; pH:7,2) kültür ortamlarında 28 °C‟de 14 günlük inkübasyondan 

sonra belirlenmiĢtir. 

Ayrıca bu izolatların geliĢme ve morfolojik özellikleri modifiye Bennett‟s agar, 

yeast ekstrakt-malt ekstraktagar (ISP 2; pH:7,2; Shirling ve Gottlieb, 1966), 

inorganik salts-starch agar (ISP 4;pH:7,2), gliserol asparajinagar (ISP 5;pH:7,2), 

czapek‟s agar, nütrient agar ve triptik soy agar (TSA; pH:7,2) üzerinde 28 °C‟de 14 

gün inkübasyondan sonra tespit edildi. 

3.2.14.2 Taramalı elektron mikroskobisi (SEM) ile spor morfolojisi 

16S rRNA dizi analizine göre yeni tür olma olasılığı bulunan organizmaların spor 

zincir morfolojileri Pridham ve diğ. (1958)‟ne göre en iyi sporlandıkları besiyerleri, 

en yakın tip türlerininki referans alınarak belirlendi ve 28 °C‟de uygun inkübasyon 

sonrasında Nikon Optiphot binoküler ıĢık ve Scanning Elektron Mikroskobu (JEOL 

JSM 6060, JEOL Ltd. Tokyo, Japan) kullanılarak incelendi. Ġnkübasyon sonrası, 

organizmaların geliĢtiği ve sporun yoğun olduğu kısımlardan 5 mm çapında birkaç 

agar blok alındı. Her örnek için ayrı alınan agar bloklar % 2 gluteraldehit içinde +4 

°C‟ de 24 saat bekletilerek fiske edildi. Fiksasyon sonrası her agar blok dehidrasyon 

iĢlemi için sırası ile % 10-20-30-40-50-60-70-80-90-95-100‟lük etanol ile 10 dk 

muamele edildi. Daha sonra örnekler sıvı CO2 ile Critical Point Dryer (Polaron, CPD 

7501) cihazında kurutuldu. KurumuĢ agar bloklar Gold Sputter ile altın kaplanarak 

hazır hale getirildi. Taramalı elektron mikroskobu (SEM) ile spor yüzey morfolojileri 

belirlenerek görüntülendi. 
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4. BULGULAR VE TARTIġMA 

4.1 Bulgular 

4.1.1 Sediment örneklerinin bazı fizikokimyasal özellikleri 

Sediment örneklerinin pH, % CaCO3, organik madde, Ca (ppm), P (ppm), % Kum, % 

Silt ve % Kil analizlerinin sonucu Çizelge 4.1‟deverildi. 

Çizelge 4.1. Sediment örneklerinin fizikokimyasal analizleri 
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Samsun 42m 7,59 14,19 2,09 3380 1914 12,85 4,6 42,78 52,62 

Ordu 80m 7,51 10,36 2,79 3810 2106 10,75 11,03 35,87 53,1 

4.1.2 Aktinomisetlerin izolasyonu, saflaĢtırılması ve stoklanması 

Ġzolasyon iĢlemi sekiz farklı seçici izolasyon besiyeri kullanılarak gerçekleĢtirildi. 

Ġzolasyon için hazırlanan petriler 28°C‟de 30 gün süreyle inkübasyona bırakıldı. Bazı 

izolasyon petri görüntüleri ġekil 4.1‟de gösterildi.  

 

ġekil 4.1. SM3 seçici izolasyon besiyerinin petri görünüĢü 
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 Seçilen 93 izolat lokalite ve besiyeri isimleri dikkate alınarak numaralandırılıp 

saf kültürleri yapılarak % 25‟lik gliserol içeren otoklavlanmıĢ vidalı kapaklı tüplere 

steril kürdan yardımıyla transfer edilerek -20 °C‟de stoklandı. Ġzolatlara verilen 

numaralar, izole edildikleri besiyerleri ve lokaliteleri Çizelge 4.2‟de verildi. 

Kullanılan sekiz farklı seçici izolasyon besiyerinden SM3 agardan 54 tane organizma 

izole edildi fakat SM2 agardan hiçbir organizma izole edilemedi. Denizel 

çevrelerden aktinomiset izolasyonu yapılırken literatürlerde SM3 agarın deniz sulu, 

deniz tuzlu ve saf sulu olmak üzere üç farklı kombinasyonunun yapıldığı dikkate 

alınarak bu çalıĢmada da SM3‟ün üç farklı kombinasyonu yapıldı. 

Çizelge 4.2. Test izolatlarının numaraları, lokaliteleri, izole edildikleri besiyerleri 

No SuĢ No Lokaliteleri Ġzole Edildikleri Besiyerleri 

1 S1101 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

2 S1102 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

3 S1103 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

4 S1106 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

5 S1108 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

6 S1109 Ordu, Melet Irmağı (12m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

7 S3101 Ordu, Melet Irmağı (80m) Basal‟s  Mineral Salts Agar (Saf sulu) 

8 S2201 Ordu, Melet Irmağı (45m) M3 Agar (Saf sulu) 

9 S1301 Ordu, Melet Irmağı (12m) Rafinoz-Histidin Agar (Deniz tuzu) 

10 S2301 Ordu, Melet Irmağı (45m) Rafinoz-Histidin Agar (Deniz tuzu) 

11 S3301 Ordu, Melet Irmağı (80m) Raffinoz-Histidin Agar (Deniz tuzu) 

12 S1401 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

13 S1402 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

14 S1407 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

15 S1412 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

16 S2402 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

17 S2404 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

18 S2405 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

19 S2406 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

20 S2414 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

21 S2422 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

22 S2427 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

23 S3404 Ordu, Melet Irmağı (80m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

24 S3408 Ordu, Melet Irmağı (80m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

25 S4401 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

26 S4402 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

27 S4403 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

28 S4404 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

29 S1503 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

30 S1507 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

31 S1508 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

32 S1509 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

33 S1510 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

34 S2503 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

35 S2506 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

36 S2508B Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

37 S2509 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

38 S2510 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 
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Çizelge 4.2 (devam).Test izolatlarının numaraları, lokaliteleri ve izole edildikleri besiyerleri 

39 S2516 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

40 S2517 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

41 S2518 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

42 S3501 Ordu, Melet Irmağı (80m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

43 S3502 Ordu, Melet Irmağı (80m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz suyu) 

44 S1601 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

45 S1602 Ordu, Melet Irmağı (12m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

46 S3604 Ordu, Melet Irmağı (80m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

47 S4601 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

48 S4602 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

49 S4605 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

50 S4606 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Medium-Gauze‟s Agar(Deniz tuzlu) 

51 S1701 Ordu, Melet Irmağı (12m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

52 S2704 Ordu, Melet Irmağı (45m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

53 S2705 Ordu, Melet Irmağı (45m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

54 S3702 Ordu, Melet Irmağı (80m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

55 S3703 Ordu, Melet Irmağı (80m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

56 S3704 Ordu, Melet Irmağı (80m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

57 S4702 Samsun, Merkez-Azot (42m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

58 S4703 Samsun, Merkez-Azot (42m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

59 S1802 Ordu, Melet Irmağı (12m) Non-sporulating Agar (Deniz tuzlu) 

60 S1803 Ordu, Melet Irmağı (12m) NiĢasta-Kazein Agar 

61 S1804 Ordu, Melet Irmağı (12m) NiĢasta-Kazein Agar 

62 S1812 Ordu, Melet Irmağı (12m) NiĢasta-Kazein Agar 

63 S2801 Ordu, Melet Irmağı (45m) NiĢasta-Kazein Agar 

64 S2802 Ordu, Melet Irmağı (45m) NiĢasta-Kazein Agar 

65 S3801 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

66 S3802 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

67 S3806 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

68 S3807 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

69 S3810 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

70 S3812 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

71 S3815 Ordu, Melet Irmağı (80m) NiĢasta-Kazein Agar 

72 S4803 Samsun, Merkez-Azot (42m) NiĢasta-Kazein Agar 

73 S2901 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

74 S2903 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

75 S2904 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

76 S2905 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

77 S2909 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

78 S2911 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM1 (Stevenson‟s medium) 

79 DS1018 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

80 DS3001 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

81 DS3002 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

82 DS3003 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

83 DS3005 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

84 DS3007 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

85 DS3010 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

86 DS3012 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

87 DS3029 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

88 DS3030 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

89 DS3186 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

90 OD175 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

91 OD307 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

92 OD337 Ordu, Melet Irmağı (45m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 

93 SD308 Samsun, Merkez-Azot (42m) SM3 Agar -Gauze‟s Agar(Saf sulu) 
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Seçilen 93 izolatın 54 tanesi SM3 agardan, 13 tanesi niĢasta-kazein agardan, 9 

tanesi non-sporulating agardan, 7 tanesi bazal‟s mineral salts agardan, 6 tanesi SM1 

agardan, 3 tanesi rafinoz-histidin agardan ve 1 tanesi M3 agardan izole edildi. SM3 

agardan izole edilen 54 izolatın 32 tanesi saf su ile hazırlanmıĢ besiyerinden, 15 

tanesi deniz tuzu ilave edilmiĢ besiyerinden ve 7 taneside deniz suyu ile hazırlanmıĢ 

besiyerinden izole edildi.Hangi besiyerinden kaç tane izolatın elde edildiği ġekil 

4.2‟de belirtildi. Saf kültürleri yapılan bazı izolatların petri görüntüleri ġekil 4.3‟te 

verildi.  

 

ġekil 4.2. Kullanılan seçici izolasyon besiyerlerinden kaç tane izolatın izole edildiğini   

gösteren daire grafik 

 

 

  S2516                              S4401 

 

S4605 S2909 

ġekil 4.3. Saf kültürleri yapılan bazı izolatların petri görüntüleri 
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4.1.3 Test izolatlarının genomik DNA izolasyonu 

16S rRNA, gyrB, rpoB ve 3-Amino-5-hydroksibenzoik asit (AHBA) gen bölgeleri 

ile ilgili PZR çalıĢmaları için test organizmalarının genomik DNA‟ları Pitcher ve diğ. 

(1989) tarafından tanımlanan „„Guanidin thiosiyanat DNA izolasyon‟‟ metodu ve 

DNA izolasyon kiti (Norgen, USA ve CANADA) kullanılarak gerçekleĢtirildi. 

4.1.4 16S rRNA geni PZR amplifikasyonu 

Genomik DNA‟sı izole edilen izolatların 16S rRNA gen bölgesi 27f ve 1525r 

evrensel primerleri ile Gradient PZR‟da çoğaltıldı. PZR sonrası çoğaltılan ortalama 

1500 baz çifti büyüklüğündeki DNA bölgesi agaroz jel elektroforezinde görüntülendi 

ve Mini Lumi görüntüleme cihazında fotoğraflandı (ġekil 4.4). 

 

ġekil 4.4. 16S rRNA gen bölgesine ait PZR amplifikasyonunun % 1,5‟luk agaroz 

jelelektroforez görüntüsü. Marker; Sigma, 50 bç DNA Ladder 

4.1.5 16SrRNAgeni dizi analizi ve filogenisi 

16S rRNA gen bölgesi PZR amplifikasyonları gerçekleĢtirilen örnekler QIAquick 

PZR Purifikasyon Kiti ile saflaĢtırıldıktan sonra 27f, 800r, MG3f, MG4f, MG5f ve 

MG6f primerleri ile dizi analizi yapıldı. Elde edilen dizi verileri, Eztaxon Server 

kullanılarak, uluslararası veritabanlarındaki en yakın akraba türlerin dizi verileri ile 

karĢılaĢtırıldı ve % benzerlikleri belirlendi. 16S rRNA dizi analizi sonuçlarına göre 

izolatların cinslere göre dağılımını gösteren grafik ġekil 4.5‟te verildi. 16S rRNA 

dizi verilerine göre test izolatlarının filogenetik pozisyonlarının belirlenmesi için 

dendogramları oluĢturuldu (ġekil 4.6-4.21). Dendogramlar neighbour-joining 

algoritması ve evrimsel uzaklık matrisi olarak Jukes ve Cantor (1969) metodu 

izlenerek çizildi. Filogenetik analizler için MEGA5 paket programı kullanıldı 
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(Tamura ve diğ., 2011). OluĢturulan filogenetik ağaçların bootstrap analizleri 

(Felsenstein, 1985) 1000 tekrarlı olarak yapıldı. 

Dizi verilerinin filogenetik analizleri sonucunda Micromonospora cinsi üyesi 

34 izolat, Streptomyces cinsi üyesi 28 izolat, Saccharomonospora cinsi üyesi 6 

izolat, Verrucosispora, Nocardia ve Nonomuraea cinsi üyesi 5‟er izolat, 

Actinomadura cinsi üyesi 4 izolat, Actinopolymorpha cinsi üyesi 3 izolat, 

Plantactinospora cinsi üyesi 2 izolat ve Microbispora cinsi üyesi 1 izolat elde edildi. 

16S rRNA sekans sonuçlarınagöre izolatların en yakın tip türleriyle olan filogenetik 

benzerliği Çizelge 4.3-4.5‟de verildi. Ayrıca ġekil 4.5‟de test izolatlarının cinslere 

göre dağılımı gösterildi. 
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Çizelge 4.3. 16S rRNA sekans sonuçlarına göre Micromonospora cinsine ait izolatlarının en 

yakın tip türleri ile olan filogenetik benzerliği 

No SuĢ Kodu En Yakın Tip Türü 
% Benzerlik-Nükleotit          

Farklılığı 

1. S2911 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 98,84 (17/1463) 

2. DS3010 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 99,45 (8/1460) 

3. S4401 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 99,52 (7/1463) 

4. S3806 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 99,59 (6/1463) 

5. DS3005 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 99,93 (1/1455) 

6. DS3012 Micromonospora saelicesensis Lupac 09
T
 (AJ783993) % 99,93 (1/1455) 

7. S2518 Micromonospora chokoriensis 2-19/6
T
 (AB241454) % 98,91 (16/1462) 

8. S2509 Micromonospora chokoriensis 2-19/6
T
 (AB241454) % 99,05 (14/1469) 

9. S4602 Micromonospora chokoriensis 2-19/6
T
 (AB241454) % 99,59 (6/1456) 

10. S2903 Micromonospora coxensis 2-30-b/28
T
 (AB241455) % 98,97 (15/1459) 

11. S2904 Micromonospora coxensis 2-30-b/28
T
 (AB241455) % 98,97 (15/1459) 

12. S4605 Micromonospora coxensis 2-30-b/28
T
 (AB241455) % 98,97 (15/1462) 

13. S3802 Micromonospora coxensis 2-30-b/28
T
 (AB241455) % 99,25 (11/1461) 

14. S3815 Micromonospora coxensis 2-30-b/28
T
 (AB241455) % 99,25 (11/1461) 

15. S4606 Micromonospora jinlongensis NEAU-GRX11
T
 (KC134254) % 99,52 (7/1457) 

16. S4404 Micromonospora jinlongensis NEAU-GRX11
T
 (KC134254) % 99,59 (6/1457) 

17. S2516 Micromonospora rifamycinica AM105
T
 (AY561829) % 99,25 (11/1461) 

18. S1602 Micromonospora rifamycinica AM105
T
 (AY561829) % 99,38 (9/1454) 

19. S3502 Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 (EU196562) % 99,42 (8/1381) 

20. DS3002 Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 (EU196562) % 100 (0/1381) 

21. S3301 Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 (EU196562) % 100 (0/1381) 

22. S1802 Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 (EU196562) % 100 (0/1381) 

23. S3807 Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 (EU196562) % 100 (0/1381) 

24. S2508B Micromonospora eburnea LK2-10
T
 (AB107231) % 98,83 (17/1451) 

25. DS3003 Micromonospora eburnea LK2-10
T
 (AB107231) % 99,03 (14/1449) 

26. S2901 Micromonospora marina JSM1-1
T
 (AB196712) % 98,61 (20/1437) 

27. S4803 Micromonospora siamensis TT2-4
T
  (AB193565) % 99,15 (12/1417) 

28. S2909 Micromonospora coerulea DSM 43143
T
 (X92598) % 99,18 (12/1458) 

29. S1510 Micromonospora equina Y22
T
 (JF912511) % 98,25 (24/1375) 

30. S4402 Micromonospora lupini lupac 14N
T
 (AJ783996) % 99,65 (5/1429) 

31. DS3001 Micromonospora aurantiaca ATCC 27029
T
 (CP002162) % 100 (0/1455) 

32. DS3186 Micromonospora olivasterospora DSM 43868
T
 (X92613) % 98,97 (15/1452) 

33. S2510 Micromonospora citrea DSM 43903
T
 (X92617) % 99,45 (8/1457) 

34. S2905 Micromonospora halotolerans CR18
T
 (FN658652) % 99,65 (5/1430) 
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Çizelge 4.4. 16S rRNA sekans sonuçlarına göre Streptomyces, Saccharomonospora 

veVerrucosispora cinslerine ait izolatlarının en yakın tip türleri ile olan 

filogenetik benzerliği 

 

No SuĢ Kodu En Yakın Tip Türü 
% Benzerlik-Nükleotit          

Farklılığı 

1. S1412 Streptomyces specialis GW 41-1564
T
 (AM934703)   % 96,80 (47/1471) 

2. S2704 Streptomyces specialis GW 41-1564
T
 (AM934703)   % 97,08 (43/1472) 

3. S1103 Streptomyces carpaticus NBRC 15390
T 

(AB184641) % 99,79 (3/1458) 

4. S1108 Streptomyces carpaticus NBRC 15390
T 

(AB184641) % 99,79 (3/1458) 

5. S1301 Streptomyces carpaticus NBRC 15390
T
 (AB184641) % 99,79 (3/1458) 

6. S1109 Streptomyces carpaticus NBRC 15390
T 

(AB184641) % 99,86 (2/1458) 

7. S4703 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824
T
 (AB184624 ) % 99,31 (10/1448) 

8. S2201 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824
T
 (AB184624 ) % 99,52 (7/1455) 

9. S4403 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824
T 

(AB184624) % 99,45 (7/1283) 

10. S4601 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824
T
  (AB184624 ) % 99,79 (3/1396) 

11. S1601 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767
T
 (AB249934) % 99,80 (3/1465) 

12. S3501 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767
T
 (AB249934) % 99,85 (2/1344) 

13. S3101 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767
T
  (AB249934) % 99,93 (1/1465) 

14 S2802 Streptomyces albidoflavus DSM 40455
T
 (Z76676) % 100 (0/1460) 

15. S3801 Streptomyces albidoflavus DSM 40455
T
  (Z76676 ) % 100 (0/1460) 

16. S3703 Streptomyces aldersoniae NRRL 18513
T
 (EU170123) % 99,30 (10/1436) 

17. S2517 Streptomyces aldersoniae NRRL 18513
T
 (EU170123) % 99,37 (9/1436) 

18. S3812 Streptomyces samsunensis M1463
T 

 (EU077190) % 98,47 (22/1441) 

19. SD308 Streptomyces samsunensis M1463
T 

 (EU077190) % 100 (0/1441) 

20. OD307 Streptomyces albus NRRL B-2365
T
 (DQ026669) % 99,93 (1/1471) 

21. OD337 Streptomyces albus NRRL B-2365
T
 (DQ026669) % 99,93 (1/1469) 

22. S1804 Streptomyces djakartensis NBRC 15409
T 

 (AB184657) % 99,30 (10/1435) 

23. S4702 Streptomyces qinglanensis 172205
T
(HQ660227 ) % 97,58 (32/1470) 

24. S2406 Streptomyces bingchenggensis BCW-1
T 

 (CP002047) % 99,32 (10/1474) 

25. S1101 Streptomyces xiamenensis MCCC 1A01550
T
  (EF012099)  % 99,52 (7/1472) 

26. S1701 Streptomyces thermocarboxydus DSM 44293
T
  (U94490) % 99,93 (1/1466) 

27. S1803 Streptomyces collinus NBRC 12759
T
  (AB184123) % 99,93 (1/1452) 

28. S2801 Streptomyces somaliensis NBRC 12916
T
 (AB184243) % 100 (0/1464) 

29. S1106 Saccharomonospora xinjiangensis XJ-54
T
 (JH636049) % 99,12 (13/1481) 

30. S1402 Saccharomonospora xinjiangensis XJ-54
T
 (JH636049) % 99,32 (10/1472) 

31. S1102 Saccharomonospora xinjiangensis XJ-54
T
 (JH636049) % 99,66 (5/1471) 

32. S2705 Saccharomonospora viridis DSM 43017
T
 (CP001683) % 100 (0/1459) 

33. DS3029 Saccharomonospora amisosensis DS3030
T
 (JN989292) % 99,80 (3/1477) 

34. DS3030 Saccharomonospora amisosensis DS3030
T
 (JN989292) % 100 (0/1477) 

35. S2427 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337
T 

(Y15523) % 99,86 (2/1453) 

36. OD175 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337
T 

(Y15523) % 99,86 (2/1453) 

37. S1812 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337
T 

(Y15523) % 99,79 (3/1453) 

38. S3810 Verrucosispora fiedleri MG-37
T
 (JQ423921) % 99,79 (3/1397) 

39. S2506 Verrucosispora andamanensis SP03-05
T
 (JX524154) % 99,71 (4/1401) 
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Çizelge 4.5. 16S rRNA sekans sonuçlarına göre Nocardia, Nonomuraea, Actinomadura, 

Actinopolymorpha, Plantactinospora ve Microbispora cinslerine ait 

izolatlarının en yakın tip türleri ile olan filogenetik benzerliği 

 

 

ġekil 4.5. 16S rRNA dizi analizi sonuçlarına göre test izolatlarının cinslere göre dağılımı 
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No SuĢ Kodu En Yakın  Tip Türü 
% Benzerlik-Nükleotit          

Farklılığı 

1. S1503 Nocardia rhamnosiphila 202GMO
T
 (EF418604) % 99,45 (8/1462) 

2. S1507 Nocardia rhamnosiphila 202GMO
T
 (EF418604) % 99,59 (6/1463) 

3. S1508 Nocardia rhamnosiphila 202GMO
T
 (EF418604) % 99,73 (4/1463) 

4. S1509 Nocardia rhamnosiphila 202GMO
T
 (EF418604) % 99,93 (1/1454) 

5. DS3007 Nocardia higoensis NBRC 100133
T
 (BAGA01000039) % 99,39 (9/1470) 

6. S2301 Nonomuraea candida HMC10
T
 (DQ285421)  % 98,57 (20/1401) 

7. S2402 Nonomuraea harbinensis NEAU-yn31T (KC306503) % 99,66 (5/1467) 

8. S2405 Nonomuraea coxensis DSM 45129
T
 (ARBV01000098) % 99,58 (6/1434) 

9. S3404 Nonomuraea kuesteri GW 14-1925
T
 (AJ746362) % 100 (0/1468) 

10. S3604 Nonomuraea moskovyensis FMN03
T 

(JN896617) % 100 (0/1468) 

11. S1401 Actinomadura mexicana A290
T
 (AF277195)  % 99,48 (7/1341) 

12. S1407 Actinomadura mexicana A290
T
 (AF277195)  % 99,44 (8/1421) 

13. S2422 Actinomadura sputi IMMIB L-889
T
 (FM957483) % 95,70 (63/1464) 

14. S3702 Actinomadura meyerae A288
T
 (AY273787) % 99,58 (6/1437) 

15. S2503 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230
T
 (EU438909) % 99,86 (2/1441) 

16. S3704 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230
T
 (EU438909) % 99,86 (2/1441) 

17. DS1018 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230
T
 (EU438909) % 99,51 (7/1441) 

18. S2414 Plantactinospora endophytica YIM 68255
T
 (GQ494033) % 99,51 (7/1431) 

19. S3408 Plantactinospora endophytica YIM 68255
T
 (GQ494033) % 99,52 (7/1456) 

20. S2404 Microbispora hainanensis 211020
T
 (FJ261972) % 99,45 (8/1466) 
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ġekil 4.6.Sekansı yapılan Micromonospora cinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi 

analizine dayalı filogenetikiliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.005‟dir. 
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Çizelge 4.6.Micromonospora cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 
S3301 S4401 S4402 S4404 S1510 S2508B DS3003 S3502 S1802 S3807 DS3002 S2901 S2903 S2904 S4605 S4803 S3802 

S3301 --- 38/1475 32/1472 39/1471 41/1475 31/1475 19/1468 10/1472 3/1474 0/1471 2/1462 35/1474 35/1456 35/1474 34/1475 25/1475 26/1475 

S4401 97,42 --- 14/1472 9/1471 62/1492 39/1490 39/1468 42/1473 41/1483 39/1476 34/1462 35/1496 23/1458 35/1489 29/1482 36/1481 31/1485 

S4402 97,83 99,05 --- 14/1469 42/1472 36/1472 36/1468 35/1471 31/1471 31/1470 33/1462 20/1471 20/1454 20/1471 16/1472 27/1472 26/1472 

S4404 97,35 99,39 99,05 --- 50/1473 36/1473 41/1468 38/1468 36/1470 36/1467 38/1462 27/1472 27/1458 27/1472 23/1473 30/1473 27/1473 

S1510 97,22 95,84 97,15 96,61 --- 47/1497 39/1468 39/1473 44/1483 42/1476 40/1462 56/1506 43/1460 58/1505 49/1484 56/1483 54/1487 

S2508B 97,90 97,38 97,55 97,56 96,86 --- 28/1468 31/1473 35/1483 32/1476 27/1462 48/1494 39/1460 51/1495 48/1484 48/1483 44/1487 

DS3003 98,71 97,34 97,55 97,21 97,34 98,09 --- 18/1467 18/1467 18/1466 20/1461 26/1467 26/1453 26/1467 24/1468 26/1468 24/1468 

S3502 99,32 97,15 97,62 97,41 97,35 97,90 98,77 --- 10/1472 9/1472 8/1462 32/1472 32/1453 32/1472 32/1473 23/1473 21/1473 

S1802 99,80 97,24 97,89 97,55 97,03 97,64 98,77 99,32 --- 4/1475 2/1461 38/1481 33/1457 39/1482 38/1481 30/1480 25/1481 

S3807 100 97,36 97,89 97,55 97,15 97,83 98,77 99,39 99,73 --- 1/1461 33/1474 32/1452 32/1475 34/1474 23/1475 27/1476 

DS3002 99,86 97,67 97,74 97,40 97,26 98,15 98,63 99,45 99,86 99,93 --- 34/1461 34/1453 34/1461 32/1462 25/1462 25/1462 

S2901 97,63 97,66 98,64 98,17 96,28 96,79 98,23 97,83 97,43 97,76 97,67 --- 0/1460 5/1505 13/1482 26/1481 25/1485 

S2903 97,60 98,42 98,62 98,15 97,05 97,33 98,21 97,80 97,74 97,80 97,66 100 --- 0/1460 8/1460 26/1460 21/1460 

S2904 97,63 97,65 98,64 98,17 96,15 96,59 98,23 97,83 97,37 97,83 97,67 99,67 100 --- 14/1483 26/1482 25/1486 

S4605 97,69 98,04 98,91 98,44 96,70 96,77 98,37 97,83 97,43 97,69 97,81 99,12 99,45 99,06 --- 25/1482 24/1482 

S4803 98,31 97,57 98,17 97,96 96,22 96,76 98,23 98,44 97,97 98,44 98,29 98,24 98,22 98,25 98,31 --- 11/1483 

S3802 98,24 97,91 98,23 98,17 96,37 97,04 98,37 98,57 98,31 98,17 98,29 98,32 98,56 98,32 98,38 99,26 --- 

S2909 97,42 97,36 97,69 97,82 96,75 96,88 97,68 97,35 97,49 97,62 97,88 97,97 98,35 97,97 97,43 96,75 97,08 

S2509 97,97 97,93 99,52 98,57 95,82 97,19 97,82 97,76 97,77 98,10 98,02 97,75 98,90 97,81 98,45 98,18 98,25 

S2518 97,83 98,12 99,52 98,57 96,60 96,92 97,89 98,10 97,84 97,76 97,88 98,20 98,63 97,87 98,52 98,24 98,52 

S4602 97,69 98,98 99,46 99,05 96,61 97,36 97,41 97,42 97,49 97,69 97,54 98,51 98,49 98,51 98,64 97,83 97,83 

S2911 97,29 97,67 98,91 98,71 95,48 96,05 97,55 97,21 97,03 97,49 97,33 98,01 99,18 98,47 98,52 97,98 97,91 

S4606 97,42 99,12 99,05 99,93 96,55 97,29 97,21 97,42 97,49 97,55 97,40 98,10 98,08 98,10 98,38 97,97 98,10 

DS3010 97,29 99,39 98,98 99,12 96,42 97,50 97,48 97,21 97,30 97,42 97,47 98,24 98,42 98,17 98,24 97,63 97,90 

S3815 98,24 97,91 98,23 98,17 96,37 97,04 98,37 98,57 98,31 98,17 98,29 98,32 98,56 98,32 98,38 99,26 100 

S3806 97,63 98,93 99,32 99,46 95,88 96,92 97,34 97,28 97,24 97,43 97,67 97,60 98,29 97,34 98,18 97,77 97,85 

DS3005 97,75 99,73 99,39 99,52 96,73 97,62 97,34 97,41 97,82 97,82 97,67 98,43 98,42 98,43 98,71 98,37 98,43 

S2510 98,92 97,43 98,10 97,69 97,44 97,91 98,98 98,71 98,85 99,12 98,97 98,51 98,56 98,58 98,45 98,11 98,04 

S1602 97,76 98,37 98,44 98,57 96,47 97,90 97,34 97,42 97,83 97,83 97,67 97,83 97,80 97,83 97,83 98,24 98,30 

S2905 99,25 97,36 97.69 97,48 97,36 97,63 98,84 99,12 98,98 99,25 99,11 98,04 98,08 98,11 98,04 98,99 98,72 

DS3001 98,84 98,71 98.98 98,57 96,94 97,89 97,96 98,37 98,91 98,91 98,77 98,91 98,90 98,91 99,05 98,77 98,84 

DS3012 97,75 99,73 99.39 99,52 96,72 97,61 97,34 97,40 97,81 97,81 97,67 98,43 98,42 98,43 98,70 98,36 98,43 

DS3186 97,93 97,10 97.79 96,90 97,38 98,07 98,20 98,07 98,07 98,13 98,00 98,14 98,14 98,14 98,00 97,38 97,52 

S2516 97,63 97,92 98.44 98,57 95,34 97,39 97,34 97,35 97,44 97.49 97.67 97.14 97,81 96.80 97.44 97.70 97,91 
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Çizelge 4.6 (devam).Micromonospora cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 S2909 S2509 S2518 S4602 S2911 S4606 DS3010 S3815 S3806 DS3005 S2510 S1602 S2905 DS3001 DS3012 DS3186 S2516 

S3301 38/1472 30/1475 32/1475 34/1475 40/1474 38/1475 40/1474 26/1475 35/1475 33/1468 16/1475 33/1473 11/1472 17/1469 33/1465 30/1450 35/1475 

S4401 39/1475 31/1500 28/1490 15/1476 35/1499 13/1475 9/1480 31/1485 16/1490 4/1468 38/1480 24/1474 39/1477 19/1469 4/1465 42/1450 31/1489 

S4402 34/1469 7/1472 7/1472 8/1472 16/1471 14/1472 15/1471 26/1472 10/1472 9/1468 28/1472 23/1472 34/1471 15/1469 9/1465 32/1449 23/1472 

S4404 32/1469 21/1471 21/1471 14/1471 19/1472 1/1473 13/1471 27/1473 8/1471 7/1468 34/1473 21/1469 37/1470 21/1469 7/1465 45/1452 21/1471 

S1510 48/1476 63/1506 51/1500 50/1476 68/1505 51/1477 53/1480 54/1487 62/1504 48/1468 38/1482 52/1474 39/1479 45/1469 48/1465 38/1452 70/1503 

S2508B 46/1476 42/1494 46/1494 39/1476 59/1495 40/1477 37/1480 44/1487 46/1494 35/1468 31/1482 31/1474 35/1479 31/1469 35/1465 28/1452 39/1493 

DS3003 34/1465 32/1468 31/1468 38/1468 36/1467 41/1468 37/1468 24/1468 39/1468 39/1467 15/1468 39/1468 17/1467 30/1468 39/1464 26/1448 39/1468 

S3502 39/1469 33/1473 28/1473 38/1473 41/1472 38/1472 41/1472 21/1473 40/1473 38/1467 19/1473 38/1473 13/1473 24/1468 38/1464 28/1448 39/1473 

S1802 37/1474 33/1483 32/1483 37/1475 44/1482 37/1474 40/1479 25/1481 41/1483 32/1467 17/1479 32/1473 15/1476 16/1468 32/1464 28/1449 38/1483 

S3807 35/1468 28/1476 33/1476 34/1472 37/1475 36/1471 38/1473 27/1476 38/1476 32/1466 13/1476 32/1472 11/1476 16/1467 32/1463 27/1447 37/1476 

DS3002 31/1459 29/1462 31/1462 36/1462 39/1461 38/1462 37/1462 25/1462 34/1462 34/1462 15/1462 34/1462 13/1462 18/1462 34/1462 29/1448 34/1462 

S2901 30/1476 34/1511 27/1498 22/1475 30/1510 28/1476 26/1478 25/1485 36/1502 23/1467 22/1480 32/1473 29/1477 16/1468 23/1464 27/1451 43/1501 

S2903 24/1457 16/1458 20/1458 22/1456 12/1460 28/1458 23/1458 21/1460 25/1458 23/1454 21/1458 32/1454 28/1455 16/1454 23/1454 27/1451 32/1458 

S2904 30/1476 33/1505 32/1499 22/1475 23/1503 28/1476 27/1479 25/1486 40/1503 23/1467 21/1481 32/1473 28/1478 16/1468 23/1464 27/1451 48/1502 

S4605 38/1476 23/1482 22/1482 20/1476 22/1483 24/1477 26/1480 24/1482 27/1482 19/1468 23/1480 32/1474 29/1477 14/1469 19/1465 29/1452 38/1482 

S4803 48/1475 27/1481 26/1481 32/1476 30/1482 30/1477 35/1479 11/1483 33/1481 24/1468 28/1481 26/1474 15/1478 18/1469 24/1465 38/1452 34/1481 

S3802 43/1475 26/1485 22/1485 32/1476 31/1486 28/1477 31/1479 0/1487 32/1485 23/1468 29/1482 25/1474 19/1479 17/1469 23/1465 36/1452 31/1485 

S2909 --- 38/1475 43/1475 37/1472 20/1476 35/1473 38/1474 43/1475 38/1475 32/1465 29/1473 45/1470 32/1470 37/1466 29/1462 26/1449 46/1475 

S2509 97,42 --- 21/1500 13/1476 38/1512 22/1475 21/1480 26/1485 32/1504 14/1468 25/1480 25/1474 31/1477 11/1469 14/1465 28/1450 38/1503 

S2518 97,08 98,60 --- 17/1476 39/1499 22/1475 25/1480 22/1485 31/1500 16/1468 31/1480 27/1474 32/1477 16/1469 16/1465 29/1450 42/1499 

S4602 97,49 99,12 98,85 --- 18/1475 13/1475 16/1475 32/1476 12/1476 9/1468 34/1476 23/1474 37/1473 19/1469 9/1465 37/1450 26/1476 

S2911 98,64 97,49 97,40 98,78 --- 20/1476 23/1479 31/1486 31/1501 15/1467 31/1481 29/1473 34/1478 21/1468 15/1464 35/1451 42/1500 

S4606 97,62 98,51 98,51 99,12 98,64 --- 16/1474 28/1477 8/1475 7/1468 35/1477 21/1473 37/1474 21/1469 7/1465 45/1452 22/1475 

DS3010 97,42 98,58 98,31 98,92 98,44 98,91 --- 31/1479 11/1480 6/1468 34/1477 29/1473 35/1474 21/1469 6/1465 40/1450 31/1480 

S3815 97,08 98,25 98,52 97,83 97,91 98,10 97,90 --- 32/1485 23/1468 29/1482 25/1474 19/1479 17/1469 23/1465 36/1452 31/1485 

S3806 97,42 97,87 97,93 99,19 97,93 99,46 99,26 97,85 --- 0/1468 38/1480 24/1474 38/1477 16/1469 0/1465 39/1450 32/1503 

DS3005 97,82 99,05 98,91 99,39 98,98 99,52 99,59 98,43 100 --- 31/1468 22/1468 32/1467 16/1468 0/1465 39/1449 22/1468 

S2510 98,03 98,31 97,91 97,70 97,91 97,63 97,70 98,04 97,43 97,89 --- 33/1474 13/1479 18/1469 31/1465 20/1452 38/1480 

S1602 96,94 98,30 98,17 98,44 98,03 98,57 98,03 98,30 98,37 98,50 97,76 --- 33/1473 22/1469 22/1465 41/1449 1/1474 

S2905 97,82 97,90 97,83 97,49 97,70 97,49 97,63 98,72 97,43 97,82 99,12 97,76 --- 25/1468 32/1464 24/1450 38/1477 

DS3001 97,48 99,25 98,91 98,71 98,57 98,57 98,57 98,84 98,91 98,91 98,77 98,50 98,30 --- 16/1465 32/1449 22/1469 

DS3012 98,02 99,04 98,91 99,39 98,98 99,52 99,59 98,43 100 100 97,88 98,50 97,81 98,91 --- 39/1449 22/1465 

DS3186 98,21 98,07 98,00 97,45 97,59 96,90 97,24 97,52 97,31 97,31 98,62 97,17 98,34 97,79 97,31 --- 41/1450 

S2516 96,88 97,47 97,20 98,24 97,20 98,51 97,91 97,91 97,87 98,50 97,43 99,93 97,43 98,50 98,50 97,17 --- 
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ġekil 4.7.Sekansı yapılan Micromonospora cinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine dayalı 

filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining algoritmasına göre çizilmiĢ 

ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.005‟dir. 
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 Micromonospora sonneratiae 274745T (JQ619535) 
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 Plantactinospora mayteni YIM 61359T (FJ214343) 
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 Micromonospora pallida DSM 43817T (X92608) 
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Micromonospora rosaria DSM 803T(X92631) 

Micromonospora inositola DSM 43819T (X92610) 

 Micromonospora fulviviridis DSM 43906T(X92620) 

 Micromonospora halotolerans CR18T (FN658652) 

 Micromonosporasp. S2905 (KJ782561) 

 
 

Micromonospora chersina DSM 44151T(X92628) 

 Micromonospora endolithica AA459T(AJ560635) 

 Micromonospora cremeaCR30T(FN658654) 

 Micromonospora coriariae NAR01T (AJ784008) 

Micromonospora peucetia DSM 43363T (X92603) 
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ġekil 4.8.Sekansı yapılan Micromonospora cinsine ait izolatların 16S  rRNA gen dizi 

analizine dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram (A grubu). Neighbor-

joining algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen 

dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 

0.005‟dir. 

A GRUBU 

Micromonospora rifamycinica AM105T (AY561829) 

Micromonosporasp. S2516 (KF494807) 

  Micromonosporasp. S1602 (KJ782559) 

 Micromonospora wenchangensis 2602GPT1-05T (JQ768361) 
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 Micromonosporasp. S3802 (KF818388) 

 Micromonosporasp. S3815 (KF494811) 

 Micromonospora maoerensis NEAU-MES19T (KC469639) 
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 Micromonospora humi P0402T (GU459068) 

 Micromonospora aurantiaca ATCC 27029T (CP002162) 
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 Micromonospora chalcea DSM 43026T (X92594) 
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 Micromonospora maritima D10-9-5T (HQ704071) 
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Çizelge 4.7.Micromonosporacinsine ait izolatların A grubunun 16S rRNA sekansına bağlı 

benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Micromonospora sp. DS3005 izolatı 
1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,93 1/1455 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,52 7/1454 

3 Micromonospora zamorensis CR38T FN658656 99,16 12/1429 

Micromonospora sp. DS3012 izolatı 

1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,93 1/1455 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,52 7/1454 

3 Micromonospora zamorensis CR38T FN658656 99,16 12/1429 

Micromonospora sp. S3806 izolatı 

1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,59  6/1463 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,18 12/1462 

3 Micromonospora zamorensis CR38T FN658656 98,82 17/1437 

Micromonospora sp. S4401 izolatı 

1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,52  7/1463 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 98,98  15/1469 

3 Micromonospora krabiensis MA-2T AB196716 98,61  20/1436 

Micromonospora sp. DS3010 izolatı 

1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ783993 99,45 8/1460 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,38 9/1459 

3 Micromonospora jinlongensis NEAU-GRX11T KC134254 98,77 18/1460 

Micromonospora sp. S4404 izolatı 

1 Micromonospora jinlongensis NEAU-GRX11T KC134254 99,59  6/1457 

2 Micromonospora zamorensis CR38T FN658656 99,58 6/1433 

3 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,45 8/1457 

Micromonospora sp. S4606 izolatı 

1 Micromonospora jinlongensis NEAU-GRX11T KC134254 99,52  7/1457 

2 Micromonospora zamorensis CR38T FN658656 99,51 7/1433 

3 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,38  9/1457 

Micromonospora sp. S4602 izolatı 

1 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,59  6/1456 

2 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,18  12/1457 

3 Micromonospora lupini lupac 14NT AJ783996 98,95  15/1431 

Micromonospora sp. S4402 izolatı 

1 Micromonospora lupini lupac 14NT AJ783996 99,65  5/1429 

2 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,59 6/1454 

3 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ78399  99,31 10/1455 

Micromonospora sp. S2509 izolatı 

1 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 99,05  14/1469 

2 Micromonospora marina JSM1-1T AB196712 99,03 14/1437 

3 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ783993 98,97 15/1462 

Micromonospora sp. S2518 izolatı 

1 Micromonospora chokoriensis 2-19/6T AB241454 98,91  16/1462 

2 Micromonospora lupini lupac 14NT AJ783996 98,89 16/1437 

3 Micromonospora siamensis TT2-4T AB193565 98,87 16/1417 

Micromonospora sp. S4605 izolatı 

1 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 98,97 15/1462 

2 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T X92611 98,84 17/1462 

3 Micromonospora aurantiaca ATCC 27029T CP002162 98,84 17/1461 

Micromonospora sp. S2901 izolatı 

1 Micromonospora marina JSM1-1T AB196712 98,61 20/1437 

2 Micromonospora krabiensis MA-2T  AB196716 98,61 20/1436 

3 Micromonospora siamensis TT2-4T AB193565 98,52 21/1417 

Micromonospora sp. S2903 izolatı 

1 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 98,97  15/1459 

2 Micromonospora halophytica DSM 43171T X92601 98,83 17/1459 

3 Micromonospora maritima D10-9-5T HQ704071 98,83 17/1459 

Micromonospora sp. S2904 izolatı 

1 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 98,97  15/1459 

2 Micromonospora halophytica DSM 43171T X92601 98,83 17/1459 

3 Micromonospora maritima D10-9-5T HQ704071 98,83 17/1459 
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Çizelge 4.7 (devam).Micromonosporacinsine ait izolatların A grubunun 16S rRNA 

sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Micromonospora sp. S3802 izolatı 
1 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 99,25  11/1460 

2 Micromonospora siamensis TT2-4T AB193565 99,15 12/1417 

3 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T X92611 99,11 13/1460 

Micromonospora sp. S3815 izolatı 

1 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 99,25  11/1460 

2 Micromonospora siamensis TT2-4T AB193565 99,15 12/1417 

3 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T X92611 99,11 13/1460 

Micromonospora sp. S4803 izolatı 

1 Micromonospora siamensis TT2-4T AB193565 99,15  12/1417 

2 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 99,11  13/1460 

3 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T X92611 98,97  15/1460 

Micromonospora sp. S1602 izolatı 

1 Micromonospora rifamycinica AM105T AY561829 99,38  9/1454 

2 Micromonospora wenchangensis 2602GPT1-05T JQ768361 99,24 11/1455 

3 Micromonospora matsumotoense IMSNU 22003T AF152109 98,76 18/1455 

Micromonospora sp. S2516 izolatı 

1 Micromonospora rifamycinica AM105T AY561829 99,25 11/1461 

2 Micromonospora wenchangensis 2602GPT1-05T JQ768361 99,04 14/1462 

3 Micromonospora krabiensis MA-2T AB196716 98,68 19/1436 

Micromonospora sp. DS3001 izolatı 

1 Micromonospora aurantiaca ATCC 27029T CP002162 100 0/1455 

2 Micromonospora marina JSM1-1T AB196712 99,65 5/1437 

3 Micromonospora maritima D10-9-5T HQ704071 99,59 6/1455 

Micromonospora sp. S2909 izolatı 

1 Micromonospora coerulea DSM 43143T X92598  99,18 12/1458 

2 Micromonospora kangleipakensis MBRL 34T JN560152 98,94 15/1420 

3 Micromonospora chaiyaphumensis MC5-1T AB196710 98,82 17/1436 

Micromonospora sp. S2911 izolatı 

1 Micromonospora saelicesensis Lupac 09T AJ783993 98,84  17/1463 

2 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T X92611 98,64 20/1468 

3 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T AB24145 5 98,57 21/1471 
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ġekil 4.9.Sekansı yapılan Micromonosporacinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi 

analizine dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram (B grubu). 

Neighbor-joining algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde 

desteklenen dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit 

pozisyon değiĢimi 0.005‟dir. 

Micromonospora cremeaCR30T(FN658654) 

 Micromonospora coriariae NAR01T (AJ784008) 

 Micromonospora endolithica AA459T(AJ560635) 

 Micromonospora chersina DSM 44151T(X92628) 

 Micromonospora halotolerans CR18T (FN658652) 

 Micromonosporasp. S2905 (KJ782561) 

 Micromonospora fulviviridis DSM 43906T(X92620) 

 Micromonospora rosaria DSM 803T(X92631) 

 Micromonosporasp. S3502 (KJ782562) 

 Micromonospora tulbaghiae TVU1T(EU196562) 

 Micromonosporasp. S3301 (KJ782564) 

 Micromonosporasp.S1802 (KJ782565) 

 Micromonosporasp. S3807 (KJ782566) 

 Micromonosporasp. DS3002 (KJ782563) 

Micromonospora inositola DSM 43819T (X92610) 

 Micromonosporasp. DS3003 (KF494803) 

 Micromonosporasp. S2510 (KF494806) 
 

 
Micromonospora sagamiensis DSM 43912T (X92624) 

 Micromonospora inyonensis DSM 46123T (X92629) 

 Micromonospora narathiwatensis BTG4-1T(AB193559) 

 Micromonospora eburnea LK2-10T(AB107231) 

 Micromonospora rhizosphaerae 211018T (FJ261956) 

 Micromonosporasp. DS3186 (JN989295) 

Micromonospora olivasterospora DSM 43868T (X92613) 

Micromonospora avicenniae2685R06T(JQ867183) 

 Micromonospora equina Y22T (JF912511) 

 Micromonospora viridifaciens DSM 43909T (X92623) 

 Micromonospora echinaurantiaca DSM 43904T (X92618) 

 Micromonospora pallida DSM 43817T (X92608) 

 Micromonospora chalceaDSM 43818T (X92609) 

 Micromonospora yangpuensisFXJ6.011T(GU002071) 

 Micromonospora spongicola S3-1T (AB645957) 

 Micromonosporasp. S1510 (KF494804) 

 Plantactinospora endophytica YIM 68255T (GQ494033) 

 Plantactinospora mayteni YIM 61359T (FJ214343) 

 Plantactinospora siamensis CM2-8T (AB454379) 

 Micromonosporasp. S2508B (JQ864434) 

 

 
Micromonospora pattaloongensis TJ2-2T(AB275607) 

 Micromonospora pisiGUI 15T(AM944497) 

 Micromonospora sonneratiae 274745T (JQ619535) 
 Micromonospora polyrhachis NEAU-ycm2T (KC139400) 

 Micromonospora citrea DSM 43903T (X92617) 

 Micromonospora auratinigra TT1-11T (AB159779) 

 Micromonospora chaiyaphumensis MC5-1T (AB196710) 

 Micromonospora peucetia DSM 43363T (X92603) 

 Asanoa iriomotensis TT 97-02T (AB112081) 
 Catellatospora citrea DSM 44097T (X93197) 
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Çizelge 4.8.Micromonospora cinsine ait izolatların B grubunun 16S rRNA sekansına bağlı 

benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Micromonospora sp. DS3186 izolatı 
1 Micromonospora olivasterospora DSM 43868T X92613  98,97 15/1452 

2 Micromonospora equina Y22T JF912511 98,84 16/1375 

3 Micromonospora rhizosphaerae 211018T FJ261956 98,83 17/1452 

Micromonospora sp. S1510 izolatı 

1 Micromonospora equina Y22T JF912511 98,25  24/1375 

2 Micromonospora spongicola S3-1T AB645957 98,01 29/1455 

3 Micromonospora eburnea LK2-10T AB107231 97,86 31/1451 

Micromonospora sp. S2508B izolatı 

1 Micromonospora eburnea LK2-10T AB107231 98,83  17/1451 

2 Micromonospora spongicola S3-1T AB645957 98,76 18/1455 

3 Plantactinospora mayteni YIM 61359T FJ214343 98,46 22/1427 

Micromonospora sp. S2510 izolatı 

1 Micromonospora citrea DSM 43903T X92617  99,45 8/1457 

2 Micromonospora eburnea LK2-10T AB107231 99,38 9/1451 

3 Micromonospora chaiyaphumensis MC5-1T AB196710 99,30 10/1436 

Micromonospora sp. DS3003 izolatı 

1 Micromonospora eburnea LK2-10T AB107231 99,03 14/1449 

2 Micromonospora narathiwatensis BTG4-1T AB193559 98,97 15/1454 

3 Micromonospora inositola DSM 43819T X92610 98,90 16/1453 

Micromonospora sp. S3807 izolatı 

1 Micromonospora tulbaghiae TVU1T EU196562 100 0/1381 

2 Micromonospora echinospora ATCC 15837T U58532 99,43 8/1408 

3 Micromonospora endolithica DSM 44398T AJ560635 99,24 11/1453 

Micromonospora sp.  DS3002 izolatı 

1 Micromonospora tulbaghiae TVU1T EU196562 100  0/1381 

2 Micromonospora echinospora ATCC 15837T U58532 99,43 8/1408 

3 Micromonospora endolithica DSM 44398T AJ560635 99,11 13/1454 

Micromonospora sp. S1802 izolatı 

1 Micromonospora tulbaghiae TVU1T EU196562 100 0/1381 

2 Micromonospora echinospora ATCC 15837T U58532 99,43 8/1408 

3 Micromonospora endolithica DSM 44398T AJ560635 99,04 14/1460 

Micromonospora sp. S3301 izolatı 

1 Micromonospora tulbaghiae TVU1T EU196562 100 0/1381 

2 Micromonospora echinospora ATCC 15837T U58532 99,43 8/1408 

3 Micromonospora endolithica DSM 44398T AJ560635 99,04 14/1460 

Micromonospora sp. S3502 izolatı 

1 Micromonospora tulbaghiae TVU1T EU196562 99,42  8/1381 

2 Micromonospora echinospora ATCC 15837T U58532 99,31 10/1454 

3 Micromonospora chersina DSM 44151T X92628 99,17 12/1453 

Micromonospora sp. S2905 izolatı 

1 Micromonospora halotolerans CR18T FN658652 99,65  5/1430 

2 Micromonospora endolithica DSM 44398T AJ560635 99,52 7/1454 

3 Micromonospora chersina  DSM 44151T X92628 99,52 7/1453 
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ġekil 4.10.Sekansı yapılan Streptomyces cinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.01‟dir.  

 

 

Streptomyces sp. S1601 

Streptomyces sp. S3101 

Streptomyces sp. S3501 

Streptomyces sp. S3812 (KF818389) 

Streptomyces sp. SD308 

Streptomyces sp. S2406 

Streptomyces sp. S2517 

Streptomyces sp. S3703 

Streptomyces sp. OD307 

Streptomyces sp. OD337 

Streptomyces sp. S4703 

Streptomyces sp. S2201 

Streptomyces sp. S4601 

Streptomyces sp. S4403 

Streptomyces sp. S4702 (JN989306) 

Streptomyces sp. S1108 

Streptomyces sp. S1103 

Streptomyces sp. S1109 

Streptomyces sp. S1301 

Streptomyces sp. S1101 

Streptomyces sp. S1803 

Streptomyces sp. S1701 

Streptomyces sp. S1804 

Streptomyces sp. S2801 

Streptomyces sp. S2802 

Streptomyces sp. S3801 

Streptomyces hoynatensis S1412T (JQ582693) 

Streptomyces klenkiiS2704T (KF656772) 

A. geliboluensis A8036T  (NR 109059) 
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Çizelge 4.9. Streptomyces cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 
S1601 S2201 S4601 S4703 S1301 S1804 S1803 S4403 S2517 S1701 OD307 OD337 S3501 S3703 S2801 

S1601 --- 48/1478 39/1405 38/1475 68/1480 49/1480 60/1477 52/1290 42/1478 57/1478 46/1481 48/1464 11/1345 41/1479 48/1479 

S2201 96,75 --- 11/1411 17/1486 78/1490 54/1491 64/1483 21/1295 64/1489 61/1487 56/1485 52/1464 53/1350 63/1490 54/1481 

S4601 97,22 99,22 --- 11/1407 75/1414 46/1415 57/1403 17/1299 60/1411 55/1407 49/1406 46/1405 47/1352 56/1415 48/1405 

S4703 97,42 98,86 99,22 --- 66/1489 45/1489 57/1480 19/1289 46/1488 47/1484 53/1482 50/1461 43/1344 46/1489 42/1478 

S1301 95,41 94,77 94,70 95,57 --- 74/1498 63/1483 79/1299 74/1507 61/1488 71/1486 67/1465 71/1352 79/1508 55/1481 

S1804 96,69 96,38 96,75 96,98 95,06 --- 29/1486 53/1300 58/1495 29/1492 60/1486 57/1465 54/1353 56/1498 30/1483 

S1803 95,94 95,68 95,94 96,15 95,75 98,05 --- 65/1288 59/1482 27/1486 65/1484 62/1463 61/1343 59/1483 30/1481 

S4403 95,97 98,38 98,69 98,53 93,92 95,92 94,95 --- 66/1296 61/1292 57/1291 54/1290 101/1409 65/1307 57/1289 

S2517 97,16 95,70 95,75 96,91 95,09 96,12 96,02 94,91 --- 48/1486 46/1487 43/1466 43/1349 12/1512 58/1480 

S1701 96,14 95,90 96,09 96,83 95,90 98,06 98,18 95,28 96,77 --- 64/1484 61/1463 59/1347 48/1487 28/1481 

OD307 96,89 96,23 96,51 96,42 95,22 95,96 95,62 95,58 96,91 95,69 --- 2/1469 51/1346 45/1488 66/1483 

OD337 96,72 96,45 96,73 96,58 95,43 96,11 95,76 95,81 97,07 95,83 99,86 --- 48/1345 42/1467 63/1465 

S3501 99,18 96,07 96,52 96,80 94,75 96,01 95,46 92,83 96,81 95,62 96,21 96,43 --- 41/1360 50/1344 

S3703 97,23 95,77 96,04 96,91 94,76 96,26 96,02 95,03 99,21 96,77 96,98 97,14 96,99 --- 57/1481 

S2801 96,75 96,35 96,58 97,16 96,29 97,98 97,97 95,58 96,08 98,11 95,55 95,70 96,28 96,15 --- 

S2802 96,89 96,03 96,23 96,83 95,90 97,65 97,78 95,20 95,76 97,78 95,76 95,56 95,91 95,83 99,80 

S3801 96,89 96,08 96,30 96,89 96,15 97,84 97,70 95,26 95,94 97,84 95,75 95,56 96,13 96,01 99,73 

S3812 97,02 95,28 95,74 95,40 93,82 94,69 94,65 94,89 95,09 94,26 95,20 95,40 97,10 95,09 95,05 

S4702 95,71 95,72 95,81 96,53 96,20 95,87 95,51 95,05 96,67 96,47 96,67 96,79 95,32 96,74 95,92 

S1412 94,19 94,69 94,97 95,16 94,56 93,68 93,99 94,21 93,75 93,87 94,35 94,54 94,08 93,75 94,07 

S2704 95,07 94,63 94,83 94,90 94,69 94,26 93,80 93,67 93,84 93,83 94,76 94,96 94,60 93,71 94,67 

SD308 98,58 96,54 96,79 96,94 95,53 96,48 96,06 95,72 96,81 95,66 96,75 96,84 98,06 96,74 96,47 

S3101 99,80 96,64 96,97 97,38 94,43 96,40 95,95 95,27 96,05 96,17 96,63 96,79 98,61 96,45 96,82 

S1109 95,54 94,83 95,24 96,03 99,53 95,84 95,95 94,20 95,84 96,24 95,29 95,43 95,11 95,77 96,42 

S1108 95,61 94,83 95,25 96,03 98,74 95,72 95,95 94,22 95,22 96,24 95,49 95,63 95,19 95,22 96,42 

S1103 95,50 94,88 95,22 95,90 99,66 95,71 95,90 94,18 95,84 96,18 95,37 95,42 95,09 95,77 96,32 

S1101 95,33 95,29 95,67 95,97 97,34 95,24 96,02 94,43 95,14 96,03 95,16 95,43 94,96 95,07 96,62 

S2406 97,16 95,84 95,88 96,84 95,44 96,31 96,22 95,21 99,60 96,97 96,91 97,07 96,89 99,73 96,22 

A.geliboluensis 89,75 89,65 89,80 89,97 89,81 90,29 89,68 89,04 90,02 90,60 89,44 89,63 89,26 90,23 89,76 
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Çizelge 4.9 (devam). Streptomyces cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

S2802 S3801 S3812 S4702 S1412 S2704 SD308 S3101 S1109 S1108 S1103 S1101 S2406 A.geliboluensis 

S1601 46/1479 46/1479 44/1475 63/1469 85/1463 73/1481 21/1475 3/1482 66/1480 65/1480 66/1466 69/1479 42/1478 149/1453 

S2201 59/1486 58/1480 70/1482 63/1473 78/1470 80/1491 51/1473 50/1489 77/1489 77/1490 75/1465 70/1487 62/1489 151/1459 

S4601 53/1407 52/1404 60/1407 59/1407 71/1411 73/1411 45/1400 43/1417 67/1409 67/1412 67/1403 61/1408 58/1409 143/1402 

S4703 47/1483 46/1477 68/1479 51/1470 71/1467 76/1490 45/1470 39/1488 59/1486 59/1488 60/1462 60/1487 47/1485 146/1455 

S1301 61/1486 57/1480 92/1488 56/1475 80/1471 80/1507 66/1475 84/1508 7/1493 19/1508 5/1469 40/1502 68/1492 149/1462 

S1804 35/1488 32/1482 79/1489 61/1476 93/1472 86/1497 52/1476 54/1498 62/1491 64/1496 63/1467 71/1491 55/1491 142/1462 

S1803 33/1484 34/1480 79/1476 66/1470 88/1464 92/1484 58/1472 60/1482 60/1483 60/1483 60/1464 59/1482 56/1482 150/1453 

S4403 62/1291 61/1288 66/1292 64/1292 75/1296 82/1296 55/1285 62/1312 75/1294 75/1297 75/1288 72/1293 62/1294 141/1287 

S2517 63/1485 60/1479 73/1486 49/1473 92/1471 93/1510 47/1473 60/1518 62/1490 72/1507 61/1466 73/1501 6/1495 146/1463 

S1701 33/1486 32/1480 85/1481 52/1474 90/1468 92/1490 64/1474 57/1487 56/1488 56/1488 56/1465 59/1486 45/1486 137/1457 

OD307 63/1486 63/1482 71/1478 49/1473 83/1468 78/1488 48/1475 50/1485 70/1486 67/1486 68/1468 72/1487 46/1487 154/1458 

OD337 65/1465 65/1465 67/1457 47/1465 80/1466 74/1467 46/1457 47/1464 67/1465 64/1465 67/1464 67/1467 43/1466 151/1456 

S3501 55/1346 52/1343 39/1345 63/1347 80/1351 73/1351 26/1340 19/1364 66/1349 65/1351 66/1343 68/1348 42/1349 144/1341 

S3703 62/1486 59/1480 73/1487 48/1474 92/1472 95/1510 48/1474 54/1521 63/1490 72/1507 62/1466 74/1501 4/1495 143/1464 

S2801 3/1483 4/1482 73/1474 60/1472 87/1466 79/1482 52/1474 47/1480 53/1481 53/1481 54/1466 50/1480 56/1480 149/1455 

S2802 --- 2/1482 78/1479 64/1474 92/1468 85/1487 54/1475 52/1485 58/1486 58/1486 55/1466 56/1485 61/1485 154/1457 

S3801 99,87 --- 75/1473 61/1471 89/1465 81/1481 53/1473 49/1479 55/1480 55/1480 55/1466 54/1479 58/1479 151/1454 

S3812 94,73 94,91 --- 86/1467 97/1463 98/1487 25/1477 49/1490 88/1483 93/1487 85/1459 90/1482 70/1483 178/1458 

S4702 95,66 95,85 94,14 --- 84/1468 76/1476 67/1465 63/1473 57/1475 56/1475 57/1468 60/1475 47/1473 146/1458 

S1412 93,73 93,92 93,37 94,28 --- 62/1474 82/1458 84/1470 76/1469 77/1471 76/1463 85/1469 93/1471 152/1463 

S2704 94,28 94,53 93,41 94,85 95,79 --- 71/1476 85/1509 79/1492 90/1508 76/1468 84/1502 85/1494 148/1465 

SD308 96,34 96,40 98,31 95,43 94,38 95,19 --- 22/1477 66/1475 68/1475 65/1459 66/1474 49/1473 157/1452 

S3101 96,50 96,69 96,71 95,72 94,29 94,37 98,51 --- 65/1490 76/1507 66/1466 75/1499 45/1490 150/1461 

S1109 96,10 96,28 94,07 96,14 94,83 94,71 95,53 95,64 --- 3/1493 3/1469 33/1491 64/1490 144/1459 

S1108 96,10 96,28 93,75 96,20 94,77 94,03 95,39 94,96 99,80 --- 6/1469 39/1501 65/1492 144/1462 

S1103 96,25 96,25 94,17 96,12 94,81 94,82 95,54 95,50 99,80 99,59 --- 30/1469 61/1466 146/1453 

S1101 96,23 96,35 93,93 95,93 94,21 94,41 95,52 95,00 97,79 97,40 97,96 --- 69/1490 154/1459 

S2406 95,89 96,08 95,28 96,81 93,68 94,31 96,67 96,98 95,70 95,64 95,84 95,37 --- 142/1462 

A.geliboluensis 89,43 89,61 87,79 89,99 89,61 89,90 89,19 89,73 90,13 90,15 89,95 89,44 90,29 --- 
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ġekil 4.11.Sekansı yapılanStreptomycescinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram (1. grup). Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.01‟dir. 

 

S. castelarensis DSM 40830T (AY508511) 

Streptomyces sp. S1601 

S. mordarskii NRRL B-1346T(EF408735) 

Streptomyces sp. S3101 

 S.sporoclivatus NBRC 100767T (AB249934) 
 S. antimycoticus NBRC 12839T (AB184185) 

 S. melanosporofaciens NBRC 13061T (AB184283) 

 Streptomyces sp. S3501 

 S. rhizosphaericus NBRC 100778T (NR 041415) 

 Streptomyces yogyakartensis NBRC 100779T (AB249942) 

S. malaysiensis NBRC 16446T  (JX968805) 
 Streptomyces sp. SD308 

 
 

Streptomyces sp. S3812 (KF818389) 

S. samsunensis M1463T (EU077190) 

 S. rapamycinicus NRRL B-5491T (EF408733) 
 S. iranensis HM 35T (FJ472862) 
 S. sparsogenes NBRC 13086T (AB184301) 

 S. cuspidosporus NBRC 12378T (AB184090) 

 

 
S. sparsogenes NRRL 2940T (AJ391817) 

 Streptomyces sp. S2406 

 Streptomyces bingchenggensis BCW-1T(NR 074824) 

Streptomyces sp. S3703 

 S. aldersoniae NRRL 18513T (EU170123) 

 
 

Streptomyces sp. S2517 
 S. rimosus subsp. paromomycinus DSM 41429T (AJ621610) 

 S. chrestomyceticus DSM 40545T (AJ621609) 

S. albofaciens JCM 4342T (AB045880) 

 S. albulus ISP 5492T (AB024440) 
 S. noursei NBRC 15452T (AB184678) 

 

 
Streptomyces albospinusNBRC 13846T(NR 112418) 

S. staurosporininus BK179T (FR692111) 

 S. nigrescens NBRC 12894T (AB184225) 
 S. libani subsp. libani NBRC 13452T (AB184414) 

 
 

S. abikoensis NBRC 13860T(AB184537) 
 S. morookaense LMG 20074T (AJ781349) 

 S. cocklensis BK168T (FR692107) 
 S. qinglanensis 172205T (HQ660227) 

 S. marinus DSM 41970T  (AB473556) 

 Streptomyces abyssalisYIM M 10400T(HQ585121) 

Streptomyces sp. S4702(JN989306) 

 Streptomyces cacaoi subsp. cacaoiNBRC 12748T(NR 041061) 

Streptomyces sp. OD307 

 Streptomyces sp. OD337 

 
 

  Streptomycesalbus subsp. albusNRRL B-236T (DQ026669) 

S. thermocoprophilus B19T (AJ007402) 

 S. somaliensis DSM 40738T (AJ007403) 

 S.ruber NBRC 14600T (AB184604) 
 S. fimbriatus NBRC 15411T (AB184659) 

 S. carpinensis NBRC 14214T (AB184574) 

 S. synnematoformans S155T (EF121313) 
 Streptomyces sp. S4703 

 Streptomyces sp. S2201 
 Streptomyces sp. S4601 

 S. aculeolatus NBRC 14824T(AB184624) 

Streptomyces sp. S4403 

 A. geliboluensis A8036T  (NR 109059) 
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Çizelge 4.10.Streptomyces cinsine ait izolatların 1. grubunun 16S rRNA sekansına bağlı 

benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

S1601 izolatı 
1 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767T AB249934 99,80 3/1465 

2 Streptomyces antimycoticusNBRC 12839T AB184185 99,79 3/1461 

3 Streptomyces castelarensisDSM 40830T AY508511 99,79 3/1461 

S3101 izolatı 

1 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767T AB249934 99,93  1/1465 

2 Streptomyces antimycoticusNBRC 12839T AB184185 99,93  1/1461 

3 Streptomyces castelarensisDSM 40830T AY508511 99,86  2/1461 

S3501 izolatı 

1 Streptomyces sporoclivatus NBRC 100767T AB249934 99,85  2/1344 

2 Streptomyces antimycoticusNBRC 12839T AB184185 99,85  2/1343 

3 Streptomyces melanosporofaciens NBRC 13061T AB184283 99,78  3/1341 

S3812 izolatı 

1 Streptomyces samsunensis M1463T EU077190 98,47  22/1441 

2 Streptomyces malaysiensis NBRC 16446T AB249918 97,85  31/1444 

3 Streptomyces rhizosphaericus NBRC 100778T AB249941 97,39  38/1458 

SD308 izolatı 

1 Streptomyces samsunensis M1463T EU077190 100  0/1441 

2 Streptomyces malaysiensis NBRC 16446T AB249918 99,38 9/1444 

3 Streptomyces rhizosphaericus NBRC 100778T AB249941 98,90 16/1458 

S2406 izolatı 

1 Streptomyces bingchenggensis BCW-1T CP002047 99,32 10/1474 

2 Streptomyces sparsogenes NBRC 13086T AB184301 99,24 11/1452 

3 Streptomyces aldersoniae NRRL 18513T EU170123 99,23 11/1436 

S2517 izolatı 

1 Streptomyces aldersoniae NRRL 18513T  EU17012  99,37 9/1436 

2 Streptomyces sparsogenes NBRC 13086T AB184301 99,24 11/1452 

3 Streptomyces bingchenggensis BCW-1T CP002047 99,19 12/1476 

S3703 izolatı 

1 Streptomyces aldersoniae NRRL 18513T  EU17012  99,30  10/1436 

2 Streptomyces sparsogenes NBRC 13086T AB184301 99,17  12/1452 

3 Streptomyces cuspidosporus NBRC 12378T AB184090 99,03 14/1440 

OD307 izolatı 

1 Streptomyces albus NRRL B-2365T DQ026669 99,93  1/1471 

2 Streptomyces qinglanensis 172205T HQ660227 98,23  26/1467 

3 Streptomyces sclerotialus DSM 43032T AJ621608 98,02 29/1463 

OD337 izolatı 

1 Streptomyces albus NRRL B-2365T DQ026669 99,93  1/1471 

2 Streptomyces qinglanensis 172205T HQ660227 98,23  26/1467 

3 Streptomyces sclerotialus DSM 43032T AJ621608 98,02 29/1463 

S4703 izolatı 

1 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824T AB184624 99,31  10/1448 

2 Streptomyces synnematoformans S155T EF121313 98,99  14/1385 

3 Streptomyces morookaense LMG 20074T AJ781349 98,08  28/1457 

S2201 izolatı 

1 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824T  AB184624 99,52  7/1455 

2 Streptomyces albospinus NBRC 13846T AB184527 97,22  40/1439 

3 Streptomyces yogyakartensis NBRC 100779T AB249942 97,20  41/1464 

S4601 izolatı 

1 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824T  AB184624 99,79  3/1396 

2 Streptomyces synnematoformans S155T EF121313 98,43 21/1340 

3 Streptomyces cacaoi subsp. cacaoi NBRC 12748T AB184115 97,86 30/1403 

S4403 izolatı 

1 Streptomyces aculeolatus NBRC 14824 AB184624 99,45  7/1283 

2 Streptomyces synnematoformans S155T EF121313 97,18 36/1275 

3 Streptomyces cacaoi subsp. cacaoi NBRC 12748T AB184115 96,98 39/1290 

S4702 izolatı 

1 Streptomyces qinglanensis 172205T HQ660227 97,58 32/1470 

2 Streptomyces marinus DSM 41970T AB47355  97,59 35/1451 

3 Streptomyces abyssalis YIM M 10400T HQ585121 97,53 36/1460 
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ġekil 4.12.Sekansı yapılan Streptomycescinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram (2. grup). Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.01‟dir. 

 

 

 

 

 

S. collinus NBRC 12759T(AB184123) 
 S. violaceochromogenes IFO 13100T (AY999867) 
 Streptomyces sp. S1803 

 S. violaceochromogenes NBRC 13100T(AB184312) 

S. ambofaciens ATCC 23877T(M27245) 
 S. griseoflavus LMG 19344T (AJ781322) 
 S. longispororuber NBRC 13488T (AB184440) 

S. coerulescens ISP 5146T (AY999720) 
 S. cellulosae NBRC 13027T (AB184265) 
 S. lusitanus NBRC 13464T(AB184424) 
 Streptomyces sp. S1701 
 S. thermocarboxydus DSM 44293T (U94490) 
 S. indiaensis NBRC 13964T (AB184553) 

Streptomyces sp. S1804 

S. malachitofuscus NBRC 13059T(AB184282) 
 S. djakartensis NBRC 15409T (AB184657) 

 S. tuirus NBRC 15617T (AB184690) 
 S. malachitospinus NBRC 101004T (AB249954) 

 S. parvulus NBRC 13193T (AB184326) 
 S. pactum NBRC 13433T (AB184398) 
 S. olivaceus NBRC 12805T (AB249920) 
 S. fragilis NRRL 2424T (AY999917) 

 S. bullii C2T (HE591384) 
 S. nogalater JCM 4799T (AB045886) 

 S. carpinensis NBRC 14214T (AB184574) 
 S. diastaticus subsp. diastaticus NBRC 3714T (AB184785) 

S. koyangensis VK-A60T (AY079156) 
 Streptomyces sp. S3801 

Streptomyces sp. S2801 
 S. albidoflavus DSM 40455T(Z76676) 
 S. hydrogenans NBRC 13475T (AB184868) 
 S.violascens ISP 5183T(AY999737) 
 
 
Streptomyces sp. S2802 
 S.daghestanicus NRRL B-5418T(DQ442497) 

 S. somaliensis NBRC 12916T(AB184243) 

S. variegatus LMG 20315T (AJ781371) 
 S. fumigatiscleroticus NBRC 12999T (AB184248) 
 S. poonensis NBRC 12556T (AB184103) 

 S. spectabilis NBRC 13424T (AB184393) 
 S.mashuensis DSM 40221T (X79323) 

 S.kasugaensis M338-M1T (AB024441) 
 S.cacaoi subsp. cacaoi NBRC 12748T (AB184115) 

 Streptomyces sp. S1101 

S. xiamenensis MCCC 1A01550T(NR044035) 

S. carpaticus NBRC 15390T (AB184641) 
 Streptomyces sp. S1103 
 Streptomyces sp. S1109 

Streptomyces sp. S1108 
 S. harbinensis NEAU-Da3T (JQ750974) 

S. cheonanensis VC-A46T (AY822606) 

Streptomyces sp. S1301 
 A. geliboluensis A8036T(NR 109059) 

 

100 

52 

50 

100 

91 

51 

99 

57 

99 

73 

72 

93 

76 

59 

67 

93 

60 

67 

77 

82 

91 

93 

0.01 
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Çizelge 4.11.Streptomyces cinsine ait izolatların 2. grubunun16S rRNA sekansına bağlı 

benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

S1108 izolatı 

1 Streptomyces carpaticus NBRC 15390T AB184641 99,79 3/1458 

2 Streptomyces cheonanensis VC-A46T AY822606 99,25 11/1469 

3 Streptomyces harbinensis NEAU-Da3T JQ750974 99,19 12/1475 

S1103 izolatı 

1 Streptomyces carpaticus NBRC 15390T AB184641 99,79  3/1458 

2 Streptomyces harbinensis NEAU-Da3T AY822606 98,98  15/1466 

3 Streptomyces cheonanensis VC-A46T AY822606 98,84 17/1463 

S1109 izolatı 

1 Streptomyces carpaticus NBRC 15390T AB184641 99,86  2/1458 

2 Streptomyces harbinensis NEAU-Da3T AY822606 99,18 12/1472 

3 Streptomyces cheonanensis VC-A46T AY822606 99,05 14/1469 

S1301 izolatı 

1 Streptomyces carpaticus NBRC 15390T AB184641 99,79  3/1458 

2 Streptomyces cheonanensis VC-A46T AY822606 99,05 14/1469 

3 Streptomyces harbinensis NEAU-Da3T JQ750974 98,98 15/1477 

S1101 izolatı 

1 Streptomyces xiamenensis MCCC 1A01550T EF012099 99,52 7/1472 

2 Streptomyces carpaticus NBRC 15390T AB184641 98,08 28/1458 

3 Streptomyces harbinensis NEAU-Da3T JQ750974 97,62 35/1471 

S1803 izolatı 

1 Streptomyces collinus NBRC 12759T AB18412 3 99,93 1/1452 

2 Streptomyces violaceochromogenes NBRC13100T AB184312 99,79 3/1454 

3 Streptomyces violaceochromogenes IFO 13100T AY999867 99,57 6/1389 

S1701 izolatı 

1 Streptomyces thermocarboxydus DSM 44293T U94490  99,93 1/1466 

2 Streptomyces lusitanus NBRC 13464T AB184424 99,58 6/1443 

3 Streptomyces indiaensis NBRC 13964T AB184553 99,32 10/1463 

S1804 izolatı 

1 Streptomyces djakartensis NBRC 15409T AB184657 99,30 10/1435 

2 Streptomyces malachitofuscus NBRC 13059T AB184282 99,25 11/1459 

3 Streptomyces tuirus NBRC 15617T AB184690 99,17 12/1454 

S2801 izolatı 

1 Streptomyces somaliensis NBRC 12916T AB18424 3 100 0/1464 

2 Streptomyces violascens ISP 5183T AY999737 100 0/1433 

3 Streptomyces albidoflavus DSM 40455T Z76676 100 0/1460 

S2802 izolatı 

1 Streptomyces albidoflavus DSM 40455T Z76676 100 0/1460 

2 Streptomyces violascens ISP 5183T AY999737 100 0/1433 

3 Streptomyces somaliensis NBRC 12916T AB18424 3 99,93  1/1464 

S3801 izolatı 

1 Streptomyces albidoflavus DSM 40455T Z76676 100  0/1460 

2 Streptomyces violascens ISP 5183T AY999737 99,93  1/1433 

3 Streptomyces somaliensis NBRC 12916T AB18424 3 99,80 3/1464 
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ġekil 4.13.Sekansı yapılanStreptomycescinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram (3. grup). Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 

0.01‟dir. 
 

S. hygroscopicus subsp. hygroscopicus NRRL 2387T (AB231803) 

 
S. sporocinereus NBRC 100766T (AB249933) 

S. endus NRRL 2339T (AY999911) 

 
S. demainii NRRL B-1478T (DQ334782) 

S. iranensis HM 35T (FJ472862) 

 
S. albiflaviniger NRRL B-1356T (AJ391812) 

 
S. yogyakartensis NBRC 100779T (AB249942) 

 
S. javensis NBRC 100777T (AB249940) 

S. violaceusniger NBRC 13459T (AB184420) 

S. rhizosphaericus NBRC 100778T (AB249941) 

S. samsunensis M1463T (EU077190) 

 
S. melanosporofaciens NBRC 13061T (AB184283) 

 
S. sporoclivatus NBRC 100767T (AB249934) 

 
S. antimycoticus NBRC 12839T (AB184185) 

 
S. yogyakartensis C4R3T (AJ391827) 

S. aculeolatus NBRC 14824T (AB184624) 

 S. tateyamensis DSM 41969T (AB473555) 

S. sannanensis NRRL B-24303T (AY999924) 

S. qinglanensis 172205T (HQ660227) 

 
S. cacaoi subsp. cacaoi NBRC 12748T (AB184115) 

S.pharmamarensis PM267T (FR693804) 

S. abyssalis YIM M 10400T (HQ585121) 

S. panacagri Gsoil 519T (AB245388) 

 S. sodiiphilus YIM 80305T (AY236339) 

S. carpaticus NBRC 15390T (AB184641) 

S. thermoalcalitolerans NBRC 16322T (AB249909) 

S. thermovulgaris NBRC 16609T (AB249975) 

 S. thermogriseus NBRC 100772T (AB249980) 

StreptomycesklenkiiS2704T (KF656772) 

 
Streptomyces hoynatensis S1412T (JQ582693) 

 
S. zhaozhouensis NEAU-LZS-5T (KC304791) 

 
S. sedi YIM 65188T (EU925562) 

 
S. specialis GW 41-1564T (AM934703) 

 
S. avicenniae MCCC 1A01535T (EU399234) 

S. hainanensis YIM 47672T (AM398645) 

 
S. mayteni YIM 60475T (EU200683) 

 
A. geliboluensis A8036T  (NR 109059) 

 

100 

100 

100 

100 

50 

 51 79 

67 

54 
71 

77 

100 

75 

64 

77 

73 

85 

72 

92 

72 

99 

0.01 
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Çizelge 4.12.Streptomyces cinsine ait izolatların 3. grubunun 16S rRNA sekansına bağlı 

benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.14.Sekansı yapılan Saccharomonospora cinsine ait izolatların16S rRNA gen dizi 

analizine dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 

0.005‟dir. 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

StreptomycesklenkiiS2704T (KF656772) 

1 Streptomyces specialis GW 41-1564T AM934703 97,08  43/1472 

2 Streptomyces hainanensis YIM 47672T AM398645 96,50  51/1456 

3 Streptomyces avicenniae MCCC 1A01535T EU399234 96,40  53/1474 

4 Streptomyces hygroscopicus subsp. hygroscopicus NRRL 2387T AB231803 95,97  59/1465 

5 Streptomyces sporocinereus NBRC 100766T AB249933 95,97  59/1465 

6 Streptomyces zhaozhouensis NEAU-LZS-5T KC304791 95,87  61/1476 

7 Streptomyces sedi YIM 65188T EU925562 95,86  59/1425 

8 Streptomyces endus NRRL 2339T AY999911 95,86  61/1473 

9 Streptomyces qinglanensis 172205T HQ660227 95,86  61/1473 

10 Streptomyces hoynatensis S1412T JQ582693 95,79  62/1474 

11 Streptomyces mayteni YIM 60475T EU200683 95,79  58/1378 

12 Streptomyces cacaoi subsp. cacaoi NBRC 12748T AB184115 95,77  62/1466 

13 Streptomyces yogyakartensis NBRC 100779T AB249942 95,70  63/1465 

14 Streptomyces javensis NBRC 100777T AB249940 95,70  63/1465 

15 Streptomyces violaceusniger NBRC 13459T AB184420 95,69  63/1463 

Saccharomonospora sp. S1402 

Saccharomonospora sp. S1102 

Saccharomonospora sp. S1106 

S. xinjiangensis DSM 44391T (AJ306300) 

 S. azurea NA-128T (AGIU02000033) 
S. cyanea NA-134T (CM001440) 

 S. glauca K62T(AGJI01000003) 
Saccharomonospora sp. S2705 

S. viridis NCIB 9602T (Z38007) 

 S.marina XMU15T (FJ812357) 

 Saccharomonospora sp. DS3029 

S. amisosensis DS3030T (JN989292) 

S. paurometabolica YIM 90007T(AGIT01000102) 

 S. halophila DSM 44411T(AJ278497) 

 S. spinosa NRRL 18395T(AEYC01000092) 

 Amycolatopsis halophila YIM 93223T (FJ606836) 

100 

96 

100 

97 

36 49 

53 

75 

71 

80 

78 

99 

0.005 

100 
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Çizelge 4.13.Saccharomonospora cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 
 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 S1402 --- 21/1507 10/1506 54/1479 57/1488 50/1467 22/1472 40/1472 53/1470 27/1472 59/1471 83/1462 10/1472 56/1471 54/1472 

2 S1106 98,61 --- 15/1507 53/1479 59/1488 51/1467 27/1481 43/1481 57/1479 30/1481 63/1481 86/1471 13/1481 59/1480 59/1481 

3 S1102 99,34 99,00 --- 53/1479 56/1488 54/1466 19/1471 35/1471 49/1469 22/1471 55/1471 82/1461 5/1471 51/1470 51/1471 

4 S2705 96,35 96,42 96,42 --- 86/1481 78/1468 55/1468 45/1467 52/1464 53/1466 53/1466 91/1459 52/1466 0/1468 80/1468 

5 DS3029 96,17 96,03 96,24 94,19 --- 3/1477 57/1469 59/1468 67/1467 64/1467 65/1469 91/1464 45/1467 87/1489 9/1475 

6 DS3030 96,38 96,32 96,32 94,41 99,80 --- 57/1468 58/1467 64/1466 62/1466 64/1467 88/1463 46/1467 82/1467 6/1475 

7 S. azurea 98,51 98,18 98,71 96,25 96,12 96,12 --- 30/1482 47/1479 25/1481 49/1477 79/1473 21/1471 55/1468 61/1481 

8 S. glauca  97,28 97,10 97,62 96,93 95,98 96,05 97,98 --- 50/1479 30/1481 54/1477 92/1472 37/1471 46/1467 62/1480 

9 S.paurometabolica  96,39 96,15 96,66 96,45 95,84 95,63 96,82 96,62 --- 47/1479 6/1477 84/1471 54/1469 54/1464 69/1479 

10 S. cyanea 98,17 97,97 98,50 96,38 95,64 95,77 98,31 97,97 96,82 --- 49/1477 85/1471 21/1471 53/1466 63/1479 

11 S. halophila 95,99 95,75 96,26 96,38 95,58 95,64 96,68 96,34 99,59 96,68 --- 85/1470 54/1470 55/1466 69/1478 

12 S. spinosa 94,32 94,15 94,39 93,76 93,78 93,98 94,64 93,75 94,29 94,22 94,22 --- 77/1461 91/1459 91/1477 

13 S. xinjiangensis 99,32 99,12 99,66 96,45 96,52 96,86 98,57 97,48 96,32 98,57 96,33 94,73 --- 52/1485 50/1489 

14 S. viridis 96,19 96,01 96,53 100 94,16 94,41 96,25 96,86 96,31 96,38 96,25 93,76 96,50 --- 83/1489 

15 S.marina 96,33 96,02 96,53 94,55 99,39 99,46 95,88 95,81 95,33 95,74 95,33 93,84 96,64 94,43 --- 
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ġekil 4.15.Sekansı yapılan Verrucosispora cinsine ait izolatların16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.01‟dir. 
 

 

16S rRNA gen dizi analizine göre S1812 izolatı, S2427 izolatına % 99,66 (5/1490) 

benzerlik göstermiĢ, OD175 izolatına % 99,93 (1/1467) benzerlik göstermiĢ, S3810 

izolatına % 99,73 (4/1473) benzerlik göstermiĢ, S2506 izolatına % 99,06 (14/1482) 

benzerlik göstermiĢtir. 

Verrucosispora sp. S2427 

 Verrucosispora sp.OD175 

Verrucosispora sp.S1812 

V.gifhornensis DSM 44337T (Y15523) 
V. maris AB-18-032T (AY528866) 

Verrucosispora sp.S3810 

V. fiedleri MG-37T (JQ423921) 

 Verrucosispora sp.S2506 

V.andamanensis SP03-05T(JX524154) 

V. wenchangensis 234402T (HQ123435) 
 V. sediminis MS426T (EU870859) 

 V. lutea YIM 013T (EF191199) 

 V. qiuiae RtIII47T (EU427445) 
S. asparaginophilaYIM90007T (AF540959) 

 

98 

80 

86 

99 

86 

61 

0.01 
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Çizelge 4.14.Verrucosisporacinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik 

değerleri ve nükleotit sayısı 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Verrucosispora sp. S1812 

1 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337T Y15523 99,79 3/1453 

2 Verrucosispora fiedleri MG-37T JQ423921 99,50 7/1397 

3 Verrucosispora maris AB-18-032T CP002638 99,39 9/1471 

4 Verrucosispora andamanensis SP03-05T JX52415  99,14 12/1401 

5 Verrucosispora wenchangensis 234402T HQ123435 98,71 19/1471 

Verrucosispora sp. S2427 

1 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337T Y15523 99,86  2/1453 

2 Verrucosispora fiedleri MG-37T JQ423921 99,57  6/1397 

3 Verrucosispora maris AB-18-032T CP002638 99,52  7/1467 

4 Verrucosispora andamanensis SP03-05T JX52415  99,21  11/1401 

5 Verrucosispora wenchangensis 234402T HQ123435 98,84  17/1468 

Verrucosispora sp. OD175 

1 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337T Y15523 99,86  2/1453 

2 Verrucosispora maris AB-18-032T CP002638 99,79  3/1455 

3 Verrucosispora fiedleri MG-37T JQ423921 99,57  6/1397 

4 Verrucosispora andamanensis SP03-05T JX52415  99,21  11/1398 

5 Verrucosispora wenchangensis 234402T HQ123435 99,11  13/1456 

Verrucosispora sp. S3810 

1 Verrucosispora fiedleri MG-37T JQ423921 99,79  3/1397 

2 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337T Y15523 99,66  5/1453 

3 Verrucosispora maris AB-18-032T CP002638 99,59  6/1455 

4 Verrucosispora andamanensis SP03-05T JX52415  99,43  8/1398 

5 Verrucosispora wenchangensis 234402T HQ123435 99,31  10/1456 

Verrucosispora sp. S2506 

1 Verrucosispora andamanensis SP03-05T JX52415  99,71  4/1401 

2 Verrucosispora wenchangensis 234402T HQ123435 99,52  7/1460 

3 Verrucosispora fiedleri MG-37T JQ423921 99,43  8/1397 

4 Verrucosispora gifhornensis DSM 44337T Y15523 99,31  10/1453 

5 Verrucosispora sediminis MS426T EU870859 99,31  10/1445 



113 

 

ġekil 4.16.Sekansı yapılan Nocardiacinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.005‟dir. 
 

Nocardia sp. S1509 

Nocardia sp.S1503 

N. rhamnosiphila 202GMOT (EF418604) 
 

Nocardia sp.S1507 

Nocardia sp.S1508 

N.flavorosea JCM 3332T(Z46754) 
 

N.testacea NBRC 100365T (BAGJ01000040) 
 

N. sienata IFM 10088T(AB121770) 
 

N. carnea NBRC 14403T (BAFV01000017) 
 

N. grenadensis GW5-5797T (FR729900) 
 

N. speluncae N2-11T (AM422449) 
 

N. brevicatena NBRC 12119T(BAFU01000024) 
 

N.cyriacigeorgica NBRC 100375T (BAFY01000107) 
 

N. brasiliensis NBRC 14402T (BAFT01000033) 
 

N. shimofusensis IFM 10311T (AB108775) 
 

N.asiatica NBRC 100129T (BAFS01000062) 
 

Nocardia sp.DS3007 

N. higoensis NBRC 100133T (BAGA01000039) 
 

N. farcinica ATCC 3318T (Z36936) 
 

N. kroppenstedtii N1286T (DQ157924) 

R. corynebacterioides DSM 20151T 

100 

93 

100 

99 

88 

100 

93 

68 

64 

99 

0.005 
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Çizelge 4.15.Nocardia cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 
S1509 N. rhamnosiphila N. carnea N.testacea N.flavorosea N. sienata N. grenadensis 

N. 

cyriacigeorgica 
N. brevicatena N. speluncae 

S1509 --- 1/1454 8/1456 9/1456 9/1455 9/1415 18/1432 23/1456 25/1456 25/1407 

N. rhamnosiphila 99,93 --- 10/1464 11/1464 10/1453 10/1415 19/1432 25/1464 27/1464 26/1407 

N. carnea 99,45 99,32 --- 12/1475 12/1455 12/1415 20/1432 23/1475 26/1475 24/1407 

N.testacea 99,38 99,25 99,19 --- 12/1455 2/1415 21/1432 25/1475 30/1475 30/1407 

N.flavorosea 99,38 99,31 99,18 99,18 --- 12/1415 23/1432 24/1455 26/1455 28/1407 

N. sienata 99,36 99,29 99,15 99,86 99,15 --- 23/1412 25/1415 30/1415 30/1407 

N. grenadensis 98,74 98,67 98,60 98,53 98,39 98,37 --- 35/1432 36/1432 12/1407 

N.cyriacigeorgica 98,42 98,29 98,44 98,31 98,35 98,23 97,56 --- 23/1477 40/1407 

N. brevicatena 98,28 98,16 98,24 97,97 98,21 97,88 97,49 98,44 --- 41/1407 

N. speluncae 98,22 98,15 98,29 97,87 98,01 97,87 99,15 97,16 97,09 --- 

DS3007 96,70 96,51 96,73 96,46 96,43 96,47 96,79 97,28 96,60 96,23 

N. higoensis 96,63 96,52 96,81 96,54 96,36 96,40 96,72 97,36 96,68 96,16 

N. shimofusensis 97,39 97,27 97,56 97,29 97,11 97,17 97,49 98,10 97,43 96,94 

N.asiatica 96,84 96,72 97,29 96,75 96,84 96,61 96,93 97,97 97,43 96,45 

N. farcinica 96,77 96,70 96,63 96,63 96,70 96,54 96,58 98,08 96,77 96,16 

N. kroppenstedtii 96,84 96,72 96,75 96,75 96,91 96,61 96,65 98,17 96,89 96,23 

N. brasiliensis 97,05 96,93 97,02 96,75 96,70 96,68 96,79 98,04 96,89 96,45 

S1507 100 99,59 99,11 99,04 99,38 99,36 98,74 98,09 97,95 98,22 

S1508 100 99,73 99,25 99,18 99,38 99,36 98,74 98,23 98,09 98,22 

S1503 99,73 99,45 98,98 98,91 99,11 99,08 98,46 97,95 97,81 97,94 
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Çizelge 4.15 (devam). Nocardia cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve nükleotit sayısı 

 
DS3007 N. higoensis N. shimofusensis N.asiatica N. farcinica N. kroppenstedtii N. brasiliensis S1507 S1508 S1503 

S1509 48/1456 49/1456 38/1456 46/1456 47/1455 46/1456 43/1456 0/1456 0/1456 4/1456 

N. rhamnosiphila 51/1461 51/1464 40/1464 48/1464 48/1453 48/1464 45/1464 6/1463 4/1463 8/1462 

N. carnea 48/1468 47/1475 36/1475 40/1475 49/1455 48/1475 44/1475 13/1465 11/1465 15/1464 

N.testacea 52/1468 51/1475 40/1475 48/1475 49/1455 48/1475 48/1475 14/1465 12/1465 16/1464 

N.flavorosea 52/1455 53/1455 42/1455 46/1455 48/1455 45/1455 48/1455 9/1455 9/1455 13/1455 

N. sienata 50/1415 51/1415 40/1415 48/1415 49/1415 48/1415 47/1415 9/1415 9/1415 13/1415 

N. grenadensis 46/1432 47/1432 36/1432 44/1432 49/1432 48/1432 46/1432 18/1432 18/1432 22/1432 

N.cyriacigeorgica 40/1470 39/1477 28/1477 30/1477 28/1457 27/1477 29/1477 28/1465 26/1465 30/1464 

N. brevicatena 50/1470 49/1477 38/1477 38/1477 47/1457 46/1477 46/1477 30/1465 28/1465 32/1464 

N. speluncae 53/1407 54/1407 43/1407 50/1407 54/1407 53/1407 50/1407 25/1407 25/1407 29/1407 

DS3007 --- 9/1470 12/1470 14/1470 14/1457 15/1470 28/1470 51/1462 50/1462 53/1461 

N. higoensis 99,39 --- 11/1477 19/1477 17/1457 16/1477 33/1477 54/1465 52/1465 56/1464 

N. shimofusensis 99,18 99,26 --- 22/1477 18/1457 17/1477 36/1477 43/1465 41/1465 45/1464 

N.asiatica 99,05 98,71 98,51 --- 18/1457 17/1477 22/1477 51/1465 49/1465 53/1464 

N. farcinica 99,04 98,83 98,76 98,76 --- 3/1457 29/1457 47/1455 47/1455 51/1455 

N. kroppenstedtii 98,98 98,92 98,85 98,85 99,79 --- 28/1477 51/1465 49/1465 53/1464 

N. brasiliensis 98,10 97,77 97,56 98,51 98,01 98,10 --- 48/1465 46/1465 50/1464 

S1507 96,51 96,31 97,06 96,52 96,77 96,52 96,72 --- 2/1465 8/1464 

S1508 96,58 96,45 97,20 96,66 96,77 96,66 96,86 99,86 --- 6/1464 

S1503 96,37 96,17 96,93 96,38 96,49 96,38 96,58 99,45 99,59 --- 
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ġekil 4.17.Sekansı yapılan Nonomuraeacinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 0.01‟dir. 

 

16S rRNA gen dizi analizine göre S2402 izolatı, S3404 izolatına % 96,17 (56/1464) 

benzerlik göstermiĢ, S2301 izolatına % 97,27 (40/1466) benzerlik göstermiĢ, S3604 

izolatına % 96,17 (56/1464) benzerlik göstermiĢ, S2405 izolatına % 96,24 (55/1463) 

benzerlik göstermiĢtir. 

 

 

Nonomuraea sp.S2405 
 N. coxensis JCM 13931T(NR112924) 

N. bangladeshensis 5-10-10T(AB274966) 
 N. maheshkhaliensis 16-5-14T(AB290014) 

 N. fuscirosea NEAU-dht8T (KC417350) 

Nonomuraea sp.S3404 
 N. kuesteri GW 14-1925T (AJ746362) 
 N. jabiensis A4036T(HQ157186) 

N.angiospora IFO 13155T(U48843) 
 N.helvata IFO 14681T (U48975) 

 
 

N. polychroma IFO 14345T (U48977) 
 N.candida HMC10T (DQ285421) 

N. turkmeniaca DSM 43926T (AF277201) 

N.salmonea DSM 43678T(X97892) 

Nonomuraea sp.S3604 (KF422633) 
 Nonomuraea moskovyensis FMN03T(JN896617) 
 N. roseoviolacea subsp. roseoviolacea IFO14098T (AB039959) 

 N. guangzhouensis NEAU-ZJ3T (KC417349) 
 Nonomuraea sp.S2301 (KF422634) 

 N. harbinensis NEAU-yn31T (KC306503) 
 Nonomuraea sp.S2402 

N. ferruginea IFO 14094T (U48845) 

N.endophytica YIM 65601T(GU367158) 
 N.dietziae DSM 44320T(AJ278220) 

 A. orientalisIFO 12806T (D86935) 

70 

100 

99 

81 

96 

67 

100 

59 

54 

57 

55 

63 

50 

0.01 
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Çizelge 4.16.Nonomuraeacinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik değerleri ve 

nükleotit sayısı 

 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Nonomuraea sp.S2402 

1 Nonomuraea harbinensis NEAU-yn31T KC306503 99,66  5/1467 

2 Nonomuraea ferruginea IFO 14094T U48845 99,43 8/1414 

3 Nonomuraea guangzhouensis NEAU-ZJ3T  KC417349 97,81 32/1464 

4 Nonomuraea salmonea DSM 43678T X97892 97,79 32/1448 

5 Nonomuraea candida HMC10T DQ285421 97,79 31/1402 

Nonomuraea sp. S2301 

1 Nonomuraea candida HMC10T DQ285421 98,57 20/1401 

2 Nonomuraea salmonea DSM 43678T X97892 98,41 23/1449 

3 Nonomuraea turkmeniaca DSM 43926T AF277201 98,39 23/1432 

4 Nonomuraea guangzhouensis NEAU-ZJ3T KC417349 98,36 24/1463 

5 Nonomuraea harbinensis NEAU-yn31T KC306503 98,16 27/1466 

Nonomuraea sp. S3604 

1 Nonomuraea moskovyensis FMN03T JN896617 100 0/1468 

2 Nonomuraea salmonea DSM 43678T X97892 98,07  28/1449 

3 Nonomuraea maheshkhaliensis 16-5-14T AB29001 97,79  32/1449 

4 Nonomuraea kuesteri GW 14-1925T AJ746362 97,75  33/1466 

5 Nonomuraea endophytica YIM 65601T GU367158 97,68  34/1466 

Nonomuraea sp. S2405 

1 Nonomuraea coxensis DSM 45129T AB50522  99,58 6/1434 

2 Nonomuraea bangladeshensis 5-10-10T AB27496  99,45  8/1465 

3 Nonomuraea wenchangensis 210417T FJ26195  99,18 12/1470 

4 Nonomuraea fuscirosea NEAU-dht8T KC41735  98,30 25/1467 

5 Nonomuraea maheshkhaliensis 16-5-14T AB290014 98,21 26/1450 

Nonomuraea sp. S3404 

1 Nonomuraea kuesteri GW 14-1925T AJ74636  100 0/1468 

2 Nonomuraea maheshkhaliensis 16-5-14T AB290014 99,45 8/1451 

3 Nonomuraea salmonea DSM 43678T X97892  98,76 18/1449 

4 Nonomuraea candida HMC10T DQ285421 98,72 18/1406 

5 Nonomuraea turkmeniaca DSM 43926T AF277201 98,67 19/1430 
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ġekil 4.18. Sekansı yapılan Actinomaduracinsine ait izolatların 16S rRNA gen dizi analizine 

dayalı filogenetik iliĢkilerini gösteren dendogram. Neighbor-joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. Nükleotit pozisyon değiĢimi 

0.005‟dir. 

 

16S rRNA gen dizi analizine göre S1407 izolatı, S1401 izolatına % 99,49 (7/1367) 

benzerlik göstermiĢ, S3702 izolatına % 98,29 (25/1461) benzerlik göstermiĢ, S2422 

izolatına % 93,09 (101/1462) benzerlik göstermiĢtir. 

 

Actinomadura coerulea IFO 14679T (U49002) 

Actinomadura verrucosospora NBRC 14100T (U49011) 

Actinomadura luteofluorescens IFO 13057T (U49008) 

Actinomadura citrea IFO 14678T (U49001) 

Actinomadura maheshkhaliensis 13-12-50T (AB331731) 

Actinomadura glauciflava AS 4.1202T (AF153881) 

Actinomadura mexicana A290T (AF277195) 

Actinomadura sp. S1407 

Actinomadura sp.S1401 

Actinomadura formosensis JCM 7474T (AF002263) 

Actinomadura fibrosa ATCC 49459T (AF163114)  

Actinomadura madurae DSM 43067T (X97889) 

Actinomadura meyerae A288T (AY273787) 

Actinomadura sp. S3702 

Actinomadura bangladeshensis 3-46-b3T (AB331652) 

Actinomadura chokoriensis 3-45-a/11T (AB331730) 

Actinomadura napierensis B60T (AY568292) 

Actinomadura vinacea JCM 3325T (AF134070) 

Actinomadura rugatobispora IFO 14382T (U49010) 

Actinomadura yumaensis JCM 3369T (AF163122) 

Actinomadura livida JCM 3387T (AF163116) 

Actinomadura sputi IMMIB L-889T (FM957483) 

Actinomadura sp.S2422 

Actinomadura hallensis 647-1T (DQ076484) 

Actinomadura umbrina JCM 6837T (AF163121) 

Streptosporangium album DSM 43023T(X89934) 

62 
99 

74 

99 

56 

76 

98 

92 

63 
97 

58 

59 

0.005 
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Çizelge 4.17.Actinomaduracinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik 

değerleri ve nükleotitsayısı 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Actinomadura sp.S1401 

1 Actinomadura mexicana A290T AF277195 99,48  7/1341 

2 Actinomadura maheshkhaliensis 13-12-50T AB331731 99,20  11/1375 

3 Actinomadura glauciflava AS 4.1202T AF153881 99,10  12/1338 

4 Actinomadura coerulea IFO 14679T U49002  99,02  13/1325 

5 Actinomadura citrea IFO 14678T U49001  98,87  15/1326 

Actinomadura sp.S1407 

1 Actinomadura mexicana A290T AF277195 99,44 8/1421 

2 Actinomadura maheshkhaliensis 13-12-50T AB331731 99,38 9/1461 

3 Actinomadura coerulea IFO 14679T U49002  99,22 11/1409 

4 Actinomadura glauciflava AS 4.1202T AF153881 99,08 13/1420 

5 Actinomadura citrea IFO 14678T U49001  99,08 13/1409 

Actinomadura sp.S3702 

1 Actinomadura meyerae A288T AY273787 99,58 6/1437 

2 Actinomadura bangladeshensis 3-46-b3T AB33165  99,45 8/1455 

3 Actinomadura geliboluensis A8036T HQ157187 98,77 18/1462 

4 Actinomadura chokoriensis 3-45-a/11T AB331730 98,69 19/1452 

5 Actinomadura madurae DSM 43067T X97889  98,62 20/1445 

Actinomadura sp.S2422 

1 Actinomadura sputi IMMIB L-889T FM957483 95,70 63/1464 

2 Actinomadura hallensis H647-1T DQ076484 95,13 72/1478 

3 Actinomadura bangladeshensis 3-46-b3T AB331652 94,49 80/1452 

4 Actinomadura livida JCM 3387T AF163116 94,48 80/1449 

5 Actinomadura napierensis B60T AY568292 94,35 76/1344 
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Actinopolymorpha sp. DS1018 

Actinopolymorpha sp. S2503 

Actinopolymorpha sp. S3704 

A.cephalotaxi I06-2230T (EU438909) 
 

 

A. rutila YIM 45725T (EF601829) 
 

 

A. singaporensis IM 7744T (AF237815) 

A. pittospori PIP 143T (FJ805429) 

A. alba YIM 48868T(EU706350) 

T. composti I3T(AB535715) 

F. endophytica EUM 378T (FJ805430) 

R. africana Delta 3T (FM208262) 

R. acidiphila Delta 1T (FM208261) 

K. endophytica PIP 118T (HQ396152) 

 S.sparsogenes NRRL 2940T(AJ391817) 

100 

52 

98 

82 

74 

99 
98 

99 

70 

90 

0.01 

 

ġekil 4.19.Actinopolymorpha cinsine ait izolatların filogenetik dendogramı. Neighbor 

joining algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen 

dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

 

Çizelge 4.18.Actinopolymorphacinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik 

değerleri ve nükleotit sayısı 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Actinopolymorpha sp. S2503 

1 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230T EU438909 99,51 7/1441 

2 Actinopolymorpha rutila YIM 45725T EF601829 99,09 13/1429 

3 Actinopolymorpha singaporensis IM7744T AF237815 98,75 18/1441 

4 Actinopolymorpha pittospori PIP 143T FJ805429 98,37 23/1407 

5 Actinopolymorpha alba YIM 48868(T) EU706350 96,83 45/1420 

Actinopolymorpha sp. S3704 

1 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230T EU438909 99,86  2/1441 

2 Actinopolymorpha rutila YIM 45725T EF601829 99,44  8/1429 

3 Actinopolymorpha singaporensis IM7744T AF237815 99,10  13/1441 

4 Actinopolymorpha pittospori PIP 143T FJ805429 98,65  19/1407 

5 Actinopolymorpha alba YIM 48868(T) EU706350 97,11  41/1420 

Actinopolymorpha  sp.DS1018 

1 Actinopolymorpha cephalotaxi I06-2230T EU438909 99,51  7/1441 

2 Actinopolymorpha rutila YIM 45725T EF601829 99,09  13/1429 

3 Actinopolymorpha singaporensis IM7744T AF237815 98,75  18/1441 

4 Actinopolymorpha pittospori PIP 143T FJ805429 98,37  23/1407 

5 Actinopolymorpha alba YIM 48868(T) EU706350 96,83  45/1420 
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ġekil 4.20.Plantactinospora cinsine ait izolatların filogenetik dendogramı. Neighbor 

joining algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen 

dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

 

Çizelge 4.19.Plantactinosporacinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik 

değerleri ve nükleotit sayısı 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Plantactinospora sp.S2414 (JN989299) 

1 Plantactinospora endophytica YIM 68255T GQ494033 99,51 7/1431 

2 Plantactinospora mayteni YIM 61359T FJ214343 99,02 14/1425 

3 Polymorphospora rubra TT 97-42T AB223089 98,60 20/1431 

4 Micromonospora auratinigraTT1-11T AB159779 98,53 21/1439 

5 Micromonospora equina Y22T JF912511 98,47 21/1454 

Plantactinospora sp.S3408 

1 Plantactinospora endophytica YIM 68255T GQ494033 99,52 7/1456 

2 Plantactinospora mayteni YIM 61359T FJ214343 98,95 15/1426 

3 Polymorphospora rubra TT 97-42T AB223089 98,62 20/1454 

4 Micromonospora auratinigraTT1-11T AB159779 98,56 21/1454 

5 Micromonospora equina Y22T JF912511 98,56 21/1454 

Plantactinosporasp. S2414 (JN989299) 

Plantactinosporasp. S3408 

P. endophytica YIM 68255T (GQ494033) 

P. mayteni YIM 61359T (FJ214343) 

 P. rubra TT 97-42T (AB223089) 

M.equina Y22T (JF912511) 

M. yangpuensis FXJ6.011T (GU002071) 

 
M. auratinigra TT1-11T (AB159779) 

 M. chaiyaphumensis MC5-1T (AB196710) 

 M. narathiwatensis BTG4-1T (AB193559) 

 S. ambofaciens ATCC 23877T (M27245) 

64 

99 

69 

89 

75 

 

61 

 

0.01 
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ġekil 4.21.Microbispora cinsine ait izolatların filogenetik dendogramı.Neighbor joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

 

Çizelge 4.20.Microbispora cinsine ait izolatların 16S rRNA sekansına bağlı benzerlik 

değerleri ve nükleotit sayısı 

 

 

No Ġsim Gen Bank % benzerlik Nt. farkı 

Microbispora sp. S2404 

1 Microbispora hainanensis 211020T FJ261972 99,45 8/1466 

2 Microbispora corallina DF-32T AB018046 98,68 19/1440 

3 Microbispora rosea subsp. rosea IFO 14044T D86936  98,48 22/1452 

4 Microbispora rosea subsp. aerata ATCC 15448T U48984  98,16 26/1413 

5 Microbispora siamensis DMKUA-245T FJ19999  97,88 31/1465 

Microbispora sp. S2404 

Microbispora hainanensis 211020T (FJ261972) 

Microbispora siamensis DMKUA-245T(FJ199993) 

Microbispora corallina DF-32T (AB018046) 

Microbispora rosea subsp. rosea IFO 14044T (D86936) 

Microbispora rosea subsp. aerata ATCC 15448T (U48984) 

Microbispora amethystogenes JCM 3021T (U48988) 

Microbispora thailandensis NN276T (HM043728) 

Microbispora mesophila JCM 3151T (AF002266) 

Planotetraspora phitsanulokensis A-T 1383T (FJ426332) 

Planotetraspora thailandica BCC 21825T (AB370244) 

Planotetraspora kaengkrachanensis A-T 0875T (FJ426333) 

Planotetraspora silvatica TT 00-51T (AB112082) 

Planotetraspora mira IFO 15435T(D85496) 

Acrocarpospora corrugata DSM 43316T (X89941) 

Acrocarpospora phusangensis PS33-18T (AB649124) 

Acrocarpospora macrocephala IFO 16266T (AB025318) 

Microtetraspora glauca DSM 43311T (X97891) 

Microtetraspora fusca IFO 13915T (U48973) 

Sphaerisporangium viridialbum DSM43801T (X89953) 

S. ambofaciens ATCC 23877T(M27245) 

100 

97 

100 

99 

85 

86 

92 

60 

86 

 

 

61 

62 

93 

76 

 

87 

0.01 
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4.1.6 DNA-DNA homolojisi 

16S rRNA geni dizi verilerine göre filogenetik pozisyonu belirlenen izolatların, yeni 

tür olup olmadığının kesinleĢtirilebilmesi için filogenetik olarak en yakın akrabaları 

ile DNA-DNA hibridizasyon deneyleri gerçekleĢtirildi(Çizelge 4.21). 

Çizelge 4.21.Bazı izolatlarının DNA-DNA hibridizasyon yüzdeleri 

DNA-DNA Hibridizasyonu (%) Streptomyces sp.S4702 
Standart 

sapma 

Streptomyces qinglanensisDSM 42035
T
 16,8 (16,5) ± 0,21 

Streptomyces marinusDSM 419687
T
 23,8 (18,0) ± 4,10 

 

DNA-DNA Hibridizasyonu (%) Streptomyces sp. S3812 
Standart 

sapma 

Streptomyces samsunensis DSM 42010
T
 84,8 (93,8) ± 6,36 

Streptomyces malaysiensis DSM 41697
T
 62,4 (68,2) ± 4,10 

 

DNA-DNA Hibridizasyonu (%) 
Micromonospora sp. 

S4803 

Standart 

sapma 

Micromonospora siamensis DSM 45097
T
 16,7 (12,3) ± 3,11 

Micromonospora coxensis DSM 45161
T
 58,5 (52,4) ± 4,31 
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4.1.7.rpoB ve gyrB gen bölgelerinin PZR amplifikasyonu ve saflaĢtırılması 

13 test izolatının ve Genbanklarda gen bölgeleri nükleotit dizileri bulunmayan 

tiptürlerinin rpoB ve gyrB gen bölgeleri PZR amplifikasyonlarıMyGenie96 (Bioneer, 

MyGenie96 Thermal Block, Korea)‟da gerçekleĢtirildi. PZRürünleri % 1,5‟luk 

agaroz jelde PZR markör ile birlikte 100 voltta 45 dakikayürütülerek UV-

transillüminatör (DNR, MiniLumi Bio-Imaging Systems, Israel)görüntülendi ve 

kaydedildi (ġekil 4.22-4.24). 

Elde edilen gyrB ve rpoBgen bölgelerinin saflaĢtırılmasıve baz dizi analizi G. 

Kore‟de Macrogen Inc. firmasından hizmet alımı Ģeklinde gerçekleĢtirildi. 

 

ġekil 4.22.Ġzolatların rpoB gen bölgesi PZR ürünlerinin % 1,5‟luk agaroz jeldeki görüntüsü 

 

 

ġekil 4.23.Bazı izolatlarıngyrB1 gen bölgesi PZR ürünlerinin % 1,5‟luk agaroz jeldeki 

görüntüsü 
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ġekil 4.24.Bazı izolatların gyrB2 gen bölgesi PZR ürünlerinin % 1,5‟luk agaroz jeldeki 

görüntüsü 

4.1.7.1 rpoB ve gyrB gen bölgelerinin sekans verilerinin analizive filogenetik 

dendrogram oluĢturulması 

16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi analizi sonucu Micromonospora cinsine ait 

olduğu belirlenen 13 izolatın ve izolatların en yakın oldukları tip türlerinin 

NCBI/GenBank gibi veritabanlarındanrpoB ve gyrB gen bölgesi nükleotit baz 

dizileri bulunmayanların baz dizileri PHYDIT (Chun, 2001) programları kullanılarak 

karĢılaĢtırmalı bir Ģekilde manuel olarak hizalandı. 

Ġki primer kullanılarak elde edilen baz dizi verileri yan yana getirilerek 

yaklaĢık 650 bç‟den oluĢan rpoB gen bölgesi, 5 primer ile baz dizi verileri elde 

edilen yaklaĢık 1150 bç‟den oluĢan gyrB gen bölgesi nükleotit baz dizileri elde 

edildi. Tek dizi haline dönüĢtürülen rpoB ve gyrB gen bölgelerinin nükleotit baz 

dizileri filogenetik dendogramın oluĢturulması için kullanıldı. Test izolatları ve 

Micromonospora tip türlerinin rpoB ve gyrB gen bölgelerinin sekans analizine bağlı 

filogenetik dendogramları için filogenetik uzaklık matrisi olarak Jukes ve Cantor 

(1969) modeli kullanıldı. Test izolatlarının rpoB ve gyrB, gen bölgeleri nükleotit 

dizilerine dayalı oluĢturulan Neighbour-joining (Jukes ve Cantor, 1969; Saitou ve 

Nei, 1987) filogenetik dendogramları ġekil 4.25-4.28‟de verildi. DıĢ grup olarak 

Dactylosporangium matsuzakiense ATCC31570
T
 tip türü veri setine dahil edilmiĢtir. 
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ġekil 4.25.Micromonospora cinsine ait izole edilen suĢların ve yakın iliĢkili tip türlerinin 

16S rRNA gen bölgesine dayalı filogenetik dendogramı.Neighbor joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

 

 

Micromonospora saelicesensis Lupac 09T (AJ783993) 

 Micromonospora zamorensis CR38T (FN658656) 

 Micromonospora sp. DS3010 (KF494813) 

 

 
Micromonospora chokoriensis 2-19/6T(AB241454) 

 Micromonospora lupini lupac 14NT (AJ783996) 

 Micromonosporasp. S2509 (KF494805) 

 Micromonosporasp. S2518 (KF494808) 

 Micromonospora mirobrigensisWA201T (AJ626950) 

Micromonosporasp. S2911 (KF494812) 

 Micromonosporasp. S4605 (KF494810) 
 Micromonosporasp. S2901 (KF818390) 

 Micromonosporasp. S2904 (KF818391) 
 Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T(X92611) 

 Micromonospora halophytica DSM 43026T(X92601) 

 Micromonospora coxensis 2-30-b/28T(AB241455) 

 Micromonosporasp. S4803 (KF494809) 

 Micromonosporasp. S3802 (KF818388) 

 Micromonospora siamensis TT2-4T (AB193565) 

 Micromonospora haikouensis 232617T (GU130129) 

 Micromonospora wenchangensis 2602GPT1-05T (JQ768361) 

 Micromonospora marina JSM1-1T(AB196712) 

 Micromonospora aurantiaca ATCC 27029T (CP002162) 

 

 
Micromonosporasp. S2508B (JQ864434) 

 Plantactinospora siamensis CM2-8T(NR112812) 

 Plantactinospora mayteni YIM 61359T (FJ214343) 

 Plantactinospora endophytica YIM 68255T (NR108607) 

 Micromonospora eburnea LK2-10T(AB107231) 

 Micromonosporasp. DS3186 (JN989295) 

 Micromonospora olivasterospora DSM 43868T (X92613) 

 Micromonospora equina Y22T (JF912511) 

 Micromonospora viridifaciens DSM 43909T (X92623) 

 Micromonosporasp. DS3003 (KF494803) 

 Micromonospora rosaria DSM 803T(X92631) 

 Micromonospora inositola DSM 43819T (X92610) 
 Micromonospora endolithica AA459T(AJ560635) 

 Micromonosporasp. S2510 (KF494806) 

Micromonospora echinospora ATCC 15837T (U58532) 
 

 
Micromonospora citrea DSM 43903T (X92617) 

Micromonospora auratinigra TT1-11T (AB159779) 

Micromonospora chaiyaphumensis MC5-1T (AB196710) 

 C.citrea DSM 44097T (X93197) 
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ġekil 4.26.Micromonospora cinsine ait izole edilen suĢların ve yakın iliĢkili tip türlerinin 

gyrB gen bölgesine dayalı filogenetik dendogramı. Neighbor joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

 

 

Micromonospora sp. S2901 (KF818379) 

Micromonospora sp. S2904 (AB014164) 

 Micromonospora equina DSM 45644T(KF881894) 

Micromonospora chaiyaphumensis JCM12873T (HQ231755) 

Micromonospora siamensis DSM 45097T (FN662510) 

 Micromonospora viridifaciens DSM 43909T (FN662511) 

 Micromonospora eburnea DSM 44814T (FN66249) 

 Micromonospora sp. DS3186 (KF818376) 

Micromonospora endolithica DSM 44398T (FN662502) 

 Micromonospora halophytica IFO 16103T (AB014156) 

 Micromonospora auratinigra DSM 43815T (FN662494) 

 Micromonospora sp. S2510 (KF81838) 

 Micromonospora marina JCM 12870T (JF272468) 

 Micromonospora aurantiaca IFO 16125T (AB015621) 

 Micromonospora sp. S3802 (KF881890) 

Micromonospora purpureochromogenes IFO 13324T(AB014161) 

Micromonospora sp. S2911 (KF818380) 

Micromonospora wenchangensis2602GPT1-05T(JQ768362) 

Micromonospora mirobrigensis DSM 44830T(FN662505) 

Micromonospora chokoriensis DSM 45160T(FN662495) 

Micromonospora sp. S2509 (KF818378) 

Micromonospora lupini DSM 44874T(FN662504) 

Micromonospora saelicesensis DSM 44871T (FN662508) 

Micromonospora sp. S2518 (KF818386) 

Micromonospora zamorensis CR38T (FN662535) 

Micromonospora sp. DS3010 (KF818375) 

 Micromonospora haikouensis 232617T (JN051662) 

 Micromonospora coxensis DSM 45161T (FN662498) 

 Micromonospora sp. S4605 (KF818385) 

 Micromonospora sp. S4803 (KF818383) 

 Micromonospora inositola ATCC 21773T (AB014158) 

 Micromonospora citrea DSM 43903T (FN662496) 

 Micromonospora echinospora IFO 13149T (AB014154) 

 Micromonospora rosaria IFO 13697T (AB014163) 

 Micromonospora olivasterospora IFO 14304T (AB014159) 

Micromonospora sp. DS3003 (KF818374) 

 Micromonospora sp. S2508B(KF818377) 

 Plantactinospora endophytica DSM 45387T (KF881896) 

 Plantactinospora mayteni DSM 45238T(KF881895) 

Plantactinospora siamensis DSM 45559T (KF881893) 

 Dactylosporangium matsuzakiense ATCC31570T (AB014104) 
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Çizelge 4.22.Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin gyrB gen bölgesine bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı farklılıkları 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1. S4803 --- 76/863 83/920 57/920 61/918 59/868 64/874 74/874 78/918 164/912 74/918 71/918 75/918 60/874 64/918 

2.M.endolithica 91.19 --- 86/863 61/863 78/865 79/865 77/865 83/865 84/865 152/859 68/865 66/865 39/865 56/865 54/865 

3.M.echinospora 90.98 90.03 --- 70/933 88/930 66/868 74/874 78/874 85/919 169/936 92/918 87/927 92/942 65/874 92/930 

4.M.haikouensis 93.80 92.93 92.50 --- 69/930 66/868 68/874 73/874 81/919 156/925 76/918 78/927 76/931 54/874 66/930 

5.M.wenchangensis 93.36 90.98 90.54 92.58 --- 72/997 69/1056 77/1091 78/1112 186/1155 90/1098 93/1158 89/1161 82/1105 78/1119 

6. M.chokoriensis 93.20 90.87 92.40 92.40 92.78 --- 37/997 47/997 50/997 162/991 96/997 89/997 85/997 74/997 78/997 

7.M.lupini 92.68 91.10 91.53 92.22 93.47 96.29 --- 24/1056 32/1056 169/1050 99/1054 82/1056 85/1056 81/1056 71/1056 

8.M. saelicesensis 91.53 90.40 91.08 91.65 92.94 95.29 97.73 --- 36/1067 180/1085 105/1054 99/1091 89/1091 90/1091 80/1063 

9.M.zamorensis 91.50 90.29 90.75 91.19 92.99 94.98 96.97 96.63 --- 185/1106 109/1098 98/1112 93/1112 87/1067 92/1108 

10.D. matsuzakiense 82.02 82.31 81.94 83.14 83.90 83.65 83.90 83.41 83.27 --- 189/1092 191/1152 192/1173 165/1099 183/1113 

11. M. marina 91.94 92.14 89.98 91.72 91.80 90.37 90.61 90.04 90.07 82.69 --- 30/1098 85/1098 76/1054 81/1098 

12. M. aurantiaca 92.27 92.37 90.61 91.59 91.97 91.07 92.23 90.93 91.19 83.42 97.27 --- 79/1158 67/1105 73/1116 

13. M. halophytica 91.83 95.49 90.23 91.84 92.33 91.47 91.95 91.84 91.64 83.63 92.26 93.18 --- 58/1105 62/1119 

14. M. eburnea 93.14 93.53 92.56 93.82 92.58 92.58 92.33 91.75 91.85 84.99 92.79 93.94 94.75 --- 50/1063 

15.M. chaiyaphumensis 93.03 93.76 90.11 92.0 93.03 92.18 93.28 92.47 91.70 83.56 92.62 93.46 94.46 95.30 --- 

16.M. citrea 92.92 92.36 92.46 93.27 92.66 92.13 91.80 91.41 90.73 84.56 93.24 93.05 92.86 93.73 93.05 

17.M. siamensis 91.94 93.05 90.90 92.28 93.27 91.76 93.14 92.17 92.37 84.63 92.94 93.54 94.63 94.54 95.74 

18.M.purpureochromogenes 93.46 93.41 90.76 93.56 94.06 93.18 93.66 93.13 92.63 84.31 92.90 93.35 94.32 94.48 95.08 

19.M. mirobrigensis 93.15 91.10 90.53 92.24 93.33 92.58 93.14 92.48 92.48 84.39 90.76 91.52 92.10 93.05 93.24 

20.M.coxensis 95.52 93.29 93.11 96.10 94.08 93.28 93.22 92.93 92.36 84.25 92.93 93.60 94.17 95.32 94.75 

21. M. olivasterospora 91.91 89.68 91.59 92.78 92.66 91.85 91.55 91.18 90.80 84.31 90.41 91.00 90.90 92.11 90.77 

22.M. viridifaciens 93.00 92.83 91.62 93.11 92.73 91.47 92.06 91.29 90.91 84.02 92.25 93.21 94.16 95.60 95.12 

23.M.auratinigra 92.79 94.10 89.93 92.11 92.51 92.08 92.42 91.95 91.57 82.86 91.94 92.88 95.13 94.38 94.64 

24. S2911 93.11 93.53 90.82 93.33 93.98 92.88 93.18 92.56 91.97 83.97 92.51 93.27 94.24 94.58 95.02 

25. S2509 93.14 90.40 92.05 92.16 93.37 96.49 96.12 95.31 95.32 83.91 90.80 91.78 91.34 92.36 92.05 

26. S2518 91.50 90.84 90.73 90.95 92.31 95.47 96.77 97.32 95.91 83.09 89.78 90.97 91.77 91.69 91.78 

27. DS3010 90.41 89.13 89.43 89.87 91.37 94.48 95.55 95.93 95.95 82.74 88.52 89.86 90.57 91.02 90.97 

28. S2510 92.90 94.10 90.49 92.68 92.64 91.98 92.52 91.80 91.61 84.48 92.15 93.08 94.23 94.66 94.75 

29. DS3186 93.03 93.53 91.50 93.25 92.33 92.18 91.95 91.20 91.36 84.15 91.99 93.39 94.36 96.88 95.12 

30. DS3003 91.58 89.33 90.93 91.04 91.52 92.05 92.40 91.91 91.52 84.68 90.96 91.87 91.43 93.66 92.75 

31. S2508B 88.25 86.23 87.71 88.69 88.15 88.37 88.74 88.68 87.31 82.31 86.61 88.15 88.41 89.80 88.72 

32.P. endophytica 90.89 88.75 90.67 91.00 90.18 92.35 92.78 91.96 91.38 83.71 88.89 90.54 90.54 92.05 90.80 

33.P. mayteni 89.87 87.59 89.76 90.20 89.43 90.95 91.26 90.98 90.26 83.04 88.86 89.52 89.15 91.36 90.35 

34.P. siamensis 90.62 87.82 88.85 89.40 91.68 91.45 91.07 90.30 89.90 84.57 89.87 90.43 89.18 91.04 90.14 

35. M.equina 93.64 92.95 91.45 92.98 92.44 91.78 91.95 91.44 91.22 83.99 92.86 94.04 93.77 96.04 95.91 

36.M.inositola 95.00 91.68 91.63 93.03 93.20 93.18 92.52 92.48 91.91 84.48 91.26 92.31 93.30 94.21 93.30 

37.M.rosaria 92.72 91.54 93.43 93.14 92.15 93.07 93.07 93.02 92.16 84.29 91.61 92.39 93.20 94.20 92.39 

38. S4605 94.43 92.60 91.58 93.88 93.35 93.08 92.52 92.17 91.88 84.66 91.87 93.26 93.79 94.94 93.84 

39. S3802 93.33 93.06 90.27 93.22 93.52 93.08 93.37 92.91 92.24 84.39 92.69 93.17 93.97 94.66 94.75 

40. S2901 92.89 92.83 90.78 92.11 92.00 91.17 91.19 90.70 90.58 82.46 92.13 93.08 93.08 95.03 95.22 

41. S2904 92.85 92.72 90.98 92.30 92.06 91.07 91.10 90.61 90.56 82.24 92.19 93.13 92.86 94.94 94.90 
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Çizelge 4.22 (devam). Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin gyrB gen bölgesine bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı farklılıkları 

 

 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 

1. S4803 61/862 70/868 60/918 60/876 39/871 74/915 61/871 63/874 63/915 63/918 77/906 88/918 65/915 64/918 

2.M.endolithica 66/864 60/863 57/865 77/865 58/865 89/862 62/865 51/865 56/865 83/865 79/862 94/865 51/865 56/865 

3.M.echinospora 65/862 79/868 87/942 83/876 60/871 79/939 73/871 88/874 84/915 73/918 84/906 97/918 87/915 78/918 

4.M.haikouensis 58/862 67/868 60/931 68/876 34/871 67/928 60/871 69/874 61/915 72/918 82/906 93/918 67/915 62/918 

5.M.wenchangensis 76/1036 74/1099 69/1161 70/1050 62/1047 85/1158 76/1045 80/1068 68/1129 75/1131 86/1118 97/1124 83/1127 87/1135 

6. M.chokoriensis 78/991 82/995 68/997 74/997 67/997 81/994 85/997 79/997 71/997 35/997 45/994 55/997 80/997 78/997 

7.M.lupini 85/1036 72/1050 67/1056 72/1050 71/1047 89/1053 83/1045 80/1056 72/1056 41/1056 34/1053 47/1056 79/1056 85/1056 

8.M. saelicesensis 89/1036 85/1085 75/1091 79/1050 74/1047 96/1088 91/1045 86/1068 81/1088 51/1087 29/1083 44/1080 89/1086 96/1091 

9.M.zamorensis 96/1036 81/1061 82/1112 79/1050 80/1047 102/1109 95/1045 90/1067 89/1108 52/1111 45/1099 45/1111 93/1108 96/1111 

10.D. matsuzakiense 159/1030 168/1093 184/1173 163/1044 164/1041 184/1173 166/1039 182/1062 180/1123 181/1125 188/1112 193/1118 174/1121 179/1129 

11. M. marina 70/1036 74/1048 78/1098 97/1050 74/1047 105/1095 81/1045 85/1054 82/1095 101/1098 111/1086 126/1098 86/1095 88/1098 

12. M. aurantiaca 72/1036 71/1099 77/1158 89/1050 67/1047 104/1155 71/1045 76/1068 76/1129 93/1131 101/1118 114/1124 78/1127 75/1135 

13. M. halophytica 74/1036 59/1099 67/1179 83/1050 61/1047 107/1176 61/1045 52/1068 65/1129 98/1131 92/1118 106/1124 65/1127 64/1135 

14. M. eburnea 65/1036 60/1099 61/1105 73/1050 49/1047 87/1102 46/1045 60/1068 59/1088 83/1087 90/1083 97/1080 58/1086 34/1091 

15.M. chaiyaphumensis 72/1036 45/1057 55/1119 71/1050 55/1047 103/1116 51/1045 57/1063 55/1104 88/1107 90/1095 100/1107 58/1104 54/1107 

16.M. citrea --- 72/1034 74/1036 85/1036 54/1036 81/1033 71/1036 75/1036 70/1036 85/1036 91/1033 105/1036 71/1036 69/1036 

17.M. siamensis 93.04 --- 52/1099 67/1044 61/1044 90/1096 62/1042 58/1062 53/1082 81/1081 90/1077 98/1074 62/1080 65/1085 

18.M.purpureochromogenes 92.86 95.27 --- 69/1050 48/1047 96/1176 60/1045 50/1068 16/1129 80/1131 79/1118 94/1124 51/1127 66/1135 

19.M. mirobrigensis 91.80 93.58 93.43 --- 68/1047 95/1047 76/1045 79/1050 68/1050 71/1050 80/1047 95/1050 75/1050 75/1050 

20.M.coxensis 94.79 94.16 95.42 93.51 --- 61/1044 55/1045 57/1047 51/1047 73/1047 78/1044 91/1047 48/1047 56/1047 

21. M. olivasterospora 92.16 91.79 91.84 90.93 94.16 --- 88/1042 92/1065 88/1126 99/1128 104/1115 113/1121 100/1124 99/1132 

22.M. viridifaciens 93.15 94.05 94.26 92.73 94.74 91.55 --- 66/1045 62/1045 92/1045 94/1042 106/1045 56/1045 43/1045 

23.M.auratinigra 92.76 94.54 95.32 92.48 94.56 91.36 93.68 --- 54/1068 90/1068 82/1065 94/1068 43/1068 64/1068 

24. S2911 93.24 95.10 98.58 93.52 95.13 92.18 94.07 94.94 --- 82/1128 84/1118 99/1121 52/1127 67/1129 

25. S2509 91.80 92.51 92.93 93.24 93.03 91.22 91.20 91.57 92.73 --- 60/1118 67/1124 92/1127 93/1131 

26. S2518 91.19 91.64 92.93 92.36 92.53 90.67 90.98 92.30 92.49 94.63 --- 45/1112 94/1118 103/1118 

27. DS3010 89.86 90.88 91.64 90.95 91.31 89.92 89.86 91.20 91.17 94.04 95.95 --- 103/1121 109/1124 

28. S2510 93.15 94.26 95.47 92.86 95.42 91.10 94.64 95.97 95.39 91.84 91.59 90.81 --- 65/1127 

29. DS3186 93.34 94.01 94.19 92.86 94.65 91.25 95.89 94.01 94.07 91.78 90.79 90.30 94.23 --- 

30. DS3003 92.55 92.79 92.40 91.02 93.87 92.23 92.61 91.64 92.10 91.76 91.66 91.17 91.90 92.84 

31. S2508B 88.91 87.97 88.50 88.25 90.38 88.50 89.39 88.87 88.56 87.79 88.02 87.46 88.65 88.50 

32.P. endophytica 90.71 90.89 91.16 89.93 92.62 90.54 91.65 90.52 90.63 91.79 92.01 91.03 90.18 91.16 

33.P. mayteni 89.84 89.49 90.07 89.36 92.05 89.06 90.69 90.12 89.34 91.08 90.41 89.52 89.52 90.17 

34.P. siamensis 91.87 91.55 90.79 90.45 91.76 90.06 90.40 90.33 90.34 91.32 90.22 89.39 90.16 89.98 

35. M.equina 93.73 94.63 94.48 92.38 94.94 91.61 95.60 93.63 94.66 91.99 90.97 89.80 94.75 95.37 

36.M.inositola 92.66 93.45 94.40 93.94 95.32 92.60 93.49 93.63 94.33 92.48 91.86 90.75 92.72 94.01 

37.M.rosaria 93.33 92.62 93.12 92.76 94.83 92.33 93.29 92.87 93.43 93.18 92.83 91.09 92.09 93.38 

38. S4605 94.11 93.43 94.76 93.24 96.18 92.88 93.68 94.10 94.59 92.37 91.95 91.26 94.68 93.97 

39. S3802 92.76 94.72 98.49 93.43 95.32 91.90 93.88 94.94 97.52 92.72 92.67 91.26 95.21 94.32 

40. S2901 93.24 93.89 94.78 91.81 94.27 90.26 94.35 94.10 94.42 90.56 90.35 89.33 94.51 94.96 

41. S2904 93.34 93.89 94.56 91.71 94.36 90.16 94.45 94.01 94.20 90.45 90.07 89.06 94.38 94.92 
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Çizelge 4.22 (devam).Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin gyrB gen bölgesine bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı farklılıkları 

 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 

1. S4803 77/915 107/911 83/911 92/908 85/906 58/912 46/920 67/920 51/915 61/915 64/900 65/909 

2.M.endolithica 92/862 118/857 97/862 107/862 105/862 61/865 72/865 73/863 64/865 60/865 62/865 63/865 

3.M.echinospora 83/915 112/911 85/911 93/908 101/906 78/912 79/944 62/944 77/915 89/915 83/900 82/909 

4.M.haikouensis 82/915 103/911 82/911 89/908 96/906 64/912 65/933 64/933 56/915 62/915 71/900 70/909 

5.M.wenchangensis 96/1132 133/1122 110/1120 115/1088 93/1118 85/1124 79/1161 91/1159 75/1127 73/1127 89/1112 89/1121 

6. M.chokoriensis 79/994 115/989 76/994 90/994 85/994 82/997 68/997 69/995 69/997 69/997 88/997 89/997 

7.M.lupini 80/1053 118/1048 76/1053 92/1053 94/1053 85/1056 79/1056 73/1054 79/1056 70/1056 93/1056 94/1056 

8.M. saelicesensis 88/1088 122/1078 87/1082 95/1053 105/1083 93/1086 82/1091 76/1089 85/1086 77/1086 101/1086 102/1086 

9.M.zamorensis 94/1108 140/1103 95/1102 106/1088 111/1099 97/1105 90/1112 87/1110 90/1108 86/1108 103/1093 104/1102 

10.D. matsuzakiense 173/1129 198/1119 182/1117 184/1085 172/1115 179/1118 182/1173 184/1171 172/1121 175/1121 194/1106 198/1115 

11. M. marina 99/1095 146/1090 121/1089 121/1086 110/1086 78/1092 96/1098 92/1096 89/1095 80/1095 85/1080 85/1089 

12. M. aurantiaca 92/1132 133/1122 106/1120 114/1088 107/1118 67/1124 89/1158 88/1156 76/1127 77/1127 77/1112 77/1121 

13. M. halophytica 97/1132 130/1122 106/1120 118/1088 121/1118 70/1124 79/1179 80/1177 70/1127 68/1127 77/1112 80/1121 

14. M. eburnea 69/1088 110/1078 86/1082 91/1053 97/1083 43/1086 64/1105 64/1103 55/1086 58/1086 54/1086 55/1086 

15.M. chaiyaphumensis 80/1104 124/1099 101/1098 105/1088 108/1095 45/1101 75/1119 85/1117 68/1104 58/1104 52/1089 56/1098 

16.M. citrea 77/1033 114/1028 96/1033 105/1033 84/1033 65/1036 76/1036 69/1034 61/1036 75/1036 70/1036 69/1036 

17.M. siamensis 78/1082 129/1072 98/1076 110/1047 91/1077 58/1080 72/1099 81/1097 71/1080 57/1080 66/1080 66/1080 

18.M.purpureochromogenes 86/1132 129/1122 99/1120 108/1088 103/1118 62/1124 66/1179 81/1177 59/1127 17/1127 58/1112 61/1121 

19.M. mirobrigensis 94/1047 123/1047 106/1053 112/1053 100/1047 80/1050 64/1056 76/1050 71/1050 69/1050 86/1050 87/1050 

20.M.coxensis 64/1044 100/1039 77/1044 83/1044 86/1044 53/1047 49/1047 54/1045 40/1047 49/1047 60/1047 59/1047 

21. M. olivasterospora 88/1132 129/1122 106/1120 119/1088 111/1117 94/1121 87/1176 90/1174 80/1124 91/1124 108/1109 110/1118 

22.M. viridifaciens 77/1042 110/1037 87/1042 97/1042 100/1042 46/1045 68/1045 70/1043 66/1045 64/1045 59/1045 58/1045 

23.M.auratinigra 89/1065 118/1060 101/1065 104/1053 103/1065 68/1068 68/1068 76/1066 63/1068 54/1068 63/1068 64/1068 

24. S2911 89/1126 128/1119 105/1120 116/1088 108/1118 60/1124 64/1129 74/1127 61/1127 28/1127 62/1112 65/1121 

25. S2509 93/1128 137/1122 92/1120 97/1088 97/1118 90/1124 85/1131 77/1129 86/1127 82/1127 105/1112 107/1121 

26. S2518 93/1115 133/1110 89/1114 104/1085 109/1115 101/1118 91/1118 80/1116 90/1118 82/1118 107/1109 111/1118 

27. DS3010 99/1121 140/1116 100/1115 114/1088 118/1112 114/1118 104/1124 100/1122 98/1121 98/1121 118/1106 122/1115 

28. S2510 91/1124 127/1119 110/1120 114/1088 110/1118 59/1124 82/1127 89/1125 60/1127 54/1127 61/1112 63/1121 

29. DS3186 81/1132 129/1122 99/1120 107/1088 112/1118 52/1124 68/1135 75/1133 68/1127 64/1127 56/1112 57/1121 

30. DS3003 --- 126/1122 92/1120 102/1088 94/1117 86/1121 87/1132 91/1130 68/1124 82/1124 87/1109 91/1118 

31. S2508B 88.77 --- 126/1120 127/1088 137/1112 131/1116 137/1127 110/1121 113/1119 129/1119 131/1104 135/1113 

32.P. endophytica 91.79 88.75 --- 64/1094 104/1116 103/1120 100/1126 88/1120 90/1120 99/1120 109/1108 110/1117 

33.P. mayteni 90.63 88.33 94.15 --- 110/1087 109/1088 102/1094 91/1088 101/1088 109/1088 110/1079 111/1088 

34.P. siamensis 91.58 87.68 90.68 89.88 --- 105/1118 100/1118 102/1116 89/1118 99/1118 111/1109 113/1118 

35. M.equina 92.33 88.26 90.80 89.98 90.61 --- 66/1124 77/1122 62/1124 64/1124 51/1112 52/1121 

36.M.inositola 92.31 87.84 91.12 90.68 91.06 94.13 --- 66/1179 54/1127 67/1127 76/1112 78/1121 

37.M.rosaria 91.95 90.19 92.14 91.64 90.86 93.14 94.40 --- 72/1125 77/1125 85/1110 85/1119 

38. S4605 93.95 89.90 91.96 90.72 92.04 94.48 95.21 93.60 --- 58/1127 73/1112 75/1121 

39. S3802 92.70 88.47 91.16 89.98 91.14 94.31 94.06 93.16 94.85 --- 60/1112 63/1121 

40. S2901 92.16 88.13 90.16 89.81 89.99 95.41 93.17 92.34 93.44 94.60 --- 3/1112 

41. S2904 91.86 87.87 90.15 89.80 89.89 95.36 93.04 92.40 93.31 94.38 99.73 --- 
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ġekil 4.27.Micromonospora cinsine ait izole edilen suĢların ve yakın iliĢkili tip türlerinin 

rpoB gen bölgesine dayalı filogenetik dendogramı. Neighbor joining 

algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 50‟nin üzerinde desteklenen dallanma 

noktaları için bootstrap değerleri verildi. 

Micromonospora sp. S2901(KF776920) 

Micromonospora sp. S2904 (KF776924) 

Micromonospora inositola DSM 43819T (FN659887) 

Micromonospora sp. S3802(KF776926) 

Micromonospora sp. S4803 (KF776929) 

Micromonospora sp. S2911(KF776925) 

Micromonospora endolithicaDSM 44398T(FN659884) 

Micromonospora purpureochromogenes DSM 43821T(FN659896) 

Micromonospora sp. S2510(KF776930) 

Micromonospora siamensis DSM 45097T(FN659901) 

Micromonospora mirobrigensis DSM 44830T(FN659890) 

Micromonospora rosaria DSM 803T(FN659898) 

Micromonospora halophytica DSM 43171T(FN659886) 

Micromonospora coxensis DSM 45161T (FN659879) 

Micromonospora sp. DS3186 (KF776933) 

Micromonospora marina DSM 45555T  (KF776938) 

Micromonospora auratinigra DSM 43815T (FN659871) 

Micromonospora viridifaciens DSM 43909T (FN659902) 

Micromonospora equina DSM 45644T(KF776935) 

Micromonospora eburnea DSM 44814T (FN659880) 

Micromonospora aurantiaca DSM 43813T(FN659870) 

Plantactinospora siamensis DSM 45559 T(KF776945) 

Micromonospora chaiyaphumensis KCTC 19332T(KF776934) 

Micromonospora wenchangensis DSM 45709T(KF776941) 

Micromonospora haikouensis DSM 45626T(KF776936) 

 Micromonospora sp. S4605 (KF776928) 

Micromonospora olivasterospora  DSM 43868T (FN659892) 

Micromonospora sp. S2509(KF765485) 

Micromonospora sp. DS3010 (KF818384) 

Micromonospora chokoriensisDSM 45160T(FN659875) 

 Micromonospora sp. S2518 (KF765486) 

Micromonospora saelicesensis DSM 44871T (FN659899) 

Micromonospora lupini DSM 44874T (FN659888) 

Micromonospora zamorensis CR38T(FN659851) 

Micromonospora echinospora DSM 43816T(FN659883) 

Micromonospora sp. S2508B (KF776923) 

Plantactinospora mayteni  DSM 45238T(KF776944) 

Plantactinospora endophyticaDSM 45387T(KF776943) 

Micromonospora sp. DS3003 (KF776931) 

Micromonospora citrea DSM 43903T(FN659876) 

Dactylosporangium matsuzakiense NRRL B-16293T(FJ973614) 

90 

99 

77 

99 

99 

83 

68 

62 

77 

58 

95 

66 

0.1 



132 

Çizelge 4.23.Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin rpoB gen bölgesi sekansına bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı farklılıkları 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1. S2901 --- 0/646 34/641 26/646 20/646 47/634 45/634 50/647 33/647 23/646 50/647 62/647 30/646 53/646 53/646 

2. S2904 100.00 --- 34/640 26/646 20/646 47/634 45/634 50/646 33/646 23/646 50/646 62/646 30/646 53/646 53/646 

3. S2510 94.70 94.69 --- 40/640 32/640 50/628 46/628 49/641 36/641 35/640 53/641 62/641 34/640 57/640 57/640 

4.S3802 95.98 95.98 93.75 --- 23/646 48/634 49/634 49/646 38/646 5/646 52/646 59/646 40/646 51/646 51/646 

5. S2911 96.90 96.90 95.00 96.44 --- 44/634 44/634 49/646 32/646 20/646 56/646 60/646 30/646 52/646 52/646 

6. S2509 92.59 92.59 92.04 92.43 93.06 --- 39/634 29/634 45/634 43/634 54/634 52/634 54/634 52/634 52/634 

7. S2518 92.90 92.90 92.68 92.27 93.06 93.85 --- 40/634 36/634 45/634 47/634 57/634 45/634 49/634 49/634 

8. DS3010 92.27 92.26 92.36 92.41 92.41 95.43 93.69 --- 45/647 44/646 51/649 74/647 58/646 67/646 67/646 

9. S4605 94.90 94.89 94.38 94.12 95.05 92.90 94.32 93.04 --- 37/646 33/647 50/647 25/646 42/646 42/646 

10. S4803 96.44 96.44 94.53 99.23 96.90 93.22 92.90 93.19 94.27 --- 51/646 58/646 39/646 50/646 50/646 

11. DS3003 92.27 92.26 91.73 91.95 91.33 91.48 92.59 92.14 94.90 92.11 --- 62/647 52/646 56/646 56/646 

12. S2508B 90.42 90.40 90.33 90.87 90.71 91.80 91.01 88.56 92.27 91.02 90.42 --- 61/646 35/646 35/646 

13.P.siamensis 95.36 95.36 94.69 93.81 95.36 91.48 92.90 91.02 96.13 93.96 91.95 90.56 --- 51/646 51/646 

14.P.mayteni 91.80 91.80 91.09 92.11 91.95 91.80 92.27 89.63 93.50 92.26 91.33 94.58 92.11 --- 0/646 

15. P.endophytica 91.80 91.80 91.09 92.11 91.95 91.80 92.27 89.63 93.50 92.26 91.33 94.58 92.11 100.00 --- 

16.M.wenchangensis 95.05 95.05 94.38 93.81 95.36 93.22 94.16 91.95 95.82 93.81 92.11 91.02 95.82 91.95 91.95 

17.M.marina 94.27 94.27 93.75 92.72 94.74 91.01 93.38 91.49 95.82 92.88 91.80 89.94 97.06 91.64 91.64 

18.M.haikouensis 95.67 95.67 95.31 93.96 95.36 92.43 93.69 92.41 96.75 94.27 93.81 90.87 96.13 92.26 92.26 

19.M.equina 94.27 94.27 93.91 93.65 95.67 92.59 92.59 91.80 96.13 93.81 91.80 90.71 96.59 91.64 91.64 

20. M.chaiyaphumensis 95.36 95.36 94.69 93.81 95.36 91.48 92.90 91.02 96.13 93.96 91.95 90.56 100.00 92.11 92.11 

21.M.siamensis 94.42 94.42 94.06 93.18 94.11 92.10 94.15 92.09 94.26 93.95 92.56 89.92 93.80 90.70 90.70 

22.M.viridifaciens 93.71 93.71 93.23 93.06 94.52 90.65 92.90 90.48 95.32 93.23 93.55 89.68 96.13 91.45 91.45 

23.M.eburnea 94.69 94.69 94.36 93.08 94.85 91.14 92.43 90.98 95.81 93.56 92.43 89.69 97.26 91.79 91.79 

24.M.endolithica 94.39 94.39 94.07 94.71 95.67 91.65 92.30 91.03 92.95 94.87 90.22 90.06 93.43 91.67 91.67 

25.M.halophytica 94.35 94.35 96.12 92.57 94.83 91.76 92.73 91.44 95.32 93.38 91.44 89.66 96.12 90.47 90.47 

26. DS3186 93.97 93.96 94.07 93.19 94.58 91.17 93.38 91.37 95.67 93.34 92.91 89.64 96.59 91.33 91.33 

27.M.auratinigra 94.81 94.81 94.32 93.34 95.62 91.07 93.34 90.91 95.62 93.83 92.05 89.61 97.08 91.40 91.40 

28. M.aurantiaca 94.15 94.15 93.52 92.26 94.47 91.30 93.24 90.84 95.26 92.42 91.63 90.05 97.00 91.94 91.94 

29. M.purpureochromogenes 96.51 96.51 94.09 96.20 95.88 92.55 93.03 91.92 95.72 96.35 92.39 91.13 93.82 92.71 92.71 

30.M.mirobrigensis 94.53 94.53 94.05 93.25 93.57 91.63 93.56 91.80 94.21 94.05 92.28 89.55 93.73 90.35 90.35 

31.M.chokoriensis 93.01 93.01 92.48 93.01 93.79 94.32 97.16 94.25 93.94 93.79 92.39 90.84 92.86 92.08 92.08 

32.M.lupini 92.67 92.67 92.34 92.36 92.82 94.12 97.62 94.07 93.92 92.98 92.36 90.33 92.51 91.11 91.11 

33.M.saelicesensis 93.22 93.22 92.83 91.96 93.38 94.48 97.95 93.53 94.16 92.74 92.59 91.01 93.22 91.48 91.48 

34.M.zamorensis 93.04 93.03 93.14 92.26 93.34 93.69 98.42 93.37 94.44 93.03 92.45 91.04 92.88 91.95 91.95 

35.M.coxensis 95.27 95.27 96.18 94.16 95.74 91.96 93.22 91.80 96.37 94.64 92.74 89.91 96.53 91.17 91.17 

36.M.inositola 97.62 97.62 93.60 96.83 97.46 92.71 92.55 91.60 94.29 97.31 91.60 90.17 94.45 91.44 91.44 

37.M.citrea 94.76 94.76 93.45 93.81 94.13 93.33 93.33 93.33 97.46 93.97 94.76 91.90 94.76 93.17 93.17 

38.M.echinospora 94.29 94.29 93.76 93.82 93.98 93.03 93.03 91.76 95.56 93.98 93.19 93.19 93.98 93.50 93.50 

39.M.rosaria 94.36 94.36 93.24 93.72 94.85 91.14 92.43 91.30 95.65 94.20 93.24 90.02 94.52 92.27 92.27 

40.M.olivasterospora 93.50 93.50 94.24 93.34 93.82 92.87 93.19 93.19 96.51 93.66 93.50 91.92 94.61 93.50 93.50 

41.D.matsuzakiense 47.59 47.59 48.23 47.91 45.98 48.55 47.91 47.27 50.16 47.91 49.52 47.91 48.23 49.84 49.84 
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Çizelge 4.23 (devam). Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin rpoB gen bölgesi sekansına bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı 

farklılıkları  

 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 

1. S2901 32/646 37/646 28/646 37/646 30/646 36/645 39/620 33/621 35/624 35/619 39/647 32/616 37/633 22/631 

2. S2904 32/646 37/646 28/646 37/646 30/646 36/645 39/620 33/621 35/624 35/619 39/646 32/616 37/633 22/631 

3. S2510 36/640 40/640 30/640 39/640 34/640 38/640 42/620 35/621 37/624 24/619 38/641 35/616 41/633 37/626 

4.S3802 40/646 47/646 39/646 41/646 40/646 44/645 43/620 43/621 33/624 46/619 44/646 41/616 49/633 24/631 

5. S2911 30/646 34/646 30/646 28/646 30/646 38/645 34/620 32/621 27/624 32/619 35/646 27/616 35/633 26/631 

6. S2509 43/634 57/634 48/634 47/634 54/634 50/633 58/620 55/621 52/623 51/619 56/634 55/616 54/621 47/631 

7. S2518 37/634 42/634 40/634 47/634 45/634 37/633 44/620 47/621 48/623 45/619 42/634 41/616 42/621 44/631 

8. DS3010 52/646 55/646 49/646 53/646 58/646 51/645 59/620 56/621 56/624 53/619 56/649 56/616 58/633 51/631 

9. S4605 27/646 27/646 21/646 25/646 25/646 37/645 29/620 26/621 44/624 29/619 28/647 27/616 30/633 27/631 

10. S4803 40/646 46/646 37/646 40/646 39/646 39/645 42/620 40/621 32/624 41/619 43/646 38/616 48/633 23/631 

11. DS3003 51/646 53/646 40/646 53/646 52/646 48/645 40/620 47/621 61/624 53/619 46/649 49/616 53/633 48/631 

12. S2508B 58/646 65/646 59/646 60/646 61/646 65/645 64/620 64/621 62/624 64/619 67/647 64/616 63/633 56/631 

13.P.siamensis 27/646 19/646 25/646 22/646 0/646 40/645 24/620 17/621 41/624 24/619 22/646 18/616 19/633 39/631 

14.P.mayteni 52/646 54/646 50/646 54/646 51/646 60/645 53/620 51/621 52/624 59/619 56/646 53/616 51/633 46/631 

15. P.endophytica 52/646 54/646 50/646 54/646 51/646 60/645 53/620 51/621 52/624 59/619 56/646 53/616 51/633 46/631 

16.M.wenchangensis --- 34/646 25/646 30/646 27/646 37/645 38/620 32/621 43/624 28/619 36/646 30/616 31/633 33/631 

17.M.marina 94.74 --- 33/646 31/646 19/646 36/645 22/620 27/621 45/624 34/619 15/646 15/616 10/633 40/631 

18.M.haikouensis 96.13 94.89 --- 26/646 25/646 40/645 32/620 27/621 44/624 25/619 30/646 27/616 32/633 34/631 

19.M.equina 95.36 95.20 95.98 --- 22/646 44/645 26/620 20/621 46/624 30/619 30/646 26/616 30/633 42/631 

20. M.chaiyaphumensis 95.82 97.06 96.13 96.59 --- 40/645 24/620 17/621 41/624 24/619 22/646 18/616 19/633 39/631 

21.M.siamensis 94.26 94.42 93.80 93.18 93.80 --- 38/620 42/621 44/624 33/619 39/645 32/616 42/633 37/631 

22.M.viridifaciens 93.87 96.45 94.84 95.81 96.13 93.87 --- 23/620 46/620 33/619 21/620 17/616 25/618 43/620 

23.M.eburnea 94.85 95.65 95.65 96.78 97.26 93.24 96.29 --- 47/621 29/619 27/621 25/616 27/619 44/620 

24.M.endolithica 93.11 92.79 92.95 92.63 93.43 92.95 92.58 92.43 --- 43/619 44/624 39/616 48/622 37/622 

25.M.halophytica 95.48 94.51 95.96 95.15 96.12 94.67 94.67 95.32 93.05 --- 35/619 29/616 34/618 41/619 

26. DS3186 94.43 97.68 95.36 95.36 96.59 93.95 96.61 95.65 92.95 94.35 --- 16/616 17/633 41/631 

27.M.auratinigra 95.13 97.56 95.62 95.78 97.08 94.81 97.24 95.94 93.67 95.29 97.40 --- 18/616 38/616 

28. M.aurantiaca 95.10 98.42 94.94 95.26 97.00 93.36 95.95 95.64 92.28 94.50 97.31 97.08 --- 40/620 

29. M.purpureochromogenes 94.77 93.66 94.61 93.34 93.82 94.14 93.06 92.90 94.05 93.38 93.50 93.83 93.55 --- 

30.M.mirobrigensis 93.25 94.37 93.73 92.77 93.73 99.04 94.03 93.40 92.93 94.35 93.89 94.97 93.06 93.87 

31.M.chokoriensis 93.17 92.55 93.48 92.70 92.86 94.56 92.58 92.11 92.47 92.89 92.70 93.51 92.55 92.87 

32.M.lupini 93.14 92.67 93.76 92.82 92.51 93.76 92.42 91.79 91.67 92.57 93.14 93.34 92.42 92.98 

33.M.saelicesensis 93.85 92.74 93.85 92.90 93.22 94.31 92.90 92.43 92.30 93.21 93.22 93.83 92.91 92.55 

34.M.zamorensis 93.50 93.65 93.65 92.88 92.88 94.42 93.06 92.75 91.99 93.05 93.68 93.67 93.36 92.87 

35.M.coxensis 96.69 94.95 96.69 95.58 96.53 94.63 95.32 96.14 94.06 97.09 95.43 96.59 95.33 94.61 

36.M.inositola 94.14 93.50 94.77 93.98 94.45 93.81 93.37 93.85 94.35 93.53 93.34 94.16 93.55 96.03 

37.M.citrea 94.60 94.29 95.08 94.44 94.76 94.29 93.38 94.18 93.08 94.02 94.13 93.83 94.19 94.44 

38.M.echinospora 93.50 93.03 94.77 93.66 93.98 93.33 93.69 93.37 92.90 94.01 93.50 93.17 93.54 95.07 

39.M.rosaria 94.85 94.52 94.85 93.88 94.52 93.88 94.83 94.83 92.75 94.18 94.52 95.13 94.19 93.88 

40.M.olivasterospora 94.93 93.82 96.04 94.77 94.61 93.65 93.69 94.34 92.26 94.01 94.29 93.99 93.71 93.16 

41.D.matsuzakiense 48.55 48.23 49.20 48.87 48.23 47.59 48.23 48.55 47.59 49.20 49.20 48.87 49.20 47.91 
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Çizelge 4.23 (devam). Micromonospora cinsine ait olan 13 test izolatı ve tip türlerinin rpoB gen bölgesi sekansına bağlı % benzerlik ve nükleoit sayısı 

farklılıkları 

 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 

1. S2901 34/622 45/644 47/641 43/634 45/647 30/634 15/631 33/630 36/631 35/621 41/631 163/311 

2. S2904 34/622 45/644 47/641 43/634 45/646 30/634 15/631 33/630 36/631 35/621 41/631 163/311 

3. S2510 37/622 48/638 49/640 45/628 44/641 24/628 40/625 41/626 39/625 42/621 36/625 161/311 

4.S3802 42/622 45/644 49/641 51/634 50/646 37/634 20/631 39/630 39/631 39/621 42/631 162/311 

5. S2911 40/622 40/644 46/641 42/634 43/646 27/634 16/631 37/630 38/631 32/621 39/631 168/311 

6. S2509 52/621 36/634 37/629 35/634 40/634 51/634 46/631 42/630 44/631 55/621 45/631 160/311 

7. S2518 40/621 18/634 15/629 13/634 10/634 43/634 47/631 42/630 44/631 47/621 43/631 162/311 

8. DS3010 51/622 37/644 38/641 41/634 43/649 52/634 53/631 42/630 52/631 54/621 43/631 164/311 

9. S4605 36/622 39/644 39/641 37/634 36/647 23/634 36/631 16/630 28/631 27/621 22/631 155/311 

10. S4803 37/622 40/644 45/641 46/634 45/646 34/634 17/631 38/630 38/631 36/621 40/631 162/311 

11. DS3003 48/622 49/644 49/641 47/634 49/649 46/634 53/631 33/630 43/631 42/621 41/631 157/311 

12. S2508B 65/622 59/644 62/641 57/634 58/647 64/634 62/631 51/630 43/631 62/621 51/631 162/311 

13.P.siamensis 39/622 46/644 48/641 43/634 46/646 22/634 35/631 33/630 38/631 34/621 34/631 161/311 

14.P.mayteni 60/622 51/644 57/641 54/634 52/646 56/634 54/631 43/630 41/631 48/621 41/631 156/311 

15. P.endophytica 60/622 51/644 57/641 54/634 52/646 56/634 54/631 43/630 41/631 48/621 41/631 156/311 

16.M.wenchangensis 42/622 44/644 44/641 39/634 42/646 21/634 37/631 34/630 41/631 32/621 32/631 160/311 

17.M.marina 35/622 48/644 47/641 46/634 41/646 32/634 41/631 36/630 44/631 34/621 39/631 161/311 

18.M.haikouensis 39/622 42/644 40/641 39/634 41/646 21/634 33/631 31/630 33/631 32/621 25/631 158/311 

19.M.equina 45/622 47/644 46/641 45/634 46/646 28/634 38/631 35/630 40/631 38/621 33/631 159/311 

20. M.chaiyaphumensis 39/622 46/644 48/641 43/634 46/646 22/634 35/631 33/630 38/631 34/621 34/631 161/311 

21.M.siamensis 6/622 35/643 40/641 36/633 36/645 34/633 39/630 36/630 42/630 38/621 40/630 163/311 

22.M.viridifaciens 37/620 46/620 47/620 44/620 43/620 29/620 41/618 41/619 39/618 32/619 39/618 161/311 

23.M.eburnea 41/621 49/621 51/621 47/621 45/621 24/621 38/618 36/619 41/618 32/619 35/618 160/311 

24.M.endolithica 44/622 47/624 52/624 48/623 50/624 37/623 35/620 43/621 44/620 45/621 48/620 163/311 

25.M.halophytica 35/619 44/619 46/619 42/619 43/619 18/619 40/618 37/619 37/618 36/619 37/618 158/311 

26. DS3186 38/622 47/644 44/641 43/634 41/649 29/634 42/631 37/630 41/631 34/621 36/631 158/311 

27.M.auratinigra 31/616 40/616 41/616 38/616 39/616 21/616 36/616 38/616 42/615 30/616 37/616 159/311 

28. M.aurantiaca 43/620 47/631 48/633 44/621 42/633 29/621 40/620 36/620 40/619 36/620 39/620 158/311 

29. M.purpureochromogenes 38/620 45/631 44/627 47/631 45/631 34/631 25/629 35/629 31/629 38/621 43/629 162/311 

30.M.mirobrigensis --- 38/622 43/622 39/621 39/622 32/621 39/618 35/619 43/618 41/619 40/618 162/311 

31.M.chokoriensis 93.89 --- 14/639 12/634 16/644 46/634 43/631 42/630 46/631 46/621 43/631 158/311 

32.M.lupini 93.09 97.81 --- 15/629 13/641 46/629 47/626 46/627 45/626 51/621 46/626 161/311 

33.M.saelicesensis 93.72 98.11 97.62 --- 12/634 44/634 44/631 41/630 44/631 48/621 43/631 159/311 

34.M.zamorensis 93.73 97.52 97.97 98.11 --- 44/634 44/631 40/630 43/631 48/621 44/631 160/311 

35.M.coxensis 94.85 92.74 92.69 93.06 93.06 --- 33/631 33/630 38/631 24/621 33/631 159/311 

36.M.inositola 93.69 93.19 92.49 93.03 93.03 94.77 --- 39/629 39/630 36/620 45/631 166/311 

37.M.citrea 94.35 93.33 92.66 93.49 93.65 94.76 93.80 --- 35/629 35/621 25/629 153/311 

38.M.echinospora 93.04 92.71 92.81 93.03 93.19 93.98 93.81 94.44 --- 38/620 39/630 159/310 

39.M.rosaria 93.38 92.59 91.79 92.27 92.27 96.14 94.19 94.36 93.87 --- 35/620 163/311 

40.M.olivasterospora 93.53 93.19 92.65 93.19 93.03 94.77 92.87 96.03 93.81 94.35 --- 158/311 

41.D.matsuzakiense 47.91 49.20 48.23 48.87 48.55 48.87 46.62 50.80 48.71 47.59 49.20 --- 
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ġekil 4.28.Micromonospora cinsine ait izole edilen suĢların ve yakın iliĢkili tip türlerinin 

gyrB, rpoB ve 16S rRNA gen bölgeleri dizilerinin birleĢtirilmesine dayalı 

filogenetik dendogram. Neighbor joining algoritmasına göre çizilmiĢ ağaçta, % 

50‟nin üzerinde desteklenen dallanma noktaları için bootstrap değerleri verildi. 
 

 

Micromonospora viridifaciens DSM 43909T 
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Micromonospora chaiyaphumensis KCTC 19332T 
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Micromonospora aurantiaca DSM 43813T 

Micromonospora halophytica DSM 43171T 

Micromonospora endolithica DSM 44398T 
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4.1.8 3-amino-5-hidroksibenzoik acid (AHBA) gen bölgesinin dejenere 

primerler ile çoğaltılması 

Test izolatlarındaAHBA gen bölgesinin varlığı, PZR amplifikasyonu sonucu 

belirlendi. Elde edilen PZR ürünlerine ait jel görüntülerine göre, farklı cins üyesi 

izolatların bazılarının AHBA gen kümesini içerdiği tespit edildi (ġekil 4.29). AHBA 

gen bölgesinin varlığı 10 tane Micromonospora cinsi üyesi izolatta, 4 tane 

Streptomyces cinsi üyesi izolatta, 1‟er tanedeVerrucosispora, Nonomuraea, 

Actinopolyspora ve Microbispora cinsi üyesi izotlarda belirlendi.Test izolatlarından 

hangisinin AHBA gen bölgesini içerdiği Çizelge 4.24‟te verildi. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ġekil 4.29.Bazı izolatların AHBA gen bölgesinin PZR amplifikasyonları. Marker, Invitrogen 

100 bç DNA Ladder. 
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Çizelge 4.24.Test izolatlarının AHBAgen bölgesi PZR amlifikasyonu 

 Ġzolatlar AHBA  Ġzolatlar AHBA 

1 Micromonospora sp. S2911 - 48 Streptomyces sp. S2802 - 

2 Micromonospora sp. DS3010 - 49 Streptomyces sp. S3801 - 

3 Micromonospora sp. S4401 - 50 Streptomyces sp. S3703 - 

4 Micromonospora sp. S3806 - 51 Streptomyces sp. S2517 - 

5 Micromonospora sp. DS3005 - 52 Streptomyces sp. S3812 - 

6 Micromonospora sp. S4602 - 53 Streptomyces sp. SD308 + 

7 Micromonospora sp. DS3012 - 54 Streptomyces sp. OD307 - 

8 Micromonospora sp. S2518 + 55 Streptomyces sp. OD337 - 

9 Micromonospora sp. S2509 - 56 Streptomyces sp. S1804 - 

10 Micromonospora sp. S2903 + 57 Streptomyces sp. S4702 - 

11 Micromonospora sp. S2904 + 58 Streptomyces sp. S2406 - 

12 Micromonospora sp. S4605 - 59 Streptomyces sp. S1101 - 

13 Micromonospora sp. S3802 - 60 Streptomyces sp. S1701 - 

14 Micromonospora sp. S3815 + 61 Streptomyces sp. S1803 - 

15 Micromonospora sp. S4606 - 62 Streptomyces sp. S2801 + 

16 Micromonospora sp. S4404 - 63 Saccharomonospora sp. S1106 - 

17 Micromonospora sp. S2516 - 64 Saccharomonospora sp. S1402 - 

18 Micromonospora sp. S1602 - 65 Saccharomonospora sp. S1102 - 

19 Micromonospora sp. S3502 - 66 Saccharomonospora sp. S2705 - 

20 Micromonospora sp. DS3002 - 67 Saccharomonospora sp. DS3029 - 

21 Micromonospora sp. S3301 - 68 Saccharomonospora sp. DS3030 - 

22 Micromonospora sp. S1802 + 69 Verrucosispora sp. S2427 - 

23 Micromonospora sp. S3807 - 70 Verrucosispora sp. OD175 - 

24 Micromonospora sp. S2508B + 71 Verrucosispora sp. S1812 + 

25 Micromonospora sp. DS3003 - 72 Verrucosispora sp. S3810 - 

26 Micromonospora sp. S2901 + 73 Verrucosispora sp. S2506 - 

27 Micromonospora sp. S4803 + 74 Nocardia sp. S1503 - 

28 Micromonospora sp. S2909 - 75 Nocardia sp. S1507 - 

29 Micromonospora sp. S1510 - 76 Nocardia sp. S1508 - 

30 Micromonospora sp. S4402 + 77 Nocardia sp. S1509 - 

31 Micromonospora sp. DS3001 - 78 Nocardia sp. DS3007 - 

32 Micromonospora sp. S2905  - 79 Nonomuraea sp. S2301 + 

33 Micromonospora sp. S2510 + 80 Nonomuraea sp. S2402 - 

34 Micromonospora sp. DS3186 - 81 Nonomuraea sp. S2405 - 

35 Streptomyces hoynatensis S1412 - 82 Nonomuraea sp. S3404 - 

36 Streptomyces klenkii S2704 + 83 Nonomuraea sp. S3604 - 

37 Streptomyces sp. S1103 - 84 Actinomadura sp. S1401 - 

38 Streptomyces sp. S1108 - 85 Actinomadura sp. S1407 - 

39 Streptomyces sp. S1301  - 86 Actinomadura sp. S2422 - 

40 Streptomyces sp. S1109 - 87 Actinomadura sp. S3702 - 

41 Streptomyces sp. S4703 - 88 Actinopolymorpha sp. S2503 - 

42 Streptomyces sp. S2201 + 89 Actinopolymorpha sp. S3704 - 

43 Streptomyces sp. S4403 - 90 Actinopolymorpha sp. DS1018 + 

44 Streptomyces sp. S4601 - 91 Plantactinospora sp. S3408 - 

45 Streptomyces sp. S1601 - 92 Plantactinospora sp. S2414 - 

46 Streptomyces sp. S3501 - 93 Microbispora sp. S2404  + 

47 Streptomyces sp. S3101 -    
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4.1.9 Kemotaksonomik karakterizasyon 

Ġzolatların, ait oldukları cinslerin karakteristik kimyasal özelliklerinin belirlenmesi 

için kemotaksonomik analizleri gerçekleĢtirildi. Bu analizler diaminopimelik asit, 

Ģeker, yağ asiti profili, polar lipitve menakinon analizlerini kapsamaktadır(Çizelge 

4.30).  

4.1.9.1 Diaminopimelik asit (DAP) analizi 

Ġzolatların kendi cinsine ait hücre duvarı kemotipine uygun olup olmadığının 

belirlenmesi için yapılan DAP analizinde, tek boyutlu ince tabaka kromatografisinde 

oluĢan bantların pozisyonu standart A2pm solüsyonu ile kıyaslandığında ilgili spotlar 

belirlendi. ġekilde Streptomyces cinsine ait izolatlarınLL-A2pm içeriğinin görüldüğü 

tek boyutlu TLC kromotogramı verildi (ġekil 4.30). 

 

 

 
 

ġekil 4.30.Streptomycesizolatların A2pm izomerlerinin tek boyutlu ince tabaka 

kromatogramı. Standart : A2pm(Diaminopimelik asit) -Sigma 
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4.1.9.2 ġeker analizi 

Hücre duvarı kemotipi içerisinde ele alınan tüm hücre Ģeker profili, tek boyutlu ince 

tabaka kromatografisinde aktinomisetler için belirlenen yedi tane standart Ģekerle 

kıyaslanarak belirlendi. ġekilde görüldüğü gibi Micromonospora cinsine ait olan 

S1510 ve S2508B izolatlarının galaktoz, glikoz, arabinoz, mannoz ve ksiloz içerdiği 

belirlendi. Bu izolatlardan farklı olarak yine Micromonospora üyesi olan DS3186 

izolatının glikoz, arabinoz, mannoz ve ksiloz içerdiği S2509 izolatının ise glikoz, 

arabinoz, mannoz, ksiloz ve ramnoz içerdiği belirlendi (ġekil 4.31). 

 

ġekil 4.31. Micromonospora cinsine ait olan bazı test izolatlarının ve tip türlerinin Ģeker 

profilinin tek boyutlu ince tabaka kromatogramı.Std 1: Gal; galaktoz; Ara; 

arabinoz; Xyl; ksiloz; Std 2: Glu; glikoz; Man, mannoz; Rib, riboz; Rham, 

ramnoz. 
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4.1.9.3 Yağ asiti 

Gaz kromatografisi verilerine göre bazı test izolatların ve en yakın akraba tip 

türlerinin yağ asiti metil esteri profilleri Çizelge 4.25- 4.29‟da verildi. 

Çizelge 4.25.Yağ asiti profili Micromonospora sp. S4803 
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Çizelge 4.26.Bazı Micromonospora izolatlarının yağ asiti profilleri.1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. S3301; 6. S3807; 7. DS3002; 8. S2901; 9. 

S2903; 10. S4605; 11. S3802; 12. S2509;13. S2518; 14.S4602;15.S2911;16. S4404 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

Saturated                 

C14:0 - 0.62 - - - - - - 0.13 - - - - - - - 

C15:0 2.20 2.15 0.74 - - 0.50 0.51 0.24 0.38 - 0.26 0.29 0.74 0.40 0.33 1.29 

C16:0 1.14 3.69 0.42 0.86 1.54 1.66 2.41 0.44 0.91 0.71 0.32 0.37 0.88 2.04 0.42 0.51 

C17:0 9.50 11.20 0.68 1.22 3.12 6.45 8.40 0.32 0.52 1.57 1.98 1.48 4.78 3.35 1.50 3.24 

C18:0 1.25 2.57 - 2.33 3.41 2.47 5.29 0.27 0.73 1.13 0.90 0.87 0.64 2.22 1.45 - 

C19:0 0.82 - - - 0.42 - 0.64 - - 0.49 0.39 - - - 0.30 - 

Unsaturated                 

C16:12OH 4.41 - 2.74 - - - - 0.15 0.20 - - 0.45 - - 1.93 - 

C12:0 3OH - - - - - - - 0.17 0.32 - - - - - - - 

C15:0 3OH - 1.54 - - - - - - - - - - - - - - 

C15:1 A - - - - - - - - - - - - - 0.26 - - 

C15:1 B - - - - - - - 0.12 - - - - - - - - 

C16:1cis 9 0.37 - - 0.48 - - - 0.51 0.90 0.47 - 0.45 0.54 - - - 

C17:1cis 9 7.20 5.66 1.64 2.67 1.17 0.90 0.84 1.36 1.79 4.34 4.57 6.58 11.32 - - 0.74 

C18:1cis 9 2.53 4.05 - 2.20 1.25 - 0.38 0.40 1.32 3.16 2.68 3.17 1.61 1.06 1.88 14.81 

Branched              0.37 1.20 0.92 

iso C12:0 - - - - - - - 0.16 0.23 - - - -    

iso C13:0 - - 0.25 - - - - 0.30 0.23 - - - - - - - 

iso C14:0 1.30 3.37 0.79 1.32 - - - 4.93 5.22 - 0.35 1.19 0.79 0.35 - - 

iso C15:0 22.60 10.55 37.11 19.15 31.48 34.51 29.59 13.67 9.62 33.09 12.85 10.95 26.22 1.38 1.33 1.39 

iso C16:0 13.12 15.31 14.56 34.83 3.47 4.42 3.73 31.37 35.48 3.70 24.85 41.04 19.14 33.09 11.58 18.43 

iso C17:0 2.73 0.94 8.16 10.59 15.13 15.99 18.62 2.50 1.64 16.98 9.18 4.15 5.23 33.58 30.67 28.79 

iso C18:0 0.39 - - 1.59 - - - 0.81 0.85 - 0.57 0.73 - 10.70 4.82 2.31 

iso C15:1 F - - - - - - - 0.46 0.38 1.81 - - - 0.75 0.73 - 

iso C15:1 G 1.46 1.55 - - - - - - - - 1.65 - 0.64 - 0.70 - 

iso C16:1 F - - - - - - - - 0.16 - - - - - - - 
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Çizelge 4.26 (devam). Bazı Micromonospora izolatlarının yağ asiti profilleri.  1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. S3301; 6. S3807; 7. DS3002; 

8.S2901; 9. S2903; 10. S4605; 11. S3802; 12. S2509;13. S2518; 14.S4602;15.S2911;16. S4404 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

iso C16:1 H - - 1.48 1.98 - - - 9.48 11.21 - - 1.22 0.73 - 3.42 1.92 

iso C16:1 G 2.38 4.66 - - - - - - - 0.64 6.06 - - - - - 

iso C18:1 H - - - - - - - 0.32 0.39 - - - - - 0.87 - 

iso C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:0 3OH - - - - - - - 0.12 - - - - - - - - 

iso C17:0 2OH - 0.36 - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C13:0 - - - - - - - 0.14 0.16 - - - - - - - 

anteiso C15:0 14.44 23.36 7.17 4.95 12.13 13.53 9.46 9.17 6.70 2.63 1.45 4.19 9.06 4.51 2.67 9.46 

anteiso C17:0 9.98 5.86 10.98 6.92 19.66 16.18 18.35 5.77 4.73 11.10 5.50 8.11 9.80 3.89 5.66 5.46 

anteiso C15:1A 0.38 0.92 - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C17:1A 1.15 1.14 - - - - - - - 1.95 - - - - - - 

anteiso C17:1C - - - 0.60 1.16 - - 3.70 3.19 - 1.65 0.82 1.13 - 1.81 0.79 

C16:0 9-methyl - - 2.85 5.45 5.04 1.94 1.36 9.00 6.56 13.20 18.91 4.65 4.29 0.93 13.94 3.00 

C16:0 10-methyl - - - - - - - - - - - - - - - - 

C17:0 10-methyl - - 8.46 2.30 0.53 0.90 0.43 3.63 4.29 1.11 4.00 7.12 2.48 1.12 9.46 6.64 

C18:0 10-methyl - - 0.49 0.57 0.51 - - - 0.35 1.02 0.89 1.20 - - 1.66 - 

 



143 

Çizelge 4.27.Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin yağ asiti profilleri.1. S4606; 2. DS3010; 3. DS3012; 4. S3815; 5. S4401; 6.DS3186;7.S4803;8. 

S2510;9.DS3001;10. S4402; 11. S2905; 12. DS3005;13.M.auratinigra DSM 44815
T
; 14.M.aurantiaca DSM 43813

T
;15. M.chaiyaphumensis 

KCTC 19332
T
;16. M.coxensis DSM 45161

T
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

Saturated                 

C14:0 - - - - - - - - - - - 0.34 - - - - 

C15:0 0.60 1.05 0.77 0.56 0.50 0.60 - 4.32 0.59 1.64 - 0.63 0.73 0.50 - - 

C16:0 0.53 1.06 1.71 1.13 1.45 0.57 0.28 1.17 1.50 0.80 0.73 3.37 0.94 1.74 0.60 0.73 

C17:0 1.47 2.58 7.33 2.75 5.11 2.44 1.18 - 9.13 5.08 - 7.13 8.49 5.86 0.54 0.46 

C18:0 0.63 1.35 2.70 1.10 1.36 0.53 0.80 0.92 4.14 - 1.17 6.12 2.81 3.29 1.42 1.01 

C19:0 - - 0.51 - - - 0.11 - 0.85 - - 0.47 1.22 0.53 - - 

Unsaturated                 

C16:12OH - - - - - 0.43 - - - - 1.42 - - - 5.49 2.61 

C12:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

C18:12OH  - - - - - - - - - - - 0.37 - - - 

C15:1 A - 0.27 - - - - - - - - - - - - - - 

C15:1 B - - - - - - - - - - - - - - - - 

C16:1cis 9 - 0.75 0.92 0.68 0.63 0.42 - 1.14 - 0.77 - 0.31 - 0.77 - 0.31 

C17:1cis 9 5.86 14.34 4.81 5.16 9.80 5.89 3.55 1.84 1.95 15.63 - 2.02 0.69 3.12 0.28 1.05 

C18:1cis 9 0.77 5.25 1.87 2.50 1.74 1.28 2.19 2.02 0.58 0.78 1.36 1.87 - 1.72 0.56 1.59 

Branched                 

iso C12:0 - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C13:0 - 0.26 - - - 0.25 - - - - - 0.26 - - - - 

iso C14:0 1.37 0.43 0.37 0.98 - 0.97 0.87 0.94 0.28 1.03 - 1.39 0.54 - 1.09 0.66 

iso C15:0 13.42 24.07 25.88 15.39 29.90 31.94 10.24 - 26.51 34.34 38.01 27.26 26.51 31.14 24.99 12.50 

iso C16:0 44.25 13.81 8.19 37.75 7.58 17.44 27.90 53.18 8.75 13.71 12.61 15.19 19.86 2.91 29.28 36.95 

iso C17:0 2.52 6.28 12.67 5.42 8.96 8.29 5.93 3.40 16.09 3.99 13.79 10.19 16.14 18.26 11.79 4.58 

iso C18:0 0.62 - - 0.51 - - 0.97 2.79 0.40 - - 0.42 1.00 - 2.12 0.61 

iso C15:1 F - 0.31 - - - - - - - - - - - - - - 

iso C15:1 G - - - 0.49 0.53 - - - - - 3.23 2.04 - - - - 
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Çizelge 4.27 (devam). Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin yağ asiti profilleri.1. S4606; 2. DS3010; 3. DS3012; 4. S3815; 5. S4401; 

6.DS3186;7.S4803;8. S2510;9.DS3001;10. S4402; 11. S2905; 12. DS3005;13.M.auratinigra DSM 44815
T
; 14.M.aurantiaca DSM 

43813
T
;15. M.chaiyaphumensis KCTC 19332

T
;16. M.coxensis DSM 45161

T
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

iso C15:1 F - - - - - - - - - - - - - - - 0.28 

iso C15:1 G - - - - - 0.39 2.30 - - - - - - - - - 

iso C16:1 F - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:1 H 2.47 0.85 - 2.18 - 2.12 - 4.97 - 0.71 - - - - 0.82 2.99 

iso C16:1 G - - - - - - 9.83 - - - 2.83 0.82 - - - - 

iso C18:1 H - - - - - - - 0.65 - - - - - - - 0.68 

iso C15:0 3OH - 0.92 - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C17:0 2OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C13:0 - - - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C15:0 6.26 4.22 12.86 4.41 7.70 5.58 1.24 1.10 9.51 9.04 2.89 7.46 4.76 10.53 2.92 1.44 

anteiso C17:0 5.30 5.93 15.97 6.08 10.99 7.49 4.11 4.26 15.98 5.81 5.08 7.58 13.87 17.21 7.95 6.88 

anteiso C15:1A - - - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C17:1A - - - - - - - - - - - 0.43 - - - - 

anteiso C17:1C 0.51 0.89 0.28 0.85 1.59 1.41 1.92 0.68 - 1.11 1.41 - - - 0.35 1.73 

C16:0 9-methyl 2.86 10.29 2.16 6.43 9.56 7.49 20.39 6.14 1.75 4.63 13.20 2.36 0.74 2.08 3.98 13.92 

C16:0 10-methyl - - - - - - - - - - - - - - - - 

C17:0 10-methyl 8.25 3.55 0.59 4.39 2.60 3.31 5.75 8.97 1.70 0.95 0.61 1.44 1.33 - 3.40 4.99 

C18:0 10-methyl 0.49 0.70 - 0.78 - 0.69 0.27 - 0.28 - 0.88 0.89 - - 1.22 1.25 
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Çizelge 4.28.Bazı Micromonosporatip türlerinin yağ asiti profilleri.1.M.chokoriensis DSM 45160
T
; 2.M.coerulea DSM 43143

T
;3.M.citrea DSM 

43903
T
;4.M.eburneaNRRL-B 24761

T
;5.M.echinofusca DSM 43913

T
; 6. M.equina DSM 45644

T
; 7.M.haikouensis DSM 

45626
T
;8.M.halotolerans DSM 45598

T
;9.M.halophytica DSM 43171

T
;10.M.humi DSM 45647

T
; 11.M.krabiensis DSM 45344

T
; 12.M.lupini 

DSM 44874
T
;13.M.matsumotoense DSM 44100

T
;14.M.marina DSM 45555

T
;15.M.maritima DSM 45782

T
;16.M.mirobrigensis DSM 44830

T 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

Saturated                 

C14:0 - 0.36 - - 0.23 0.43 0.51 - - 0.25 - - 0.37 - - - 

C15:0 3.31 0.75 0.48 1.78 1.23 1.40 0.65 0.30 - 3.13 0.45 0.46 0.50 1.55 0.38 3.61 

C16:0 1.36 2.44 1.75 1.14 2.44 2.28 3.41 0.53 0.46 2.13 1.28 3.00 1.56 4.56 0.73 1.53 

C17:0 17.21 3.57 2.05 7.29 4.66 5.14 5.25 0.83 - 12.64 1.64 3.91 1.37 9.14 2.36 11.53 

C18:0 0.91 5.06 2.72 1.98 1.69 2.12 5.58 0.34 0.44 0.99 0.95 2.47 1.78 3.43 0.77 3.24 

C19:0 - 0.92 0.47 0.62 0.24 0.31 0.38 - - - - - 0.29 - 0.21 2.62 

Unsaturated                 

C16:12OH - 3.13 - - - 0.62 - 0.40 0.32 - - - - - 0.94 - 

C12:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - 0.13 

C18:12OH - - - - 0.44 - 0.45 - - 0.79 - - - - - - 

C15:1 A - - - - - - - - - - - - - - - - 

C15:1 B - - - - - - - - - - - - - - - 0.37 

C16:1cis 9 - - 0.38 - 1.66 0.78 - 0.47 0.71 0.34 0.45 0.38 0.73 2.34 0.37 - 

C17:1cis 9 2.02 0.56 2.04 6.26 6.83 3.05 1.06 3.04 1.17 2.59 1.23 2.93 8.16 9.83 3.59 4.73 

C18:1cis 9 - 0.86 9.59 1.87 3.43 1.22 0.44 0.75 3.56 - 0.62 0.87 12.72 4.83 1.30 0.78 

Branched                 

iso C12:0 - - - - - - - 0.22 - - - - - - - - 

iso C13:0 0.34 - - - 0.17 - 0.23 0.86 0.32 - 0.34 - - - 0.20 - 

iso C14:0 0.42 4.21 0.43 2.20 0.45 0.43 2.65 4.17 1.65 1.79 0.39 1.39 2.58 - - 0.67 

iso C15:0 42.23 17.61 16.60 29.47 24.32 34.41 19.76 31.31 16.32 25.98 39.51 24.41 16.51 25.08 33.38 18.62 

iso C16:0 7.32 32.61 25.16 19.10 22.02 3.33 35.90 17.90 22.54 11.32 5.84 28.30 22.78 10.04 5.31 17.54 

iso C17:0 11.53 6.28 12.04 5.33 12.09 8.89 7.63 8.28 5.20 3.54 12.38 7.22 4.23 9.26 12.74 10.33 

iso C18:0 - 1.48 1.03 - 0.46 - 1.86 0.27 - - - 0.60 0.45 - - 0.94 

iso C15:1 F - - - - - - - - 1.53 - - - - - - - 

iso C15:1 G - 0.43 - - - - - 0.39 - - - 1.28 - - - - 
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Çizelge 4.28 (devam). Bazı tip türlerinin yağ asiti profilleri.1.M.chokoriensis DSM 45160
T
; 2.M.coerulea DSM 43143

T
;3.M.citrea DSM 

43903
T
;4.M.eburneaNRRL-B 24761

T
;5.M.echinofusca DSM 43913

T
; 6. M.equina DSM 45644

T
; 7.M.haikouensis DSM 

45626
T
;8.M.halotolerans DSM 45598

T
;9.M.halophytica DSM 43171

T
;10.M.humi DSM 45647

T
; 11.M.krabiensis DSM 45344

T
; 

12.M.lupini DSM 44874
T
;13.M.matsumotoense DSM 44100

T
;14.M.marina DSM 45555

T
;15.M.maritima DSM 

45782
T
;16.M.mirobrigensis DSM 44830

T
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

iso C15:1 F - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C15:1 G - - 0.67 - - 1.71 - - - - - - - - - - 

iso C16:1 F - - - - - - - - 0.32 - - - - - - - 

iso C16:1 H - - - - 0.47 - - 1.87 2.58 - - - - - 0.26 0.38 

iso C16:1 G - 0.88 4.07 - - 0.52 - - - - - 0.83 7.50 - - - 

iso C18:1 H - - - - - - - - 0.36 - - - - - - - 

iso C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

iso C17:0 2OH - - - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C13:0 - - - - - - - 0.20 - - - - - - - - 

anteiso C15:0 7.52 4.75 2.53 9.97 4.04 10.49 5.25 6.57 2.19 22.46 15.74 10.50 4.25 7.06 5.91 4.63 

anteiso C17:0 3.20 7.29 4.31 7.12 7.15 13.20 7.53 6.24 6.54 9.76 14.89 7.74 3.14 8.63 14.73 9.88 

anteiso C15:1A - - - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C17:1A - - - - - - - - - - - - 1.26 - - - 

anteiso C17:1C - 0.32 0.58 - 0.34 1.49 - 2.02 3.03 0.41 - 0.45 - - 1.69 - 

C16:0 9-methyl 0.66 2.93 6.06 1.41 4.81 4.40 0.73 9.36 26.64 0.71 - 1.88 6.10 2.52 12.63 3.47 

C16:0 10-methyl - - - - - - - - - - 1.30 - - - - - 

C17:0 10-methyl 1.96 1.88 3.78 3.73 0.60 2.62 0.72 2.07 3.08 0.81 1.68 1.38 2.08 - 1.53 3.52 

C18:0 10-methyl - 0.82 1.88 0.74 - 0.82 - 0.31 0.68 - 0.54 - 0.37 - 0.60 0.69 
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Çizelge 4.29.Bazı Micromonospora tip türlerinin, Plantactinospora tip türlerinin ve Streptomyces izolatlarının ve tip türlerinin yağ asiti 

profilleri.1.M.narathiwatensis NRRL B 24763
T
;  2.M.olivasterospora DSM 43868

T
;  3.M.rifamycinica DSM 44983

T
; 4.M.saelicesensis DSM 

44871
T
; 5.M.tulbaghiae DSM 45489

T
;6.M.wenchangensis DSM 45709

T
; 7.M.zamorensis DSM 45600

T
; 8.P.endophytica  DSM 45387

T
; 

9.P.mayteni DSM 45238
T
; 10.P.siamensis DSM 45559

T
;11.S.hoynatensis S1412

T
; 12.S.klenkii S2704

T
; 13.S.specialis DSM 41924

T
; 14. S. 

hainanensis DSM 41900
T
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

Saturated               

C14:0 - - 0.57 - - 1.05 - - - - - - - 0.33 

C15:0 1.43 - 0.51 1.04 - 0.65 0.36 0.57 1.30 0.78 1.96 - - 3.29 

C16:0 1.37 3.24 2.93 1.50 1.73 2.95 0.73 1.26 0.96 0.65 1.62 0.45 0.71 6.82 

C17:0 4.74 1.21 1.26 3.39 1.93 0.97 2.24 4.80 12.75 3.82 0.73 0.10 - 1.91 

C18:0 1.16 3.30 2.17 1.29 2.73 1.76 0.78 3.94 1.84 0.83 - 0.06 - - 

C19:0 0.34 - - 0.44 - - - 1.10 1.09 0.66 - - - - 

Unsaturated               

C16:12OH 3.75 0.81 - 0.37 0.47 - - 2.04 1.59 0.58 - - - - 

C12:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - 

C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - 

C18:12OH  - -  - - - - - - -    

C15:1 A - - - - - - - - - - - - - - 

C15:1 B - - - - - - - - - - - - - - 

C16:1cis 9 - 1.06 1.07 0.89 - 2.80 0.76 - - - 1.00 - 1.60 6.44 

C17:1cis 9 1.38 0.79 4.02 11.48 0.56 5.75 7.48 1.15 1.70 - 0.83 - - 4.84 

C18:1cis 9 0.41 1.18 16.19 5.81 0.49 20.46 2.65 1.45 0.59 - - - - 0.89 

Branched               

iso C13:0 - - - - - - 0.31 - - - - - - - 

iso C14:0 0.78 2.41 1.58 1.03 4.25 0.79 0.25 2.75 1.71 2.13 1.09 0.30 - - 

iso C15:0 44.01 25.54 15.63 18.06 17.05 25.01 29.53 16.86 24.03 22.25 0.60 1.76 2.33 3.88 

iso C16:0 13.87 32.51 25.03 20.37 45.18 5.83 6.51 22.23 11.57 17.44 54.27 26.92 31.39 26.61 

iso C17:0 8.89 7.53 7.23 5.80 6.73 2.68 8.08 7.25 4.89 9.90 0.52 0.71 1.38 4.43 

iso C18:0 - 0.75 0.60 - 2.33 - - 2.12 0.49 0.85 0.44 - - - 

iso C15:1 F - - - - - - - - - - - - - - 

iso C15:1 G - - - - - 3.36 - - 0.93 - - - - - 
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Çizelge 4.29 (devam). Bazı Micromonospora tip türlerinin, Plantactinospora tip türlerinin ve Streptomyces izolatlarının ve tip türlerinin yağ asiti 

profilleri.1.M.narathiwatensis NRRL B 24763
T
;  2.M.olivasterospora DSM 43868

T
;  3.M.rifamycinica DSM 44983

T
; 4.M.saelicesensis 

DSM 44871
T
; 5.M.tulbaghiae DSM 45489

T
;6.M.wenchangensis DSM 45709

T
; 7.M.zamorensis DSM 45600

T
; 8.P.endophytica  DSM 

45387
T
; 9.P.mayteni DSM 45238

T
; 10.P.siamensis DSM 45559

T
;11.S.hoynatensis S1412

T
; 12.S.klenkii S2704

T
; 13.S.specialis DSM 

41924
T
; 14. S. hainanensis DSM 41900

T
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

iso C15:1 F - - - - - - - - - - - - - - 

iso C15:1 G - - 0.37 - - - - - - - - - - - 

iso C16:1 F - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:1 H - 1.76 - 1.32 0.33 - 0.42 - - - 13.57 4.81 7.89 1.24 

iso C16:1 G - - 5.16 - - 5.70 - 3.27 1.36 - - - - - 

iso C18:1 H - - - - - - - - - - 1.34 - - - 

iso C15:0 3OH - - - - - - - - - - - - - - 

iso C16:0 3OH - - - - - - - - - - 1.33 - - - 

iso C17:0 2OH - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C13:0 - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C15:0 4.08 4.04 4.22 6.10 5.05 6.44 8.36 10.69 16.98 16.47 3.11 13.25 5.34 2.11 

anteiso C17:0 5.52 6.11 3.11 7.02 6.84 1.44 12.57 16.91 14.38 20.49 11.55 43.29 30.21 20.85 

anteiso C15:1A - - - - - - - - - - - - - - 

anteiso C17:1A - - 0.80 - - 2.88 - 1.30 1.00 - - - - - 

anteiso C17:1C - 0.67 - 0.78 - - 2.31 - - - 4.75 5.58 14.34 4.91 

C16:0 9-methyl 2.84 4.07 4.67 5.40 1.71 - 13.53 - - - 0.48 0.27 2.23 4.93 

C16:0 10-methyl - - - - - 5.41 - - - 1.03 - - - - 

C17:0 10-methyl 4.36 0.92 2.16 5.03 1.29 1.03 2.15 - - 2.12 0.53 - 0.51 0.58 

C18:0 10-methyl 1.01 0.88 0.73 1.26 0.47 2.19 0.77 - - - - - - 1.90 
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4.1.9.4 Polar lipitlerin belirlenmesi 

ġekil 4.32-4.35‟de sırasıyla Streptomyces hoynatensis S1412
T
, Micromonospora sp. 

S1510, Micromonospora sp. S2508B ve Actinomadura sp. S2422 suĢlarının DSMZ 

firması tarafından gerçekleĢtirilen molibdofosforik asitle boyanmıĢ tüm lipit 

profilleri görülmektedir. ġekil 4.36‟te ise Streptomyces klenkii S2704
T
 izolatına ait 

molibdofosforik asit, molibden blue, anisaldehit, ninhidrin ve draggendorf ile 

spreylenmiĢ polar lipid profillerinin TLC görüntüsü verildi. Amino grupları ninhidrin 

ile, fosfat grupları ise molibden blue ile boyanmaktadır.  

 

ġekil 4.32.Streptomyces hoynatensis S1412
T 

izolatına ait molibdofosforik asit ile 

spreylenmiĢ polar lipid profilinin TLC görüntüsü. DPG, difosfatidilgliserol; 

PG, fosfatidilgliserol; PE, fosfatidiletanolamin; PI, fosfatidilinositol; PL1-4, 

fosfolipid; GL1, glikolipit; PGL1, fosfoglikolipit 
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ġekil 4.33.Micromonospora sp. S1510 izolatına ait molibdofosforik asit ile spreylenmiĢ 

polar lipid profilinin TLC görüntüsü. DPG, difosfatidilgliserol; PME, 

fosfatidilmetil etanolamin; PE, fosfatidiletanolamin; PI, fosfatidilinositol; PIM, 

fosfotidilinozitolmannozit 

 

 

 

ġekil 4.34.Micromonospora sp. S2508B izolatına ait molibdofosforik asit ile spreylenmiĢ 

polar lipid profilinin TLC görüntüsü. DPG, difosfatidilgliserol; PE, 

fosfatidiletanolamin; PG, fosfatidilgliserol; PI, fosfatidilinositol; PIM, 

fosfotidilinozitolmannozit 
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ġekil 4.35.Actinomadura sp. S2422 izolatına ait molibdofosforik asit ile spreylenmiĢ polar 

lipid profilinin TLC görüntüsü. DPG, difosfatidilgliserol; PG, fosfatidilgliserol; 

PI, fosfatidilinositol; PIM, fosfotidilinozitolmannozit; PL, fosfolipit. 
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ġekil 4.36.Streptomyces klenkii S2704
T
 izolatına ait molibdofosforik asit, molibden blue, anisaldehit, ninhidrin ve draggendorf ile spreylenmiĢ polar lipid 

profillerinin TLC görüntüsü. DPG, difosfatidilgliserol; PME, fosfatidilmetil etanolamin; PE, fosfatidiletanolamin; PI, fosfatidilinositol; GPL, 

glikofosfolipit; PL, fosfolipit ve GL1-2, iki bilinmeyen glikolipit. 
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4.1.9.5 Menakinonlarının belirlenmesi 

Bazı izolatların menakinonlarının belirlenmesi Almanya‟nın Leibniz Institute DSMZ 

(German Collection of Microorganisms and Cell Cultures) firması tarafından 

gerçekleĢtirildi. Menakinonların belirlenmesiliteratür olarak Collins ve diğ. (1977) ve 

Tamaoka ve diğ. (1983)‟e göre belirlendi. Bazı izolatlara ait menakinon profilleri 

ġekil 4.37- 4.41‟de verildi. 

 

 

ġekil 4.37.Streptomyces hoynatensis sp. nov. S1412
T
türünün HPLC menakinon 

kromotogramı. 
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ġekil 4.38.Streptomyces sp. S4702izolatının HPLC menakinon kromotogramı. 
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ġekil 4.39.Actinomadurasp. S2422izolatının HPLC menakinon kromotogramı. 
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ġekil 4.40.Micromonospora sp. S1510izolatının HPLC menakinon kromotogramı. 
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ġekil 4.41.Micromonospora sp. S2508Bizolatının HPLC menakinon kromotogramı. 
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Çizelge 4.30.Analizi yapılan bazı test izolatlarınınkemotaksonomik özellikleri 

 

DAP ġeker Majör Yağ Asitleri Polar Lipitler Baskın Menakinonlar
* 

Streptomyces hoynatensis S1412
T LL-A2pm 

Galaktoz, glikoz, 

ksiloz 

iso-C16:0, iso-C16:1H, 

anteiso-C17:0 

DPG, PE, PG, PI, GL, 

PGL, PL1-4 

MK-10(H8), MK-

9(H8), MK-10(H6) 

Streptomyces klenkii S2704
T LL-A2pm Glikoz, mannoz, riboz 

anteiso-C17:0, iso-

C16:0,anteiso-C15:0 

PE, PME, DPG, PI, 

GPL, PL, GL 

MK-9(H8), MK-

10(H6) 

Streptomyces sp.S4702 LL-A2pm Glikoz, riboz 
anteiso-C15:0, iso-C15:0, 

iso-C16:0 
PE, DPG, PI, PIM MK-9(H8) 

Streptomyces sp. S3812
 LL-A2pm Glikoz, riboz 

iso-C15:0,anteiso-C15:0, 

C16:0 

PE, PME, PG, DPG, 

PI, PL, GL 
MK-9(H8) 

Micromonospora sp. S1510 mezo-A2pm 

Glikoz, galaktoz, 

mannoz, ksiloz, 

arabinoz 

iso-C15:0,iso-C16:0, 

anteiso-C15:0 

PE, PME, DPG, PI, 

PIM, GL 

MK-10(H6), 

MK-10(H8), 

Micromonospora sp. S2508B mezo-A2pm 

Glikoz, galaktoz, 

mannoz, ksiloz, 

arabinoz 

C17:0, iso-C15:0,iso-

C16:0, anteiso-C15:0 

PE, DPG, PI, PIM, 

PG, GL 

MK-10(H6), 

MK 9(H6), MK-

10(H4) 

Actinomadura sp.S2422 mezo-A2pm Glikoz, riboz 
C16:0, C18 : 1ω9c, 10-

methyl-C18 : 0 

DPG, PI, PIM, PL, 

PG 

MK-9(H6), MK-9(H8) 

MK-9(H4) 

 *    Menakinon değerleri % 10‟dan büyük olanlar baskın menakinon olarak alındı.Yağ asiti değerleri 10‟dan büyük olanlar alındı. 

PE: Fosfatidiletanolamin; PME: Fosfatidilmetiletanolamin; DPG: Difosfatidilgliserol; PI: Fosfatidilinozitol; PIM: Fosfatidilinozitol mannozit;  PL: Fosfolipit;  

GL: Glikolipit; PG: Fosfatidilgliserol;GPL: Glikofosfolipit.
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4.1.10 Fenotipik karakterizasyon 

16S rRNA dizi benzerliği verileri ve filogenetik pozisyonuna göre yeni tür olma 

ihtimali yüksek olan test izolatları ve en yakın tip türleri 85 birim karakter üzerinden 

fenotipik değerlendirmeye tabi tutuldu. Test seçimleri, izolatlar arasındaki 

morfolojik, besinsel, biyokimyasal ve fizyolojik farklılıkları en iyi gösterecek Ģekilde 

yapıldı.Bazı izolatların fenotipik testlerin uygulandığı petri görüntüleri ġekil 4.42‟de 

verildi. Azot ve karbon kaynağında geliĢim testleri negatif ve pozitif kontrol petrileri 

ile mukayese edilerek belirlendi. Biyokimyasal testler yapılırken 5ml‟lik yatık 

agarlar halinde küçük deney tüpleri hazırlandı. Ġzolatların ekimi yapıldı ve ortamın 

renk değiĢimine göre pozitif ve negatif olarak değerlendirildi. Bazı izolatların ve tip 

türlerinin fenotipik özellikleri Çizelge 4.31-4.40‟da verildi.  
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NiĢasta                                        Sükroz                                     Galaktoz  

 
Ksiloz                                       D-riboz % 4 NaCI 

 
Hipoksantin                                Adenin Sistein 

 
pH:7.5                                     L-Metionin                                L-Asparajin 

ġekil 4.42.Bazı izolatların karbon, azot kaynağı ve degradasyon testleri 
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Çizelge 4.31.Bazı Micromonospora izolatlarının temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip 

türleri;1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. S3301; 6. S1802;7. S3807; 8. DS3002; 9. S2901; 10. S2903; 11. S2904; 12. S4605;13. 

S3802; 14. S290915. S2509; 16. S2518; 17. S4602; 18. S2911; 19. S4404; 20. S4606 

  % 1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Karbon Kaynakları                     

1 Adonitol - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2 L-arabinoz + + + + + + + + - + - + + + + + + + + + 

3 D-arabinoz + + + + + + + + + + + - + + + + + + + + 

4 D-sellobioz + + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

5 D-fruktoz + + + + + + + + + + - + + + + + + - + + 

6 D-sorbitol - - - - - - - - + - - - - - - - - - - - 

7 D-galaktoz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8 D-mannoz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9 D-Mannitol  - + - - - - - - + + + + - - - - + + + + 

10 Dekstrin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

11 Dekstran - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12 Ġnulin - - - - + - - - + - + - - - - - - - - + 

13 L-sorboz - - - - + - - - - - - - - - - - - - - - 

14 L-ramnoz + + + + + + + + + + + - + + + + - - + + 

15 Laktoz + + + + + + - + + + + + + + + + + + + + 

16 L-glutamat - - - - - - + - - - - - - - - - - - - - 

17 Maltoz + + + + + + - + + + + + + + + + + + + + 

18 mezo-inositol - + - - - - + - + + + - - - - - - - - - 

19 Süksinik asit (% 0.1 w/v) + + + - - + - - + + + + + + + + + + + + 

20 Sükroz (Sakkaroz) + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

21 Ksilitol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

22 Ksiloz + + + + + + + + - + + + + + + + - + + + 

23 D-riboz - - - + + - + + + + - + - - + + - - - - 



162 

Çizelge 4.31 (devam).Bazı Micromonospora izolatlarının temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. 

Ġzolatlar ve tip türleri;1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. S3301; 6. S1802;7. S3807; 8. DS3002; 9. S2901; 10. S2903; 11. 

S2904; 12. S4605;13. S3802; 14. S2909;15. S2509; 16. S2518; 17. S4602; 18. S2911; 19. S4404; 20. S4606 

  % 0,1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Azot Kaynakları                     

1 Alfa-iso-lösin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 D-fenilalanin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 Glisin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

4 L-alanin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5 L-arginin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

6 L-asparajin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

7 L-sistein - - - - - - + - + + + + + + + + + + + + 

8 L-histidin - - - - + - - + - - - - - - - - - - - - 

9 L-hidroksiprolin + + + + + + - + + + + - + + + + - - - - 

10 L-metionin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + - 

11 L- fenilalanin + + + + + + + + + + + - + + + + + + + + 

12 L-prolin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

13 L-serin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

14 L-treonin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

15 L-valin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

16 L-tyrosin + + + + + + + + + + + + - + - + + + + + 

 Degradasyon Testleri (w/v)                     

1 Adenin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2 Kazein (% 1) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

3 Hipoksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 NiĢasta (% 1) + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5 Jelatin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 Guanin (% 0.05) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 Tween 40 (% 1) + + + + + + + + - - - - + + + + + - - - 

8 Tween 80 (% 1) - - + + + - + + - - - - + - + - - - - - 

9 Ksantin(% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 Ksilan (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.32.Bazı Micromonospora izolatlarının hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. S3301; 6. 

S1802;7. S3807; 8. DS3002; 9. S2901; 10. S2903; 11. S2904; 12. S4605;13. S3802; 14. S2909;15. S2509; 16. S2518; 17. S4602; 18. S2911; 19. 

S4404; 20. S4606 

  Biyokimyasal Testler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 Aeskulin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 Arbutin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 Allantoin hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 Nitrat redüksiyonu - - - - - - - - + + + + - - + - - - - - 

5. Üre hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

 pH toleransı                     

1.  4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2.  5 - - - + - - - - + + - - - - + + - - - - 

3.  6 + - + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

4.  6.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5.  7 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

6. 7.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

7. 8 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8. 8.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9. 9 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

11. 10 + + + + + + + + + + - + + + + + + + + + 

12. 11 + + + + + + + + - - - - + + + + + - - - 

 
Sıcaklık                     

1.  4 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2.  10°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

3.  20°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4.  28 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5.  37 °C + - + + + + + + + + + + + + + + + + - - 

6.  40 °C + - + + + + + + + + + + + + + + - + + - 

7.  45 °C + - + - + + + + - - - - + + - - - - - - 

8.  50 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

9.  55 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.32 (devam). Bazı Micromonospora izolatlarının hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; .  1. S1510; 2. S2508B; 3. DS3003; 4. S3502; 5. 

S3301; 6. S1802;7. S3807; 8. DS3002; 9. S2901; 10. S2903; 11. S2904; 12. S4605;13. S3802; 14. S2909;15. S2509; 16. S2518; 17. 

S4602; 18. S2911; 19. S4404; 20. S4606 

  NaCI (% w/v) 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 1 + + + + + + + + - - - - + + + + + - + + 

3 2 + + + + + + + + - - - - + + + - + + - - 

4 3 - - + + + - + + - - - - - - + - - - - - 

5 4 - - + + + - + + - - - - - - - - - - - - 

6 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

8 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

11 10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.33.Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. 

Ġzolatlar ve tip türleri;1. DS3010; 2. DS3012; 3. S3815; 4. S4401; 5. S3806; 6. DS3005; 7. S4402; 8. S2510; 9. S1602; 10. S251611. S2905   12. 

DS3001; 13. DS3186; 14. S4803; 15.M.auratinigra DSM 44815
T
; 16. M.aurantiaca DSM 43813

T
; 17.M.chokoriensis DSM 45160

T
; 18. 

M.chaiyaphumensis KCTC 19332
T
; 19. M.coxensis DSM 45161

T
;20.M.citrea DSM 43903

T
 

 

  % 1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Karbon Kaynakları                     

1 Adonitol - - - - - - - - - - - - - - - - - + - - 

2 L-arabinoz + + + + + + + + + + + + - + + + + + + + 

3 D-arabinoz - + + + + + + + + + + + + - + + - - - + 

4 D-sellobioz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5 D-fruktoz + + + + + + + + + + + + - + + + + + + + 

6 D-sorbitol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 D-galaktoz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8 D-mannoz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9 D-Mannitol  + + + + + + + + + + + + + + + + + + - + 

10 Dekstrin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

11 Dekstran - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12 Ġnulin - - - - - + - - + - - - - + - - - - - - 

13 L-sorboz - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

14 L-ramnoz - - - - - + - - + - - - - + - - + + - - 

15 Laktoz + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

16 L-glutamat - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

17 Maltoz + + + + + + + + + + + + - + + + + + + + 

18 mezo-inositol - - - - - - - - - - - - - - - - - + - - 

19 Süksinik asit (% 0.1 w/v) + - + + + + + + + + + - - - + + + + + + 

20 Sükroz (Sakkaroz) + + + + + + + + + + + + - + + + + + + + 

21 Ksilitol - - - - - - - + - - + - + - - - - - - - 

22 Ksiloz + + + + + + + + + + + + - + + + + + + + 

23 D-riboz - + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 
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Çizelge 4.33 (devam).Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme 

kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip türleri;1. DS3010; 2. DS3012; 3. S3815; 4. S4401; 5. S3806; 6. DS3005; 7. S4402; 8. S2510; 9. S1602; 

10. S2516;11. S2905; 12. DS3001; 13. DS3186; 14. S4803; 15.M.auratinigra DSM 44815
T
; 16. M.aurantiaca DSM 43813

T
; 

17.M.chokoriensis DSM 45160
T
; 18. M.chaiyaphumensis KCTC 19332

T
; 19. M.coxensis DSM 45161

T
;20.M.citrea DSM 43903

T
 

  % 0,1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Azot Kaynakları                     

1 Alfa-iso-lösin + + + + + + + + + + + + + - + - + - + + 

2 D-fenilalanin + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + 

3 Glisin + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + 

4 L-alanin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

5 L-arginin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

6 L-asparajin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

7 L-sistein + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8 L-histidin - + - - - - + + - - - + - - - - - - - - 

9 L-hidroksiprolin - + + + - + + + - - - + + - - - - - - - 

10 L-metionin + + + + + + + + + + + + + + - + - + + + 

11 L- fenilalanin + + + + + + + + + + + + + - + - + - + + 

12 L-prolin + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + 

13 L-serin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

14 L-treonin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

15 L-valin + + + + + + + + + + + + - - + + + + + + 

16 L-tyrosin + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + 

 Degradasyon Testleri (w/v)                     

1 Adenin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2 Kazein (% 1) - - - - - - - - - - - - - - + - + - - - 

3 Hipoksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 NiĢasta (% 1) + + + + + + + + + + + + + + - + - + + + 

5 Jelatin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 Guanin (% 0.05) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 Tween 40 (% 1) - + - + + + + + + + + + - - - + - + + + 

8 Tween 80 (% 1) + + - - + - + + + + + + - - - - - - + + 

9 Ksantin(% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 Ksilan (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.34.Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri;1. DS3010; 2. DS3012; 3. S3815; 4. S4401; 5. 

S3806; 6. DS3005; 7. S4402; 8. S2510; 9. S1602; 10. S2516;11. S2905; 12. DS3001; 13. DS3186; 14. S4803; 15.M.auratinigra DSM 44815
T
; 

16. M.aurantiaca DSM 43813
T
; 17.M.chokoriensis DSM 45160

T
; 18. M.chaiyaphumensis KCTC 19332

T
; 19. M.coxensis DSM 

45161
T
;20.M.citrea DSM 43903

T
 

  Biyokimyasal Testler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 Aeskulin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 Arbutin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 Allantoin hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 Nitrat redüksiyonu - + - - - - - - - - - + + + - - - - + - 

5. Üre hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

 pH toleransı                     

6.  4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7.  5 - - - - + - - - - - + - - - + + + - - + 

8.  6 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9.  6.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

10.  7 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

6. 7.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

7. 8 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8. 8.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9. 9 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

11. 10 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

12. 11 + + - + + - - + - + + + - - + + + - + + 

 

Sıcaklık                     

10.  4 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

11.  10°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12.  20°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

13.  28 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

14.  37 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

15.  40 °C + + - - - + - - - - - + + + - - - + + - 

16.  45 °C - + - - - - - - - - - + + - - - - + + - 

17.  50 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

18.  55 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.34 (devam). Bazı Micromonospora izolatları ve tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri;1. DS3010; 2. DS3012; 3. S3815; 4. 

S4401; 5. S3806; 6. DS3005; 7. S4402; 8. S2510; 9. S1602; 10. S2516;11. S2905; 12. DS3001; 13. DS3186; 14. S4803; 

15.M.auratinigra DSM 44815
T
; 16. M.aurantiaca DSM 43813

T
; 17.M.chokoriensis DSM 45160

T
; 18. M.chaiyaphumensis KCTC 

19332
T
; 19. M.coxensis DSM 45161

T
;20.M.citrea DSM 43903

T
 

  NaCI (% w/v) 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 1 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 2 + + - - - - - - - - - + + + - - - - - - 

4 3 + + - - - - - - - - - + - - - - - - - - 

5 4 - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

8 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

11 10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

(+; pozitif, -; negatif ) 
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Çizelge 4.35.Bazı Micromonospora tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip 

türleri; 1.M.coerulea DSM 43143
T
; 2.M. eburnea NRRL B 24761

T
; 3.M. echinospora DSM 43816

T
; 4.M. echinofusca DSM 43913

T
; 

5.M.equina DSM 45644
T
; 6.M. haikouensis DSM 45626

T
; 7. M.humi DSM 45647

T
8. M. halotolerans DSM 45598

T 
; 9. M. halopyhtica DSM 

43171
T
; 10.M. inositola DSM 43819

T
; 11. M. krabiensis DSM 45344

T
; 12. M. lupini DSM 44874

T
; 13. M. matsumotoense DSM 44100

T
; 14.M. 

maritima DSM 45782
T
; 15.M. marina DSM 45555

T
; 16.M. mirobrigensis DSM 44830

T
; 17.M. narathiwatensis NRRL B 24763

T
; 18.M. 

olivasterospora DSM 43868
T
; 19.M. purpureochromogenes DSM 43821

T
; 20.M. rosaria DSM 803

T
 

  % 1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Karbon Kaynakları                     

1 Adonitol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2 L-arabinoz - + + + - + + + - + + + + + + - - + - + 

3 D-arabinoz - - - + - - - + - - + - + - - - - + - + 

4 D-sellobioz - - + + + + + + - + + + + + + - + + + + 

5 D-fruktoz - + + + - + + + - + + + + - + - + + + + 

6 D-sorbitol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 D-galaktoz - - + + - + + + - + + + + + + - - + - + 

8 D-mannoz - + - + - - - + - - + + + + - - - + - + 

9 D-Mannitol  - - + + - + + + - + + - + + + - - + - + 

10 Dekstrin - - + + + + + + + + + + + + + - + + + + 

11 Dekstran - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12 Ġnulin + - - - - - - - - - - - - - - - - + - + 

13 L-sorboz - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

14 L-ramnoz - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

15 Laktoz - + - + - - - + - - + + + - - - - + - + 

16 L-glutamat - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

17 Maltoz - - - + - - - + - - + + + + - - - + - + 

18 mezo-inositol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

19 Süksinik asit (% 0.1 w/v) - - - + - - - + - - + - + - - - - - - - 

20 Sükroz (Sakkaroz) - + + + + + + + - + + + + + - - - + - + 

21 Ksilitol - - - - - - - - - - - - - - - - - + - + 

22 Ksiloz - + + + + + + + - + + + + + + - + + + + 

23 D-riboz - - - - - - - - - - - + - - - - - - - - 
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Çizelge 4.35 (devam).Bazı Micromonospora tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. 

Ġzolatlar ve tip türleri; 1.M. coerulea DSM 43143
T
; 2.M. eburnea NRRL-B 24761

T
; 3.M. echinospora DSM 43816

T
; 4.M. echinofusca 

DSM 43913
T
; 5.M. equina DSM 45644

T
; 6.M. haikouensis DSM 45626

T
; 7. M. humi DSM 45647

T
8. M. halotolerans DSM 45598

T 
; 

9. M. halopyhtica DSM 43171
T
; 10.M. inositola DSM 43819

T
; 11. M. krabiensis DSM 45344

T
; 12. M. lupini DSM 44874

T
; 13. M. 

matsumotoense DSM 44100
T
; 14.M. maritima DSM 45782

T
; 15.M. marina DSM 45555

T
; 16.M. mirobrigensis DSM 44830

T
; 17.M. 

narathiwatensis NRRL B 24763
T
; 18.M. olivasterospora DSM 43868

T
; 19.M. purpureochromogenes DSM 43821

T
; 20.M. rosaria 

DSM 803
T
 

  % 0,1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Azot Kaynakları                     

1 Alfa-iso-lösin - - - - + - - + - - + + + + - - + + - - 

2 D-fenilalanin - - - - - - - + - - + + + - - - - + - - 

3 Glisin - + + + + + + + - + + + + + - - + + - + 

4 L-alanin - + + + + + + + - + + + + + + - + + - + 

5 L-arginin + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

6 L-asparajin - + + + + + + + - + + + + + + - + + - + 

7 L-sistein + + - - + - - + - - + + + - - - - + + + 

8 L-histidin - - - - + - - - - - + - - - - - - + - - 

9 L-hidroksiprolin - - - - - - - - - - + - - - - - - - - - 

10 L-metionin + + + + + + + - - + + - - + + + + + + + 

11 L- fenilalanin - + - - - - - + - - + + + - - - - + - + 

12 L-prolin - + + + + + + + - + + + + + - - + + - + 

13 L-serin + + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

14 L-treonin + - - - + - - + - - + + + + - - - + + - 

15 L-valin - - + + + + + + - + - + + + - - - + - - 

16 L-tyrosin - + - - + - - + - - + + + - - - - + - + 

 Degradasyon Testleri (w/v)                     

1 Adenin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

2 Kazein (% 1) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

3 Hipoksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 NiĢasta (% 1) + + + + + + + + + + + + + + + + + - + + 

5 Jelatin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 Guanin (% 0.05) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 Tween 40 (% 1) - + + + + + + + - + - + + + + - + - - + 

8 Tween 80 (% 1) - + - - + - - - - - + - - + + - + - - + 

9 Ksantin(% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 Ksilan (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.36.Bazı Micromonospora tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1.M.coerulea DSM 43143
T
; 2.M.eburnea NRRL-B 

24761
T
; 3.M.echinospora DSM 43816

T
; 4.M.echinofusca DSM 43913

T
; 5.M.equina DSM 45644

T
; 6.M.haikouensis DSM 45626

T
; 7. M.humi 

DSM 45647
T
8. M.halotolerans DSM 45598

T
; 9. M.halopyhtica DSM 43171

T
; 10.M.inositola DSM 43819

T
; 11. M.krabiensis DSM 45344

T
; 12. 

M.lupini DSM 44874
T
; 13. M.matsumotoense DSM 44100

T
; 14.M.maritima DSM 45782

T
; 15.M.marina DSM 45555

T
; 16.M.mirobrigensis 

DSM 44830
T
; 17.M.narathiwatensis NRRL-B 24763

T
; 18.M.olivasterospora DSM 43868

T
; 19.M.purpureochromogenes DSM 43821

T
; 

20.M.rosaria DSM 803
T
 

  Biyokimyasal Testler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 Aeskulin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + - + + + + + 

2 Arbutin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 Allantoin hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 Nitrat redüksiyonu - + - - - - - - + - - - - + - + + - + - 

5. Üre hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

 pH toleransı                     

11.  4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

12.  5 - + + + - + + + - + - - + - - + + + + + 

13.  6 + + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

14.  6.5 + + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

15.  7 + + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

6. 7.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

7. 8 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

8. 8.5 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

9. 9 + + + + + + + + + + + + + - + + + + + + 

11. 10 - + + + + + + + - + + + + + + + + + + + 

12. 11 - + - - - - - - - - + - - - + - + - + - 

 
Sıcaklık                     

19.  4 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

20.  10°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

21.  20°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

22.  28 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

23.  37 °C - + + + + + + + - + + - + + + + + + + + 

24.  40 °C - + + + - + + + - + + - + + - - + + + + 

25.  45 °C - + - - - - - - - - + - - + - - - - - - 

26.  50 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

27.  55 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 



172 

Çizelge 4.36 (devam).Bazı Micromonospora tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1.M.coerulea DSM 43143
T
; 2.M.eburnea 

NRRL-B 24761
T
; 3.M.echinospora DSM 43816

T
; 4.M.echinofusca DSM 43913

T
; 5.M.equina DSM 45644

T
; 6.M.haikouensis DSM 

45626
T
; 7. M.humi DSM 45647

T
;8. M.halotolerans DSM 45598

T 
; 9. M.halopyhtica DSM 43171

T
; 10.M.inositola DSM 43819

T
; 11. 

M.krabiensis DSM 45344
T
; 12. M.lupini DSM 44874

T
; 13. M.matsumotoense DSM 44100

T
; 14.M.maritima DSM 45782

T
; 

15.M.marina DSM 45555
T
; 16.M.mirobrigensis DSM 44830

T
; 17.M.narathiwatensis NRRL B 24763

T
; 18.M.olivasterospora DSM 

43868
T
; 19.M.purpureochromogenes DSM 43821

T
; 20.M.rosaria DSM 803

T
 

  NaCI (% w/v) 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 1 - + + + + - + - - + + + + + + + + + + + 

3 2 - + + + + - + - - + + - + + + + + - + - 

4 3 - + + + - - + - - - - - - + + - + - + - 

5 4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 5 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 6 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

8 7 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

11 10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

(+; pozitif, -; negatif)  
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Çizelge 4.37.Bazı Micromonospora, Plantactinospora ve Streptomycestip türlerinintemel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri degrade 

edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. M.rhizosphaerae DSM 45431
T
;2. M.rifamycinica DSM 44983

T
;3. M.saelicesensis DSM 

44871
T
; 4. M.siamensis NRRL-B 24762

T
;5. M.tulbaghiae DSM 45489

T
; 6.M.yangpuensis DSM 45577

T
; 7. M.wenchangensis DSM 45709

T
; 8. 

M.zamorensis DSM 45600
T
; 9.M. fulviviridis DSM 43906

T
; 10. M. pattaloongensis NRRL-B 24764

T
; 11.M. viridifaciens DSM 43909

T
; 12.M. 

echinaurantiaca DSM 43904
 T

; 13.M. carbonacea DSM 43815
T
; 14.P.endophytica  DSM 45387

T
; 15.P.mayteni DSM 45238

T
; 16.P.siamensis 

DSM 45559
T
; 17.S.hoynatensis S1412

T
; 18.S.klenkii S2704

T
; 19.S.specialis DSM 41924

T
; 20.S. hainanensis DSM 41900

T
 

  % 1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Karbon Kaynakları                     

1 Adonitol - - - - - - - - - - - - - - - - - + + + 

2 L-arabinoz - - + - - - + + + + - + - - - + + - - - 

3 D-arabinoz - - + - - - + - + - - + - - - + + - + + 

4 D-sellobioz - - + - - - + + + + - + - - - + + - - + 

5 D-fruktoz + - + - + - + + + + - + - - - + + - - - 

6 D-sorbitol - - - - + - + - + - - + - - - - - - + - 

7 D-galaktoz + + + - - - + - + - - + + - - + + - - - 

8 D-mannoz - - + - - - + + + + - + - - - + + - - - 

9 D-mannitol  - - - - + - + - + - - + - - - + + + - - 

10 Dekstrin - - + + + - + + + + + + + + - + + - + + 

11 Dekstran - - - - - - - - - - - - - - - + - - - - 

12 Ġnulin - - + - - - - - - - - - - - - - - - - - 

13 L-sorboz - - - - - - + - + - - - - - - - - - - - 

14 L-ramnoz - - - - + - - - - - - - - - - + + - - - 

15 Laktoz - - + - - - + - + - - + - - - + + - + - 

16 L-glutamat + - - - + - + - + - - - - - - - + - - - 

17 Maltoz - + + + - - + + + + - + - - - + + - - - 

18 mezo-inositol - - - - + - - - - - - - - - - - - - + - 

19 Süksinik asit (% 0.1 w/v) - - + - + - - + - + - - - - - + - - - - 

20 Sükroz (Sakkaroz) - - + - - - + - + - - + - - - + + + + - 

21 Ksilitol + - - - - - + - + - - - - - - - - - + - 

22 Ksiloz + - + - - - + + + + - + - - - + + - - - 

23 D-riboz - - + - + - + - + - - + - - - + + - + - 
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Çizelge 4.37 (devam).Bazı Micromonospora, Plantactinospora ve Streptomyces tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri 

degrade edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. M. rhizosphaerae DSM 45431
T
; 2. M. rifamycinica DSM 44983

T
; 3. M. 

saelicesensis DSM 44871
T
; 4. M. siamensis NRRL-B 24762

T
; 5. M. tulbaghiae DSM 45489

T
; 6.M. yangpuensis DSM 45577

T
; 7. M. 

wenchangensis DSM 45709
T
; 8. M. zamorensis DSM 45600

T
; 9.M. fulviviridis DSM 43906

T
; 10. M. pattaloongensis NRRL-B 

24764
T
; 11.M. viridifaciens DSM 43909

T
; 12.M. echinaurantiaca DSM 43904

 T
; 13.M. carbonacea DSM 43815

T
; 14.P. endophytica  

DSM 45387
T
; 15. P. mayteni DSM 45238

T
; 16.P. siamensis DSM 45559

T
; 17.S.hoynatensis S1412

T
; 18.S.klenkii S2704

T
; 19.S. 

specialis DSM 41924
T
; 20.S. hainanensis DSM 41900

T
 

  % 0,1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Azot Kaynakları                     

1 Alfa-iso-lösin + + + + + - + - + + + + - - - + + - - - 

2 D-fenilalanin + + + + - - + - + + - + - - - - + - - - 

3 Glisin - + + + - - - - + + + + - - - + + - - - 

4 L-alanin + - + + - + + - + + + + - - - + + - - - 

5 L-arginin + - + + - - - + + + + + + + + + + - + + 

6 L-asparajin - - + + - - - + + + + + + - - + + + - + 

7 L-sistein - - + + + - + + + + + + + - - + - - - - 

8 L-histidin + - - - + - - - + - - + - + - - - - - - 

9 L-hidroksiprolin + - - - - - - - - - + + - - - + + - - - 

10 L-metionin + - + + + - + + + + + + + - - + + - - - 

11 L- fenilalanin + - + + - - - - + + + + - - - - + - - - 

12 L-prolin + - + + - - - + + + + + + - - + - - - - 

13 L-serin + - + + - - - + + + + + + - - + + - - - 

14 L-treonin - - + + - - - + + + - + + - - + - - - - 

15 L-valin - - + - + - - + + - + + + - - + + - - - 

16 L-tyrosin - - + + - - - - + - + + - - - + + - + - 

 Degradasyon Testleri (w/v)                     

1 Adenin (% 0.5) - - - - - - - - + - - - - - - - - - - - 

2 Kazein (% 1) - - - - + - + - - - - - - - - - - - - - 

3 Hipoksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - + 

4 NiĢasta (% 1) - + + + + - + + - + + + + + + + - - - - 

5 Jelatin (% 0.5) - - - - + - + - - - - - - - - - - - - - 

6 Guanin (% 0.05) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 Tween 40 (% 1) + - + - + - + - + - + + - - - - + + + + 

8 Tween 80 (% 1) + - - - + - + + - + + - + - - - + + + + 

9 Ksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 Ksilan (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.38.Bazı Micromonospora, Plantactinospora ve Streptomycestip türlerininhidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1.  M.rhizosphaerae 

DSM 45431
T
;2. M.rifamycinica DSM 44983

T
; 3. M.saelicesensis DSM 44871

T
; 4. M.siamensis NRRL B 24762

T 
;5. M.tulbaghiae DSM 

45489
T
;6.M.yangpuensis DSM 45577

T
; 7. M.wenchangensis DSM 45709

T
; 8. M. zamorensis DSM 45600

T
; 9.M. fulviviridis DSM 43906

T
; 10. 

M. pattaloongensis NRRL-B 24764
T
; 11.M. viridifaciens DSM 43909

T
; 12.M. echinaurantiaca DSM 43904

T
; 13.M. carbonacea DSM 

43815
T
; 14.P.endophytica  DSM 45387

T
; 15. P.mayteni DSM 45238

T
; 16.P.siamensis DSM 45559

T
; 17.S.hoynatensis S1412

T
; 18.S.klenkii 

S2704
T
; 19.S.specialis DSM 41924

T
; 20.S. hainanensis DSM 41900

T
 

  Biyokimyasal Testler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 Aeskulin hidrolizi - - + + - + + + + + + + + + + + + + + + 

2 Arbutin hidrolizi - - + + - + - + + + + + + + + + + + + + 

3 Allantoin hidrolizi - - - - - - + - - - - - - - - - - - - - 

4 Nitrat redüksiyonu + + - - - + - - + - - - - - - - - - - - 

5. Üre hidrolizi - - - - - - - - - - - - - - - - - + - - 

 pH toleransı                     

16.  4 - - - - - - - - + - - - - - - - - - - - 

17.  5 + + - + - - + + + + - - - - - - + + - - 

18.  6 + + + + - - + + + + - + - - - + + + + + 

19.  6.5 + + + + - - + + + + + + - - - + + + + + 

20.  7 + + + + + + + + + + + + - - + + + + + + 

6. 7.5 + + + + + + + + + + + + - - + + + + + + 

7. 8 + + + + + - + + + + + + - + - + + + + + 

8. 8.5 + + + + + - + + + + + + - + - + + + + + 

9. 9 + + + + + - + + + + + + - + - + + + + + 

11. 10 - - + + - - - + + + + + + + - + + + + + 

12. 11 - - + - - - - + + + - + - - - + - - - - 

 

Sıcaklık                     

28.  4 °C - - - - + - - - - - - - - - - - - - - - 

29.  10°C - - - - + - - - - - - - - - - - - - - - 

30.  20°C - + - - + - - - - - - - - - - - - - - + 

31.  28 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

32.  37 °C + + + - + - + + + + + + - - - + + + + - 

33.  40 °C + - + - - - - + + + + + - - - - + +   

34.  45 °C - - - - - - - + + + + - - - - - + + - - 

35.  50 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

36.  55 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.38 (devam).Bazı Micromonospora, Plantactinospora ve Streptomycestip türlerininhidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1.  

M.rhizosphaerae DSM 45431
T
; 2. M.rifamycinica DSM 44983

T
; 3. M.saelicesensis DSM 44871

T
; 4. M.siamensis NRRL-B 

24762
T
;5. M.tulbaghiae DSM 45489

T
;6.M.yangpuensis DSM 45577

T
; 7. M. wenchangensis DSM 45709

T
; 8. M. zamorensis DSM 

45600
T
; 9.M. fulviviridis DSM 43906

T
; 10. M. pattaloongensis NRRL-B 24764

T
; 11.M. viridifaciens DSM 43909

T
; 12.M. 

echinaurantiaca DSM 43904
 T

; 13.M. carbonacea DSM 43815
T
; 14.P.endophytica  DSM 45387

T
; 15. P.mayteni DSM 45238

T
; 

16.P.siamensis DSM 45559
T
; 17.S.hoynatensis S1412

T
; 18.S.klenkii S2704

T
; 19.S.specialis DSM 41924

T
; 20.S. hainanensis DSM 

41900
T
 

  NaCI (% w/v) 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 1 + + + + + - + + + + + + - - - + + - + + 

3 2 + + - - + - + + + + - + - - - - + - + + 

4 3 - + - - + - + + + - - - - - - - + - - + 

5 4 - - - - + - - - + - - - - - - - + - - + 

6 5 - - - - - - - - + - - - - - - - - - - + 

7 6 - - - - - - - - + - - - - - - - - - - + 

8 7 - - - - - - - - + - - - - - - - - - - + 

9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - + 

10 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - + 

11 10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - + 

(+; pozitif, -; negatif)  
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Çizelge 4.39.Bazı Streptomyces,Actinomadura ve Nonomuraea izolatları ve tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı maddeleri 

degrade edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. S. mayteni KCTC 19383
T
; 2.S. avicenniae 41943

T 
3.S. sedi41942

T 
;4.S3812; 5.S. 

samsunensis M1463
T
; 6, S. malaysiensis DSM 41697

T
7. S4702; 8. S. marinusDSM 41968

T T
 ; 9. S. abikoensis 40831

T
 ;10. S. xishensis   DSM 

42022
T
; 11. S. ferratilisDSM 41836

T 
; 12. S. abyssalis DSM 42024

T
 13. S2422; 14. A. sputi DSM 45233

 T
 ; 15. S3604; 16. S2301; 17. 

N.coxensis DSM45129
T
; 18. N.candida DSM 45086

T
; 19N. turkmeniaca DSM 43926

T
; 20.N.rosea DSM45177

T
 

  % 1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Karbon Kaynakları                     

1 Adonitol + + + + - + + + - - - + - - + + + + + + 

2 L-arabinoz + - + + + + + - - - - + - - - - + - + - 

3 D-arabinoz - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

4 D-sellobioz - + + + + + + - + - + + + + + + + + + + 

5 D-fruktoz + + + + + + + + + - + + - - + + + + - + 

6 D-sorbitol - + - - - - + + - - - - - + - + + - + + 

7 D-galaktoz + + + + + + + + + - + + - - - - + - + + 

8 D-mannoz - + - + + + + - + - + + - - - - + - +,- - 

9 D-Mannitol  + - - + + + + - - - + + + - + - + + - + 

10 Dekstrin + + + + + + + + + - + + + + - - + - + - 

11 Dekstran - - - - - - - - - - - - - - - - - + + - 

12 Ġnulin - - - - - - + + - - - + - - + + - + + + 

13 L-sorboz - - - - - - - - + - - - - - - - - - - + 

14 L-ramnoz + + - + + + + - + - - + + + + + + + - + 

15 Laktoz + + - + + + + - + - + + - + - - + - - - 

16 L-glutamat - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

17 Maltoz + + + + + + + - + - + + - - - - + - + - 

18 mezo-inositol + - - + + + + - + - + + - - - - + + + + 

19 Süksinik asit (% 0.1 w/v) + - - + + + + - + - - + - - + - + - - - 

20 Sükroz (Sakkaroz) - + + - - - - + - - - - + - + + - + - + 

21 Ksilitol - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

22 Ksiloz + + - + + + + + + - + + - - + + + + - + 

23 D-riboz - - - + + + - - + - - + - - - - + - - - 
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Çizelge 4.39 (devam).Bazı Streptomyces, Actinomadura ve Nonomuraea izolatları ve tip türlerinin temel karbon ve azot kaynaklarındaki geliĢimi, bazı 

maddeleri degrade edebilme kabiliyetleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. S. mayteni KCTC 19383
T
; 2.S. avicenniae 41943

T 
3.S. sedi41942

T 

;4.S3812; 5.S. samsunensis M1463
T
; 6, S. malaysiensis DSM 41697

T
7. S4702; 8. S. marinusDSM 41968

T T
 ; 9. S. abikoensis 40831

T
 

;10. S. xishensis   DSM 42022
T
; 11. S. ferratilisDSM 41836

T 
; 12. S. abyssalis DSM 42024

T
13. S2422; 14. A. sputi DSM 45233

 T
 ; 15. 

S3604; 16. S2301; 17. N.coxensis DSM45129
T
; 18. N.candida DSM 45086

T
; 19N. turkmeniaca DSM 43926

T
; 20.N.rosea 

DSM45177
T 

  % 0,1 w/v 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

 Temel Azot Kaynakları                     

1 Alfa-iso-lösin - + - + + + - - + - + + - - + - + + + + 

2 D-fenilalanin + - - + + + - - + - - - - - - - + + + + 

3 Glisin + - - + + + + - + - - + - - - - + - + + 

4 L-alanin + + + + + + + - + - + + - + + + + + + + 

5 L-arginin + + + + + + + - + - + + + + + + + + + + 

6 L-asparajin + + - + + + + - + - + + - - + + + + + + 

7 L-sistein - - + + + + + - + - + + - - + + + + + + 

8 L-histidin + - + + + + - - + - + + - - - - - + - + 

9 L-hidroksiprolin - + - + + + - - + - + + - - - + + + + + 

10 L-metionin + + - + + + - - + - + + - - + + + + + + 

11 L- fenilalanin - - - - - - - - + - + - - - + + + + + + 

12 L-prolin + - + + + + - - + - + + - - + + + + + + 

13 L-serin + + + + + + + - + - + - - + + + + + + + 

14 L-treonin + - - + + + + - + - + + - - + + + + + + 

15 L-valin + + - + + + - - + - + + - - - + + + + + 

16 L-tyrosin + + + + + + - - + - + + - + + + + + + + 

 Degradasyon Testleri (w/v)                     

1 Adenin (% 0.5) - + - + + + + - + - + - - - - - - + - - 

2 Kazein (% 1) - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

3 Hipoksantin (% 0.4) - + - - - - - - + - - - - - - - + - - - 

4 NiĢasta (% 1) + - - + + + + + + + + + + + - - + - + - 

5 Jelatin (% 0.5) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

6 Guanin (% 0.05) - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

7 Tween 40 (% 1) + + + + + + + - + - - + + + - + - + + - 

8 Tween 80 (% 1) + + + + - + - - + - - - - - - - - - - - 

9 Ksantin (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 Ksilan (% 0.4) - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.40.Bazı Streptomyces, Actinomadura ve Nonomuraea izolatları ve tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri.Ġzolatlar ve tip türleri; 1. S. mayteni 

KCTC 19383
T
; 2.S. avicenniae 41943

T 
3.S. sedi41942

T 
;4.S3812; 5.S. samsunensis M1463

T
; 6. S. malaysiensis DSM 41697

T
7. S4702; 8. S. 

marinusDSM 41968
T
; 9. S. abikoensis 40831

T
;10. S. xishensis   DSM 42022

T
; 11. S. ferratilisDSM 41836

T
; 12. S. abyssalis DSM 42024

T
 13. 

S2422; 14. A. sputi DSM 45233
 T

 ; 15. S3604; 16. S2301; 17. N.coxensis DSM45129
T
; 18. N.candida DSM 45086

T
; 19N. turkmeniaca DSM 

43926
T
; 20.N.rosea DSM45177

T
 

  Biyokimyasal Testler 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 Aeskulin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 Arbutin hidrolizi + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

3 Allantoin hidrolizi - - - - - + - - - - - - - - - - - + - - 

4 Nitrat redüksiyonu - - + - + + + - - - - - + + + + + - - + 

5. Üre hidrolizi - - + - - - + + - + - - - + - - + - - - 

 pH toleransı                     

21.  4 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

22.  5 - - - + + + - - + - + - - - - - - - - - 

23.  6 + - - + + + - - + - + - + + - - - + - + 

24.  6.5 + + + + + + - - + - + - + + + + + + - + 

25.  7 + + + + + + + - + - + - + + + + + + - + 

6. 7.5 + + + + + + + - + - + + + + + + + + - + 

7. 8 + + + + + + + + + - + + + + + + + + + + 

8. 8.5 + + + + + + + + + - + + + + + + + + + + 

9. 9 + + + + + + + - + - + + + + + + + + + + 

11. 10 + + + + + + + + + - + + + + + + + + + + 

12. 11 + - - + - + + - + - - + + + + + + + - - 

 
Sıcaklık                     

37.  4 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

38.  10°C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

39.  20°C - + - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

40.  28 °C + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

41.  37 °C - + + + + + - - + - + - + + + + + + + - 

42.  40 °C -   - - + - - + - + - + + + - + + + - 

43.  45 °C - - - - - - - - + - - - - - - - + + - - 

44.  50 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

45.  55 °C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.40 (devam).Bazı Streptomyces, Actinomadura ve Nonomuraea izolatları ve tip türlerinin hidroliz ve tolerans testleri. Ġzolatlar ve tip türleri; 1. S. 

mayteni KCTC 19383
T
; 2.S. avicenniae 41943

T 
3.S. sedi41942

T 
;4. S3812; 5.S. samsunensis M1463

T
; 6, S. malaysiensis DSM 

41697
T
7. S4702; 8. S. marinusDSM 41968

T T
 ; 9. S. abikoensis 40831

T
 ;10. S. xishensis   DSM 42022

T
; 11. S. ferratilisDSM 41836

T 
; 

12. S. abyssalis DSM 42024
T
 13. S2422; 14. A. sputi DSM 45233

 T
 ; 15. S3604; 16. S2301; 17. N.coxensis DSM45129

T
; 18. 

N.candida DSM 45086
T
; 19.N. turkmeniaca DSM 43926

T
; 20.N.rosea DSM45177

T
 

  NaCI (% w/v) 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1 0 + + + + + + + + + + + + + + + + + + + + 

2 1 + - + + + + + + + - + + + + + + + + - + 

3 2 + - + + + + + + + - + + + + - + + + - + 

4 3 - - + + + - + + + - + + + + - + + + - + 

5 4 - - + + + - - - + - + + - + - - - - - - 

6 5 - - + + + - - - + - - + - - - - - - - - 

7 6 - - - + - - - - - - - - - - - - - - - - 

8 7 - - - + - - - - - - - - - - - - - - - - 

9 8 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

10 9 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

11 10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

(+; pozitif, -; negatif)  
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4.1.11 Antimikrobiyal aktivite 

16S rRNA gen dizi analizine göre yeni tür olma olasılığı olan test izolatları, baĢta 

gram pozitif (+) bakteriler ve gram negatif (-) bakteriler, maya ve filamentli fungus 

olmak üzere 26 patojen organizmanın geliĢmelerini inhibe etme kabiliyetlerine göre 

incelendi (Williams ve diğ., 1983). Ölçülen zon çapları Çizelge 4.41‟de verildi. Bazı 

petrilerde ölçülen zon çapları ġekil 4.43‟de verildi. 

 

 

(a) Bacillus subtilis NRRL-B 209                        (c) Aspergillus niger 

 

 
 

(b) Aspergillus parasiticus NRRL-465    (d) Lysteria monocytogenes-klinik izolat 

 

ġekil 4.43.Antimikrobiyal aktivite testi. (a) Bacillus subtilis NRRL-B 209; (b) 

Aspergillus parasiticus NRRL-465; (c) Aspergillus niger; (d) Lysteria 

monocytogenes-klinik izolat. 
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Çizelge 4.41.Antimikrobiyal aktivite sonuçlarına göre ölçülen zon çapları (mm). 1.Bacillus cereus NRRL-B 3711; 2.Bacillus licheniformis NRRL-B 1001; 

3.Bacillus pumilis NRRL-BD 142; 4.Bacillus subtilis NRRL-B 209;5.Bacillus subtilis NRS 744; 6. Bacillus subtilis Kuan 16D III 75;7.Listeria 

monocytogenes-medikal izolat; 8.Micrococcus luteus NRRL-B 1013;9. Staphyococcus aureus NRRL B-767; 10. Staphyococcus aureus ATCC 

29213;11.Staphyococcus aureus ATCC 25923; 12.Staphyococcus aureus ATCC 33862;13. Aspergillus niger-izolat. (1-12 Gram pozitif; 13. 

Fungus) 

Ġzolatlar 
Patojen Bakteriler 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

1. Streptomyces hoynatensis S1412
T
 18mm - - - 32mm 16mm 20mm - 36mm - - - - 

2. Streptomyces klenkii S2704
T
 36mm - - - 30mm 40mm 32mm - 84mm - - 68mm - 

3. Streptomyces sp. S4702 60mm - - 40mm 60mm 50mm 58mm 38mm 76mm 28mm - 76mm - 

4. Streptomyces sp. S3812 - 22mm - 19mm - - - - 18mm - - - - 

5. Micromonospora sp. S1510 - - - - - - - - - - - - - 

6. Micromonospora sp. S2508B - - - - - - - - - - - - - 

7. Micromonospora sp. S2901 - - - - - - - - - - - - - 

8. Micromonospora sp. S2903 - - - - - - - - - - - - - 

9. Micromonospora sp. S2904 - - - - - - - - - - - - - 

10. Micromonospora sp. S2909 - - - - - - - - - - - - - 

11. Micromonospora sp. S2509 - - - - - - - - - - - - - 

12. Micromonospora sp. S2518 - - - - - - - - - - - - - 

13. Micromonospora sp. S2911 - - - - - - 20mm - 44mm - - - 26mm 

14. Micromonospora sp. DS3186 - - - - - - - - - - - - - 

15. Micromonospora sp. DS3003 - - - - - - - - - - - - - 

16. Micromonospora sp. S4605 - 11mm - 12mm - - - - - - - - - 

17. Micromonospora sp. S4803 - - - - - - - - - - - - - 

18. Micromonospora sp. S2510 - 12mm - - - - 20mm - 9mm - - - - 

19. Micromonospora sp. S3802 - - - - - - - - - - - - - 

20. Micromonospora sp. S3815 - 14mm - 20mm - - - - - - - - - 

21. Micromonospora sp. DS3010 - 13mm - 17mm - - - - - - 16mm - - 

22. Actinomadura sp. S2422 - - - 13mm - - - - - - - - - 

23. Nonomuraea sp. S3604 - - - 21mm - - - - 17mm - - - - 

24. Nonomuraea sp. S2301 - - - 14mm - - - - - - - - - 

25. Saccharomonospora sp. DS3030 - - - - - - - - - - - - - 
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Çizelge 4.41 (devam). Antimikrobiyal aktivite sonuçlarına göre ölçülen zon çapları (mm). 14.Aspergillus flavus NRRL-1957;15.Aspergillus parasiticus 

NRRL 465;16. Candida albicans ATCC 10231;17.Candida utilis NRRL-V-900;18.Pseudomonas aeroginosa ATCC 27853; 

19.Pseudomonas aeroginosa NRRL-B 2679;20.Pseudomonas vulgaris NRRL-B 123;21.Enterobacter aerogenes NRRL B-

427;22.Enterobacter aerogenes NRRL B-3567;23.Escherichia coli ATCC 25922;24.Escherichia coli MC-4100;25.Citrobacter 

freundi NRRL-B 2643;26.Providencia stuarti. (14-17 fungus; 18-26 Gram negatif ) 

Ġzolatlar 
Patojen Bakteriler 

14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 

1. Streptomyces hoynatensis S1412
T
 - 22mm - - - - - - - - - - 14mm 

2. Streptomyces klenkii S2704
T
 - 32mm - - - - - - 74mm - - - 24mm 

3. Streptomyces sp. S4702 - 54mm - - 50mm 32mm - 40mm 78mm 56 mm - - 60mm 

4. Streptomyces sp. S3812 - - - 19mm - 20mm - 16mm - - - 22mm - 

5. Micromonospora sp. S1510 - - - - - - - - - - - - - 

6. Micromonospora sp. S2508B - - - - - - - - - - - - - 

7. Micromonospora sp. S2901 - - - - - - - - - - - - - 

8. Micromonospora sp. S2903 - - - - - - - - - - - - - 

9. Micromonospora sp. S2904 - - - - - - - - - - - - - 

10. Micromonospora sp. S2909 - - - - - - - - - - - - - 

11. Micromonospora sp. S2509 - - - - - - - - - - - - - 

12. Micromonospora sp. S2518 - - - - - - - - - - - - - 

13. Micromonospora sp. S2911 - 20mm - - - - - - 20mm - - - 12mm 

14. Micromonospora sp. DS3186 - - - - - - - - - - - - - 

15. Micromonospora sp. DS3003 - - - 16mm - - - - - - - - - 

16. Micromonospora sp. S4605 - - - - - - - - - - - - - 

17. Micromonospora sp. S4803 - - - 17mm - 15mm - - - - - - - 

18. Micromonospora sp. S2510 - - - - - 13mm - 12mm - - - - - 

19. Micromonospora sp. S3802 - - - - - 12mm - 11mm - - - - - 

20. Micromonospora sp. S3815 - - - 17mm - 12mm - 14mm - - - - - 

21. Micromonospora sp. DS3010 - - - 23mm - - - 18mm - - - 18mm - 

22. Actinomadura sp. S2422 - - - - - 9mm - 13mm - - - - - 

23. Nonomuraea sp. S3604 - - - 16mm - 16mm - 20mm - - - - - 

24. Nonomuraea sp. S2301 - - - - - - - 16mm - - - - - 

25. Saccharomonospora sp. DS3030 - - - - - - - - - - - - - 
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4.1.12 Kültürel ve morfolojik özelliklerin belirlenmesi 

4.1.12.1 Ġzolatların farklı besiyerlerindeki büyüme ve geliĢimleri 

Ġzolasyon agarlarından saflaĢtırılan ve kültüre alınan bazı izolatların on farklı 

besiyerlerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri incelenmek üzere en yakın akraba 

tip türleriyle birlikte büyüme ve geliĢmeleri sağlandı. On farklı besiyerinde 

izolatların geliĢimi, spor rengi, substrat miselyum ve çözünür pigment rengi  

özellikleri belirlendi (Çizelge 4.42-4.46). Ġzolatlardan bazılarının farklı 

besiyerlerindeki geliĢim morfolojileri ġekil 4.44-4.48‟de verildi.   

 



185 

Çizelge 4.42.Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,Streptomyces hoynatensis S1412
T
; 2, 

S2704
T
; 3, S. specialis GW41-1564

T
; 4,S. hainanensis YIM 47672

T
; 5,S. avicenniae MCCC 1A01535

T
; 6,S. sediYIM 65188

T
; 7,S. mayteni YIM 

60475
T
;8,S3812 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  
Yeast extract-Malt 

extract agar (ISP 2) 

Oatmeal agar 

(ISP 3) 

Ġnorganic salt starch agar 

(ISP 4) 

Glycerol asparagine agar 

(ISP 5) 

Pepton-yeast extract iron 

agar(ISP 6) 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Yok 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Siyah 

Siyah 

+ 

Beyaz 

Beyaz 

Yok 

+++ 

YeĢilimsi kahverengi 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

++ 

Yok 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

++ 

Yok 

Koyu kırmızı 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Pembe-beyaz 

Açık turuncu sarı 

Turuncu-sarı 

+++ 

Açık pembe 

Koyu turuncu-sarı 

Turuncu-sarı 

++ 

Pembe-beyaz 

Açık kırmızı kahverengi 

Açık turuncu-sarı 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Koyu turuncu-kırmızı 

Koyu turuncu-kırmızı 

Koyu kahverengi 

+++ 

Sarı-kahverengi 

Sarı-kahverengi 

Yok 

+++ 

YeĢil 

Gri 

Yok 

++ 

YeĢil 

Gri 

Yok 

++ 

YeĢil 

Açık sarı 

YeĢil 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Açık sarı 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Beyaz  

Koyu turuncu 

Yok 

++ 

Beyaz 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

White 

Turuncu sarı 

Yok 

+++ 

Gri-Beyaz 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

++ 

Gri 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 
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Çizelge 4.42 (devam).Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,Streptomyces hoynatensis 

S1412
T
; 2, S2704

T
; 3, S. specialis GW41-1564

T
; 4,S. hainanensis YIM 47672

T
; 5,S. avicenniae MCCC 1A01535

T
; 6,S. sediYIM 

65188
T
; 7,S. mayteni YIM 60475

T
;8,S3812 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  Tyrosine agar(ISP 7) Modified Bennett‟s agar Czapek‟s agar Nutrient agar 
 

TSA agar 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Açık turuncu 

+++ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Siyah 

Siyah 

+ 

Yok 

Koyu yeĢil kahverengi 

Yok 

++ 

Beyazımsı gri 

Koyu yeĢil kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

+++ 

Açık turuncu sarı 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi  

++ 

Gri 

Açık turuncu 

Koyu turuncu 

++ 

Yok 

Turuncu-sarı 

Koyu turuncu sarı 

++ 

Pembe-gri 

Turuncu-sarı 

Açık kahverengi 

+ 

Beyaz 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

 

GeliĢmedi 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Beyaz 

Açık turuncu sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Açık sarı turuncu 

Açık sarı turuncu 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık sarımsı kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Turuncu-sarı 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 
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Çizelge 4.43.Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,Streptomyces samsunensis M1463
T
; 

2,S. malaysiensisDSM 14697
T
; 3, S4702; 4,S. marinus DSM 41968

T
 ; 5, S2422; 6, Actinomadura sputi DSM 45233

T
; 7, S3604; 8, S2301 (+++; 

GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 
 

  
Yeast extract-Malt extract 

agar(ISP 2) 

Oatmeal agar 

(ISP 3) 

Ġnorganic salt starch agar 

(ISP 4) 

Glycerol asparagine agar 

(ISP 5) 

Pepton-yeast extract iron 

agar(ISP 6) 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Turuncu sarı 

Yok 

+++ 

Grimsi beyaz 

YeĢilimsi kahverengi 

YeĢilimsi kahverengi 

+++ 

Grimsi beyaz 

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Turuncu sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Grimsi beyaz 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+++ 

Grimsi beyaz 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢil kahverengi 

+++ 

Grimsi beyaz 

Açık kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Turuncu sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Turuncu sarı 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Açık sarı 

Koyu turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Açık turuncu-sarı 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Açık sarı 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Açık sarı 

Açık sarı 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Açık turuncu 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+++ 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Açık turuncu-sarı 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Açık pembe 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Kırmızımsı turumcu 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Kırmızımsı kahverengi 

Yok 

++ 

Beyaz 

Kırmızımsı turuncu 

Yok 

++ 

Beyaz 

Kırmızımsı turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık kırmızı-kahverengi 

Yok 
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Çizelge 4.43 (devam).Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,Streptomyces samsunensis 

M1463
T
; 2,S. malaysiensisDSM 14697

T
; 3, S4702; 4,S. marinus DSM 41968

T
 ; 5, S2422; 6, Actinomadura sputi DSM 45233

T
; 7, 

S3604; 8, S2301 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  
Tyrosine agar 

(ISP7) 
Modified Bennett‟s agar Czapek‟s agar Nutrient agar 

 

TSA 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Gri 

Açık sarımsı kahverengi 

Yok 

++ 

Yoki 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Turuncu sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Gri 

Sarımsı kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Kahverengimsi turuncu 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu- sarı 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Açık kahverengi 

Koyu kahverengi 

Açık kahverengi 

+++ 

Açık sarı 

Koyu turuncu-sarı 

Açık turuncu-sarı 

+ 

Beyaz 

Beyaz  

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Beyaz 

Koyu kahverengi 

Kahverengimsi turuncu 

++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok  

Açık turuncu-sarı 

Yok 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Kahverengimsi turuncu 

+++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Beyaz  

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Açık sarımsı pembe 

Açık kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok  

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok  

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Yok  

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Beyaz-açık penbe 

Kırmızımsı turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık kırmızı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık kırmızı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık kırmızı-turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık kırmızı 

Yok 
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Çizelge 4.44.Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1, S1510; 2, S2508B; 3, S2509; 4, 

S2518; 5, S2901;6, S2903; 7, S2904; 8, S4605 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  
Yeast extract-Malt extract 

agar(ISP 2) 

Oatmeal agar 

(ISP 3) 

Inorganic salt starch agar 

(ISP 4) 

Glycerol asparagine agar 

(ISP 5) 

Pepton-yeast extract iron 

agar(ISP 6) 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Koyu  turuncu-sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Kahverengimsi turuncu 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Açık kahverengi 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Canlı kırmızımsı  turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Canlı kırmızımsı  turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Kırmızımsı turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 
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Çizelge 4.44 (devam).  Bazı test suĢlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1, S1510; 2, S2508B; 3,S2509; 

4, S2518; 5, S2901; 6, S2903; 7, S2904; 8, S4605 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

 

  
Tyrosine agar 

(ISP 7) 
Modified Bennett‟s agar Czapek‟s agar Nutrient agar 

 

TSA 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Koyu turuncu 

Açık kırmızımsı turuncu 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Koyu  turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Koyu turuncu 

Koyu turuncu 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

 

 

GeliĢmedi 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

 

 

GeliĢmedi 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

 

 

GeliĢmedi 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 
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Çizelge 4.45.Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1, S3802; 2, S3815; 3, S4803; 4,S2911; 

5, S2510; 6, DS3003; 7, DS3010; 8,M. eburnea DSM 44814
T
 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

 

  
Yeast extract-Malt extract 

agar(ISP 2) 

Oatmeal agar 

(ISP 3) 

Inorganic salt starch agar 

(ISP 4) 

Glycerol asparagine agar 

(ISP 5) 

Pepton-yeast extract iron 

agar(ISP 6) 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Canlı kırmızımsı  turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Kırmızımsı  siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Kahverengimsi siyah 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu  turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Açık kahverengi 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık  turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı gri 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı tutuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

GeliĢmedi 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Kahverengimsi siyah 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Turuncu 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

Açık yeĢilimsi kahverengi 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 
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Çizelge 4.45 (devam).  Bazı test suĢlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1, S3802; 2, S3815; 3, S4803; 4, 

S2911; 5, S2510; 6, DS3003; 7, DS3010; 8,M. eburneaDSM 44814
T
 (+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi 

zayıf) 

  
Tyrosine agar 

(ISP 7) 
Modified Bennett‟s agar Czapek‟s agar Nutrient agar TSA 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu yeĢil kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

++ 

Yok 

Koyu kırmızı turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Kırmızımsı siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık kırmızımsı  turuncu 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu-sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

GeliĢmedi 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Koyu kırmızı turuncu 

Açık kırmızı turuncu 

+ 

Yok 

Koyu yeĢil kahverengi 

Yok 

++ 

Yok 

Koyu kırmızımsı turuncu 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

6 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Yok 

Turuncu 

Yok 

7 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi GeliĢmedi GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

8 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık sarı 

Yok 
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Çizelge 4.46.Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,M.chokoriensis DSM 45160
T
; 

2,M.equina DSM 45644
T
; 3,M.citrea DSM 43903

T
; 4, M.saelicesensis DSM 44869

T
 ; 5,M.olivasteropora ATCC 21819

T
 (+++; GeliĢimi çok iyi, 

++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  
Yeast extract-Malt extract 

agar(ISP2) 

Oatmeal agar 

(ISP3) 

Inorganic salt starch agar 

(ISP4) 

Glycerol asparagine agar 

(ISP5) 

Pepton-yeast extract iron 

agar(ISP6) 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Siyah 

Siyahımsı mavi 

+++ 

Yok 

Turuncu 

Gri 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Sarı 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Açık kırmızımsı 

kahverengi 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Siyah 

YeĢilimsi siyah 

+++ 

Yok 

Koyu kahverengi 

Yok 

+++ 

Yok 

Siyahımsı yeĢil 

Yok 

+ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu grimsi kahverengi 

Yok 

+ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Koyu grimsi kırmızı 

Yok 

+++ 

Yok 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+ 

Yok 

Açık grimsi kahverengi 

Yok 

GeliĢmedi 
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Çizelge 4.46 (devam).  Bazı test izolatlarının ve en yakın tip türlerinin on farklı besiyerindeki kültürel ve morfolojik özellikleri: 1,M.chokoriensis DSM 

45160
T
; 2,M.equina DSM 45644

T
; 3,M.citrea DSM 43903

T
; 4, M.saelicesensis DSM 44869

T
 ; 5,M.olivasteropora ATCC 21819

T
 

(+++; GeliĢimi çok iyi, ++; GeliĢimi orta düzeyde, +, GeliĢimi zayıf) 

  
Tyrosine agar 

(ISP7) 
Modified Bennett‟s agar Czapek‟s agar Nütrient agar 

 

TSA 

1 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Kahverengi 

Mavi 

++ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

2 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Krem 

Yok 

GeliĢmedi GeliĢmedi 

++ 

Yok 

Turuncu 

Yok 

3 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+++ 

Yok 

Siyahımsı yeĢil 

Yok 

+ 

Yok 

Açık kahverengi 

Yok 

++ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Kahverengimsi siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Açık turuncu-sarı 

4 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

GeliĢmedi 

+ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+++ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

+ 

Yok 

Kahverengimsi turuncu 

Yok 

++ 

Yok 

Koyu turuncu 

Yok 

5 

GeliĢimi 

Spor rengi 

Substrat miselyum rengi 

Çözünür pigment rengi 

+ 

Yok 

Koyu grimsi kırmızı 

Yok 

+++ 

Yok 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

YeĢilimsi siyah 

Yok 

+++ 

Yok 

Kırmızımsı siyah 

Yok 

++ 

Yok 

Açık turuncu 

Yok 
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S.hoynatensis S1412
T
 Bennett‟s agar         S.hoynatensis S1412

T
ISP 2 agar                 S.hoynatensis S1412

T
 Czapek‟s agar 

 

 

 

 

 

 

 

 

S. specialisDSM 41924
T
 Bennett‟s agar  S. specialisDSM 41924

T
ISP 2 agar       S. specialisDSM 41924

T
 Czapek‟s agar 

ġekil 4.44.Streptomyces hoynatensis S1412
T
ve en yakın tip türüS. specialisDSM 41924

T
‟inon farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S.hoynatensis S1412
T
 ISP3 agar                       S.hoynatensis S1412

T
 ISP4 agar S.hoynatensis S1412

T
 ISP5 agar 

 

 

 

 

 

 

 

S. specialisDSM 41924
T
 ISP3 agar S. specialisDSM 41924

T
 ISP4 agar                     S. specialisDSM 41924

T
 ISP5 agar 

ġekil 4.44 (devam).Streptomyces hoynatensis S1412
T
 ve en yakın tip türü S. specialisDSM 41924

T
‟in on farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü
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S.hoynatensis S1412
T
 ISP 6 agar S.hoynatensis S1412

T
 ISP 7 agar S.hoynatensis S1412

T
 Nütrient agar     S.hoynatensis S1412

T
 TSA agar 

 

S. specialisDSM 41924
T
 ISP 6 agar S. specialisDSM 41924

T
 ISP 7 agar  S. specialisDSM 41924

T
 Nütrient agarS. specialisDSM 41924

T
 TSA agar 

ġekil 4.44 (devam).Streptomyces hoynatensis S1412
T
 ve en yakın tip türü S. specialisDSM 41924

T
‟in on farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S.hoynatensis S1412
T
 ISP6 agar S.hoynatensis S1412

T
 ISP7 agar S.hoynatensis S1412

T
 Nütrient agar      S.hoynatensis S1412

T
 TSA agar 

 

S. specialisDSM 41924
T
 ISP6 agar S. specialisDSM 41924

T
 ISP7 agar  S. specialisDSM 41924

T
 Nütrient agar S. specialisDSM 41924

T
 TSA agar 

ġekil 4.44 (devam).Streptomyces hoynatensis S1412
T
 ve en yakın tip türü S. specialisDSM 41924

T
‟in on farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S4702 Bennett‟s agar          S4702 Czapek‟s agar      S4702 Nütrient agar        S4702 ISP 2 agar               S4702 TSA agar 

 

S4702 ISP3 agar              S4702 ISP4 agar                 S4702 ISP5 agar        S4702 ISP6 agar                   S4702 ISP7 agar  

ġekil 4.45.Streptomyces sp. S4702 izolatının on farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S1510 ISP 2 agar                         S1510 Bennett‟s agar                    S1510 Czapek‟s agar S1510 Nütrient agar                  S1510 TSA agar 

 

S1510 ISP3 agarS1510 ISP4 agar    S1510 ISP5 agar  S1510 ISP6 agar  S1510 ISP7 agar 

ġekil 4.46.Micromonospora sp. S1510 izolatının on farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S2508B ISP 2 agar                    S2508B Bennett‟s agar                    S2508B Czapek‟s agar S2508B Nütrient agar                     S2508B TSA agar 

 

S2508B ISP3 agar S2508B ISP4 agar        S2508B ISP5 agar    S2508BISP7 agar 

ġekil 4.47.Micromonospora sp. S2508B izolatının dokuz farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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S2301 ISP 2 agar       S2301 Bennett‟s agar      S2301 Czapekt‟s agar             S2301 Nütrient agar         S2301 TSA agar 

 

 
 

S2301 ISP3 agar               S2301 ISP4 agar            S2301 ISP5 agar             S2301 ISP6 agar          S2301 ISP7 agar 

 

ġekil 4.48.Nonomuraea sp. S2301 izolatının dokuz farklı besiyerindeki morfolojik görüntüsü 
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4.1.12.2 Taramalı elektron mikroskobisi (SEM) ile spor morfolojisi 

16S rRNA gen dizi analizine göre yeni tür olma potansiyeli daha fazla olan test 

izolatlarının aerial miselyum morfolojileri taramalı elektron mikroskobu ile 

belirlendi (ġekil 4.49-4.51). 

 

Actinomadura sp. S2422            Nonomuraea sp. S3604 

 
ġekil 4.49.Bazı izolatların spor morfolojilerinin belirlendiği SEM görüntüleri 
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.  

 

ġekil 4.50.Bazı izolatların spor morfolojilerinin belirlendiği SEM görüntüleri

Streptomyces hoynatensis S1412
T
 Streptomycesklenkii S2704

T
 Streptomyces sp. S4702   

Streptomyces sp. S3812 Micromonospora sp. S2901 Saccharomonosporaamisosensis DS3030
T
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Micromonospora sp. S2903                        Micromonospora sp. S2508B Micromonospora sp. S2509  

 

Micromonospora sp. S4605       Micromonospora sp. DS3003 Micromonospora sp. S1510 

 

ġekil 4.51.Bazı izolatların spor morfolojilerinin belirlendiği SEM görüntüleri 



206 

4.2. TartıĢma 

Son yıllarda yapılan çalıĢmalar ile denizlere özgü aktinomisetlerin çok farklı deniz 

ekosistemlerinde geniĢ bir dağılım gösterdiği keĢfedilmiĢtir (Lam, 2006). Hem kültür 

edilebilir hem de kültürü edilemeyen bakteriler ile ilgili yapılan çalıĢmalar, deniz dip 

sedimentinden mercan kayalıklarına, omurgasızlardan bitkilere kadar okyanusların 

her yerinde denizlere özgü aktinomisetlerin bulunabileceğini göstermiĢtir. Deniz 

aktinomisetleri olan Dietzia maris, Rhodococcus erytropolis ve Kocuria erythromyxa 

Hokkaido‟nun 1225 m derinliğinden alınan sedimentlerden izole edilmiĢtir (Inagaki 

ve diğ., 2003).  

GeliĢim için deniz suyuna ihtiyaç duyan Salinospora (Mincer ve diğ., 2002; 

Jensen ve diğ., 2004; Maldonado ve diğ., 2005) ve Marimomyces (Jensen ve diğ., 

2004) cinsleri denizel habitatlardan izole edilmiĢtir. GeliĢimi için tuza gereksinim 

duyan Aeromicrobium marinum (Bruns ve diğ., 2003) denizel habitatlardan izole 

edilen Actinobacteria üyeleri arasındadır. Son zamanlarda tanımlanan, % 10‟luk tuzu 

tolere edebildiği halde geliĢimi için tuza ihtiyaç duymayan Salinibacterium yine 

denizel habitatlardan izole edilmiĢ bir cinstir (Han ve diğ., 2003). 

Actinobacteria üyeleri olan Aureobacterium testaceum ve Dietzia maris 

dünyanın en derin okyanus çukuru olan Mariana‟dan (Büyük Okyanus‟ta, 

GuamAdası‟nın güney batısında, Japonya ve Endonezya arasında) ilk kez JAMSTEC 

grubu tarafından izole edilmiĢtir (Takami ve diğ., 1997).  

Yeni Actinobacteria üyeleri olan Rhopaloeides odorabile, Pseudoceratina 

clavata ve Candidaspongia flabellate Avusturalya‟nın Büyük Mercan Kayalıkları 

(Great Barrier Reef) süngerlerinden, Aplysina aerophoba ve Theonella swinhoei 

türleri ise Akdeniz süngerlerinden izole edilmiĢtir (Kim ve diğ., 2005; Burja ve Hill, 

2001; Hentschel ve diğ., 2002; Webster ve diğ., 2001). 

Maldonado ve diğ. 2009‟da yaptığı bir çalıĢmada Kolifornia (290-317 m) ve 

Meksika körfezlerinin (271-302 m) farklı derinliklerden elde ettiği sedimentlerden on 

yedi farklı seçici izolasyon besiyeri kullanarak toplam 300 aktinomiset üyesi izolat 

izole etmiĢlerdir. 16S rRNA gen dizi analizleri sonucunda bu izolatların 

Actinomadura, Dietzia, Gordonia, Micromonospora, Nonomuraea, Rhodococcus, 

Saccharomonospora, Saccharopolyspora, Salinispora, Streptomyces, Solwaraspora 

ve Verrucosispora cinslerinin üyesi olduğunu belirlemiĢlerdir. Önceki yapılan 

http://tr.wikipedia.org/wiki/B%C3%BCy%C3%BCk_Okyanus
http://tr.wikipedia.org/wiki/Guam
http://tr.wikipedia.org/wiki/Japonya
http://tr.wikipedia.org/wiki/Endonezya
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çalıĢmalar deniz sedimentlerinde Micromonospora, Streptomyces ve Rhodococcus 

cinsi üyelerinin izolasyonu ile sınırlandırılmıĢtır. Bu çalıĢma deniz habitatlarının 

sadece bu üç Actinobacteria cinsleriyle sınırlı olmadığının bir kanıtı olmuĢtur. 

Bu çalıĢmada Karadeniz dip sedimentinin Actinobacteria biyoçeĢitliliğinin 

belirlenmesi amaçlanmıĢ ve izolasyon için seçici besiyerleri olarak bazal‟s mineral 

salts, M3, niĢasta-kazein, non-sporulating, SM1, SM2, SM3 ve rafinoz-histidin agar 

olmak üzere toplam sekiz besiyeri kullanılmıĢtır. SM3 besiyerinin saf sulu, deniz 

sulu ve deniz tuzlu olmak üzere üç farklı kombinasyonu kullanılmıĢtır. Genel olarak 

deniz suyunun % 3,5 tuz içerdiği (35g/1,000 ml; Instant Ocean, USA) kabul 

edildiğinden bu çalıĢmada deniz tuzlu besiyerlerinin tuz içeriği % 3,5 olarak 

hazırlanmıĢtır (Maldonado ve diğ., 2009). Besiyerlerinde kullanılan antibiyotikler ve 

konsantrasyonları Çizelge 3.3‟te belirtilmiĢtir.  

Bu çalıĢma için Karadeniz‟in dört farklı derinliğinden (Ordu ili Melet 

ırmağının denize döküldüğü açıklıktan baĢlanarak 12 m, 45 m ve 80 m derinlikten; 

Samsun ilinde Mert ırmağının denize döküldüğü açıklıktan baĢlanarak 42 m 

derinlikten) alınan sediment örnekleri aseptik Ģartlarda laboratuvara getirildi, seçici 

izolasyon besiyerlerine dilüsyon plak yöntemiyle, ekimleri herbir dilüsyon için üçer 

plak olacak Ģekilde gerçekleĢtirildi, petriler 28 ºC‟de 30 gün inkübasyona bırakıldı.  

Ġzolasyon petrilerinde geliĢen kolonilerin tamamı yeniden bazal ortamlara 

transfer edilerek saflaĢtırıldı, numaralandırıldı ve % 25‟lik gliserol çözeltisi içerisine 

stoklandı. Stoklanan 133 izolattan 40‟ı aktifleĢmediği için aktifleĢen 93 izolat test 

organizması olarak bu tez kapsamında çalıĢıldı. 

Stoklanan 93 izolattan 81‟i Ordu ilinden (23 tanesi 12 m derinlikten, 41 tanesi 

45 m derinlikten ve 17 tanesi de 80 m derinlikten) ve geriye kalan 12 izolat ise 

Samsun ilinden alınan sedimentlerden elde edildi. Ordu ilinden alınan sedimentler 

izole edilen koloni sayısı bakımından karĢılaĢtırdığımızda 80 m derinlikte daha az 

koloni elde edildiği görülmektedir. Bu durum Karadeniz‟in 100 m derinlikten 

itibaren anoksijenik özellik göstermesi dolayısı ile 80 m‟de nisbeten daha düĢük 

düzeyde oksijen varlığına bağlanabilir. Ordu ile Samsun ili karĢılaĢtırıldığında Ordu 

ilinde 45 m derinlikten 41 organizma, Samsun ili 42 m derinliğinden ise 12 tane 

organizma izole edilmiĢtir. Bu farklılığın nedenleri arasında Samsun ilinde 

balıkçılıkta dip trol ile avlanmaya izin verilirken Ordu ilinde buna izin verilmemesi 

gösterilebilir. Ayrıca Mert ırmağının Ģehirsel ve sanayi atıklarıyla yoğun bir Ģekilde 
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kirletilmesi de neden olarak gösterilebilir. Ayrıca bunların yanında akım, ıĢık Ģiddeti, 

besin içeriği gibi farklılıklarda etken olarak verilebilir. 

Stoklanan 93 izolatın 54 tanesi SM3 agardan, 13 tanesi niĢasta-kazein agardan, 

9 tanesi non-sporulating agardan, 7 tanesi bazal‟s mineral salts agardan, 6 tanesi 

SM1 agardan, 3 tanesi rafinoz-histidin agardan ve 1 tanesi M3 agardan izole 

edilmiĢtir. SM3 agardan izole edilen 54 izolatın 32 tanesi saf su ile hazırlanmıĢ 

besiyerinden, 15 tanesi deniz tuzu ilave edilmiĢ besiyerinden ve 7 taneside deniz 

suyu ile hazırlanmıĢ besiyerinden izole edildi. Deniz dip sedimenti çalıĢmalarında 

SM3 agarın sayısal olarak çok verimli olmasına rağmen SM2 seçici besiyerinde 

geliĢen organizma belirlenememiĢtir. 

16S rRNA geni, iĢlevsel olarak stabil, yüksek oranda korunmuĢ ve horizontal 

gen transferinden uzak olduğu için taksonomik çalıĢmalar için etkili bir moleküler 

iĢaretleyici olarak kullanılmaktadır. Arke ve bakterilerde gözlemlenen 16S rRNA 

gen sekansı varyasyonu, prokaryotların sınıflandırılması için omurga olarak 

kullanılmaktadır. Bu nedenle, 16S rRNA geninin filogenetik analizi çeĢitli 

taksonomik düzeylerde bakteriyel izolatların sınıflandırılmasına yardımcı olması 

açısından uygun bir yöntem olarak kabul edilmektedir (Ramasamy ve diğ., 2014).  

Ġzolasyon sonucunda stoklanan 93 izolatın genomik DNA izolasyonu, 

Guanidin thiosiyanat DNA izolasyon metodu ve DNA izolasyon kiti (Norgen, USA 

ve CANADA) ile, 16S rRNA gen bölgesi PZR amplifikasyonları ise 1525r ve 27f 

evrensel primerleri ile yapıldı. 16S rRNA gen bölgesi sekans analizleri ise çakıĢan 

(örtüĢen) bölgelere sahip altı primer ile G. Kore‟de Macrogen firmasında 

gerçekleĢtirildi. 16S rRNA gen dizi analiz sonuçlarına göre 93 izolat 10 farklı 

aktinobakteriyal cins içerisinde dağılım göstermiĢtir. Bunlardan 34 izolat 

Micromonospora, 28 izolat Streptomyces, 6 izolat Saccharomonospora, 5 izolat 

Verrucosispora, 5 izolat Nocardia, 5 izolat Nonomuraea, 4 izolat Actinomadura, 3 

izolat Actinopolymorpha, 2 izolat Plantactinospora ve 1 izolat da Microbispora cinsi 

üyesidir.  

Prokaryotik tür tanımına göre, bir izolatın yeni bir tür olması için % 3 ve üzeri 

16S rRNA gen bölgesi nükleotit farklılığına sahip olması ya da % 70‟in altında 

DNA-DNA homoloji değeri vermesi, bunu belirli derecede fenotipik farklılıklar ile 

desteklemesi gerekmektedir (Vandamme ve diğ., 1996; Coenye ve diğ., 2005). 

 



209 

Micromonospora cinsi üyesi otuz dört izolattan 21 tanesinin SM3, 6 tanesi 

SM1, 5 tanesi niĢasta-kazein, 1 tanesi non-sporulating ve 1 tanesi de rafinoz-histidin 

agardan izole edildi. Kültürü yapılan Micromonospora cinsi üyelerinin % 62‟sinin 

SM3 seçici besiyerinden izole edilmiĢ olması özellikle tatlı ve tuzlu su 

sedimentlerinden, literatürlerde önerilen diğer seçici besiyerleri ile birlikte 

Micromonospora cinsi üyelerinin izolasyonunda seçici besiyeri olarak kullanılabilir.  

Micromonospora cinsinin üyeleri yaygın olarak nötral ve alkalin topraklardan 

izole edilmiĢtir (Jensen, 1930; 1932). Ancak Micromonospora cinsinin deniz ve tatlı 

su habitatları gibi akuatik ekosistemlerde baskın olduğu görülmektedir. 

Streptomycetes ve nocardioformların yanında Micromonospora cinsi üyeleri 

Ġngiltere‟de Blelham Tarn‟ın dip sedimentinde baskın actinomycetes olarak 

belirlenmiĢtir (Willoughby, 1969). Bu baskınlık Ġngiltere‟nin diğer göllerindeki daha 

derin dip sedimentlerindeki çalıĢmalarla da gösterilmiĢtir (Johnston ve Cross, 1976). 

Micromonospora cinsine ait toplam otuz dört izolatın Micromonospora tip 

türlerinin dahil edilmediği 16S rRNA gen bölgesi filogenetik analizleri sonuçlarına 

göre 6‟sı çok üyeli (2-4 izolat) 18‟i de tek üyeli olmak üzere toplam 24 hatta ayrıldığı 

görülmektedir (ġekil 4.6). Bunlardan kendi aralarında % 100 16S rRNA gen bölgesi 

nükleotit dizi benzerliği olan S3807, DS3002, S1802 ve S3301 izolatları, 

Micromonospora tulbaghiae TVU1
T
 tip türüne % 100 16S rRNA gen bölgesi 

nükleotit benzerliği gösterdiğinden Micromonospora tulbaghiae olarak 

tanımlanmıĢtır. 

16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizisine dayalı filogenetik analizlere göre en 

yakın akrabasından en yüksek nükleotit farklılığına (1375‟te 24 nt farklılık) sahip 

olan S1510 izolatı, M. equina Y22
T
 tip türüne % 98,25, M. spongicola S3-1

T
 tip 

türüne % 98,01 (1455‟te 29 nt farklılık) ve M. eburnea LK2-10
T
‟ya da % 97,86 

nükleotit benzerliği (1451‟de 31 nt farklılığı) göstermektedir(Çizelge 4.7-4.8). 

Micromonospora sp. S1510 izolatı tüm hücre hidrolizatında arabinoz, galaktoz, 

glikoz, ksiloz ve mannoz içermektedir. Ġzolatın baskın menakinonu % 57 oranında 

MK-10(H6)‟dır (ġekil 4.40) ve polar lipit profili difosfatidilgliserol (DPG), 

fosfatidilinozitol (PI), fosfatidilmetinetanolamin (PME), fosfatidiletanolamin (PE), 

fosfatidilinozitol mannozit (PIM) ve bir glikolipit (GL) olarak belirlenmiĢtir (Çizelge 

4.33). Ġzolatın majör yağ asitleri ise iso-C15:0, iso-C16:0 ve anteiso-C15:0 dir (Çizelge 

4.26-4.28).Micromonospora sp. S1510 izolatının filogenetik dendogramdaki en 

yakın akraba Micromonospora tip türü olan M. equina DSM 45644
T
 ile farklı karbon 
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ve azot kaynaklarını kullanma gibi bir çok fenotipik farklılıkları bulunmaktadır 

(Çizelge 4.31-4.40). Micromonospora sp. S1510 izolatı 16S rRNA gen bölgesi 

temelli filogenetik analizlere göre oluĢturulan filogenetik dendogramda 

Plantactinospora cinsi üyeleriyle bir arada kümelenmiĢtir (ġekil 4.7-4.9). Ġzolatın ve 

ilgili tip türlerinin gyrB ve rpoB gen bölgesi dizi analizleri yapıldıktan sonra en 

yakın filogenetik komĢuları belirlenerek DNA-DNA hibridizasyonlarının 

tamamlanması ve yeni bir tür olarak literatüre kazandırılması planlanmaktadır.  

Ribozomal RNA genleri, üniversal ve fonksiyonel olarak yüksek derecede 

korunmuĢ yapıya sahip olduğu için filogenetik çalıĢmalarda en iyi sonuç veren hedef 

yapılardandır (Woose, 1987). Modern mikrobiyal taksonomide filogenetik iliĢkileri 

belirlemede en çok tercih edilen 16S ve 23S rRNA gen dizilerinin dıĢında tür içi sıkı 

iliĢkileri çözümleme de Ad Hoc komite tarafından önerilen diğer protein kodlayan 

gen bölgelerinin de (en az üç ya da dört gen bölgesininde (rpoB, recA, rpoDve gyrB) 

analizlerinin yapılması gerekmektedir (Coenye ve LiPuma, 2002; Stackebrandt ve 

diğ., 2002; McTargat ve diğ., 2010). 

Koch ve diğ. (1996b) tarafından yapılan 16S rRNA gen dizi analizleri 

göstermiĢtir ki Micromonospora suĢları „„filogenetik olarak birbirine çok yakın‟‟ bir 

cinstir ve yayınlanmıĢ isimleriyle türlerin taksonomik statüleri doğrulanmıĢ olmasına 

rağmen asıl problem suĢların bazılarının alt tür olarak kabul edilmesindedir ve bu 

problemi çözmek için çok sayıda DNA-DNA hibridizasyon (DDH) deneylerine 

ihtiyaç duyulmaktadır. Kasai ve diğ. (2000), Micromonospora suĢları arasındaki 

intragenerik iliĢkiyi değerlendirmek amacı ile 15 tanımlanmıĢ Micromonospora 

türünün ve dört alt türün gyrB gen dizi analizlerini gerçekleĢtirmiĢlerdir. Bu çalıĢma 

da gyrB genine göre oluĢan filogenetik gruplar 16S rRNA genine göre oldukça 

farklılaĢmıĢtır. Çok sayıda DNA-DNA hibridizasyon (DDH) deneyinin 

gerçekleĢtirilmesi, cins içindeki 16S rRNA genlerine nazaran gyrB tabanlı 

filogenetik analizlerin, filogeninin daha doğru bir Ģekilde ifadesini sağlamakta 

olduğunu göstermiĢtir. Bu çalıĢma suĢların yeniden sınıflandırılmasıyla 

sonuçlanmıĢtır. On beĢ tanımlanmıĢ tür ve dört alt tür revize edilerek on dörde 

indirilmiĢtir (Kasai ve diğ., 2000). 

Micromonospora izolatları arasından 16S rRNA gen dizi analizine göre en 

yakın filogenetik akrabası ile en fazla nükleotit farkı bulunan (8-20 nt), yeni bir 

takson olma olasılığı yüksek olan 13 izolatın yaklaĢık 1150 bç‟lik gyrB ve 750 bç‟lik 

rpoB gen bölgesi PZR amplifikasyonları gerçekleĢtirilerek nükleotit dizileri 
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Genbank‟a depozit edildi. NCBI/Genbank gibi veritabanlarında gyrB ve rpoB gen 

bölgesi nükleotit dizileri bulunmayan akraba tip türlerinin de gyrB ve rpoB gen 

bölgesi nükleotit dizi analizleri gerçekleĢtirilerek genbank‟a (NCBI=National Center 

for Biotechnology Information, US) depozit iĢlemleri gerçekleĢtirilmiĢtir.  

16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi temelli filogenetik analize göre S2508B 

izolatı M. eburnea LK2-10
T 

tip türüne % 98,83 (1351‟de 17 nt farklılık) M. 

spongicola S3-1
T
 tip türüne % 98,76 (1455‟de 18 nt) ve Plantactinospora mayteni 

YIM 61359
T
‟ye % 98,46 (1427‟de 22 nt) nükleotit benzerliği göstermektedir. Ancak 

S2508B izolatı filogenetik dendogramda 16S rRNA gen bölgesi bakımından en 

yüksek benzerliğe sahip olduğu ilk iki sıradaki M. eburnea ve M. spongicola ile 

konumlanmak yerine günümüzde sadece üç türü bulunan Plantactinospora cinsinin 

üyeleriyle küme oluĢturmaktadır (ġekil 4.25).  

Benzer Ģekilde, izolat S2508B‟nin gyrB gen bölgesi M. eburnea LK2-10
T
 ve P. 

endophytica YIM 68255
T
‟ningyrB gen bölgeleri ile karĢılaĢtırıldığında S2508Bve M. 

eburnea LK2-10
T
 arasında % 89,80 nt benzerliği (1078‟de 110 nt farklılık), 

S2508Bve P. endophytica YIM 68255
T 

arasında % 88,75 nt benzerliği (1120‟de 126 

nt farklılık) sahip olduğu halde, yani gyrB gen bölgesi nükleotit farklılığı daha 

yüksek olmasına rağmen (Çizelge 4.22)Plantactinospora cinsi üyeleriyle bir arada 

kümelenmiĢtir (ġekil 4.26). rpoBgen bölgesi analizleri sonucunda ise bu izolatın, 

karĢılaĢtırılan 646 nt‟lik bölgede P. mayteni YIM 61359
T
 tip türüne 35 nükleotit 

farklılık (% 94,58 nt benzerliği), 646 nt‟lik bölgede P. endophytica YIM 68255
T
 tip 

türüne 35 nükleotit farklılık (% 94,58 nt benzerliği) göstermiĢtir. rpoB gen bölgesi 

dizi analizi verilerine göre çizilen filogenetik dendogramda da izolat 

Plantactinospora cinsi üyeleriyle bir arada kümelenmiĢtir (ġekil 4.27).  

Micromonospora sp. S2508B izolatı tüm hücre hidrolizatında arabinoz, glikoz, 

galaktoz, mannoz ve ksiloz Ģekerlerini bulundurmaktadır. Ġzolatının baskın 

menakinonu % 60 oranında MK-10(H6)‟dır ve polar lipit profili difosfatidilgliserol 

(DPG), fosfatidilgliserol (PG), fosfatidilinositol (PI) ve fosfatidilinozitol mannozit 

(PIM) olarak belirlenmiĢtir (Çizelge 4.34). Ġzolatın majör yağ asitleri C17:0, iso-C15:0, 

iso-C16:0 ve anteiso-C15:0 dir (Çizelge 4.26- 4.28).  

Ordu-Meret ırmağı açıklarında 45 m derinlikten alınan sedimentten izole edilen 

S2911 izolatı M. saelicesensis Lupac 09
T
 ile % 98,84 (1463‟de 17 nt farklılk), M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
 ile % 98,64 (1468‟de 20 nt farklılk) 16S rRNA 

gen bölgesi dizi benzerliği göstermiĢtir. Ġzolatın gyrB gen bölgesi analizlerine göre 
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en yüksek nükleotit benzerliğini sırası ile M. purpureochromogenes DSM 43821
T
 (% 

98,58 nt benzerliği; 1129‟da 16 nt farklılık), M. coxensis (1047‟de 52 nt farklılık) ve 

M. siamensis TT2-4
T
 (% 95,10 nt benzerliği; 1082‟de 53 nt farklılık) ile gösterdiği, 

buna rağmen 16S rRNA bölgesine göre en yüksek benzerlik gösterdiği M. 

saelicesensis Lupac 09
T
‟a ise 1088 nükleotit uzunluğundaki gyrB gen bölgeside 81 

nt farklılığı gösterdiği belirlenmiĢtir(Çizelge 4.22). Bu izolatın rpoBgen bölgesi 

analizleri sonucunda ise, karĢılaĢtırılan 631 nt‟lik bölgede M. inositola ATCC 

21773
T
 tip türüne 16 nükleotit farklılık (% 94,45 nt benzerliği), 631 nt‟lik bölgede M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
 tip türüne 26 nükleotit farklılık (% 93,82 nt 

benzerliği) göstermiĢtir(Çizelge 4.22-4.23; ġekil 4.25-4.27). 

16S rRNA gen bölgesi filogenetik analizlerine göre Micromonospora sp. 

DS3010 izolatı M. saelicesensis Lupac 09
T
 tip türüne % 99,45 16S rRNA gen bölgesi 

nükleotit dizi benzerliği (1460 nt‟de 8 nt farklılık) ve M. chokoriensis 2-19/6
T
tip 

türüne % 99,38 16S rRNA nt dizi benzerliği (1459 nt‟de 9 nt farklılk )gösterdiği 

belirlenmiĢtir. gyrB gen bölgesi analizine göre DS3010 izolatı en yüksek benzerliği 

M. saelicesensis Lupac 09
T
 (% 95,93; 1080 nt‟de 44 nt farklılık) ve M. zamorensis 

CR38
T
 ile (% 95,9; 1111 nt‟de 45 nt farklılık) göstermiĢtir. rpoB gen bölgesi analiz 

sonucuna göre ise bu izolatın, karĢılaĢtırılan 644 nt‟lik rpoB gen bölgesi nükleotit 

dizisinde M. chokoriensis 2-19/6
T
 tip türüne 37 nükleotit farklılık (% 94,25 nt 

benzerliği), 641 nt‟lik bölgede M. lupini lupac 14N
T
 tip türüne 38 nükleotit farklılık 

(% 94,07 nt benzerliği) ve 634 nt‟lik bölgede M. saelicesensis Lupac 09
T
 tip türüne 

41 nükleotit farklılık (% 93,53 nt benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.22-4.23; ġekil 

4.25-4.27). 

ġekil 4.7‟de 16S rRNA gen bölgesi filogenetik analizlerinde aynı dalda 

kümelenen Micromonospora izolatları S2509 ve S2518, karĢılaĢtırılan 1500 nt‟lik 

16S rRNA gen bölgesinde birbirlerine % 98,60 benzerlik (21 nt farklılık) 

göstermiĢtir (Çizelge 4.6). Micromonospora sp. S2509 izolatı en yakın akrabası olan 

M. chokoriensis 2-19/6
T
‟e 1469 nt‟lik bölgede 14 nükleotit farklılık (% 99,05) 

göstermiĢ, ikinci en yakın akrabası olan M. marina JSM-1
T
‟ya 1437 nt‟lik bölgede 

14 nükleotitlik farklılık (% 99,04) göstermiĢtir (Çizelge 4.7). gyrB gen bölgesi 

analizleri sonucunda ise bu izolatın, karĢılaĢtırılan 997 nt‟lik gyrB gen bölgesinde M. 

chokoriensis 2-19/6
T 

ile 35 nükleotit (% 96,49), M. lupini lupac 14N
T 

ile 1056 nt‟lik 

bölgede 41 nükleotit farklılığa (% 96,12) sahip olduğu görülmüĢtür (Çizelge 4.22). 

rpoBgen bölgesi analizleri sonucunda ise bu izolatın M. chokoriensis 2-19/6
T
‟e % 
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94,32 (634 nt‟de 36 nt) ve M. lupini lupac 14N
T
‟ye % 94,12 (629 nt‟de 37 nt) 

nükleotit benzerliği göstermiĢtir.  

Ordu-Melet ırmağı 4 mil açığı 45 m derinlikten alınan sediment örneğinden 

izole edilen S2518 16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizisine göre oluĢturulan 

filogenetik dendogramda S2509 ile ayrı bir subclade oluĢturmasına rağmen M. 

chokoriensis 2-19/6
T
 tip türüne % 98,91 (1462 nt‟de 16 nt farklılık), M. lupini lupac 

14N
T
 tip türüne ise % 98,89 (1437 nt‟de 16 nt farklılık) benzerlik göstermiĢtir 

(Çizelge 4.7). gyrB gen bölgesi nükleotit dizi analizleri sonucunda ise 16S rRNA gen 

bölgesinden farklı olarak S2518 izolatı en yüksek benzerliği sırası ile M. 

saelicesensis Lupac 09
T
 ve M. lupini lupac 14N

T
‟ye göstermiĢtir. M. saelicesensis 

Lupac 09
T
 ile % 97,32 (1083 nt‟de 29 nt farklılık) ve M. lupini lupac 14N

T 
ile % 

96,77 (1053 nt‟de 34 nt farklılık) nükleotit benzerliğine sahiptir (Çizelge 4.22). 

rpoBgen bölgesi analizine göre ise en yüksek benzerlik M. zamorensis CR38
T
 (% 

98,42; 634 nt‟de 10 nt farklılık) ve M. saelicesensis Lupac 09
T
 (% 97,95; 634 nt‟de 

13 nt farklılık) ile göstermiĢtir (Çizelge 4.22-4.23; ġekil 4.25-4.27). 

16S rRNA gen dizi analizine göre aynı kümede yer alan ve % 100 nt benzerliği 

gösteren S2903 ve S2904 izolatları M. coxensis 2-30-b/28
T
, M. halophytica DSM 

43171
T
 ve M. maritima D 10-9-5

T
 ile sırası ile % 98,97, 98,83 ve 98,83 benzerlik ve 

15, 17 ve 17 nt farklılık göstermiĢtir. S2903 ve S2904 izolatlarından 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit dizisi bakımından 5 nt farklılığa sahip S2901 izolatının filogenetik 

akraba türleri M. marina JSM1-1
T
, M. krabiensis MA-2

T 
ve M. maritima D 10-9-5

T 

olup sırası ile % 98,61, 98,61 ve 98,52 nükleotit benzerliğine, 1462 nt‟de 20, 20 ve 

21 nt farklılığına sahiptir. 16S rRNA gen bölgesine dayalı filogenetik dendogramda 

bu üç izolata ayrı bir koldan bağlanarak komĢu olan ve 1482 nt‟lik bölgede 13 

nükleotit farklılık gösteren S4605 izolatı ise en yüksek benzerliği M. coxensis 2-30-

b/28
T
,M. purpureochromogenesDSM 43821

T
 ve M. aurantiaca ATCC 27029

T
 

gösterirken sırası ile bu türlere % 98,97, 98,84 ve 98,84 nükleotit benzerliğine ve 

1462 nt‟de 15, 17 ve 17 nt farklılığına sahiptir (Çizelge 4.6). 

gyrB gen bölgesi analizleri 16S rRNA analizlerinde olduğu gibi S2901 ve 

S2904 izolatı arasında % 99,73 (1112 nt‟de 3nt farklılık) oranında yüksek benzerlik 

ortaya çıkarken aynı Ģekilde S2901 ve S4605 izolatlarının 1112 nt‟lik gyrB gen 

bölgesinin 73 nükleotit farklılık göstermesi bu iki izolatın Micromonospora cinsi 

içerisinde farklı iki taksonu temsil ettiklerini desteklemektedir. S2901 izolatının 

tanımlanmıĢ türler ile gyrB gen bölgesi analizleri ise M. purpureochromogenes DSM 
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43821
T
 veM. coxensis 2-30-b/28

T 
ile iliĢkili olduğu, sırası ile 1112 nt‟lik bölgede 58 

ve 60 nt farklılık gösterdiği (% 94,78 ve 94,27 nt benzerliği), buna rağmen S4605 

izolatının sırası ile % 96,18 ve 94,76 nükleotit benzerliği ve 1047 nt‟lik bölgede 40 

ve 1127 nt‟de 59 nt farklılığı ile M. coxensis 2-30-b/28
T
 ve M. purpureochromogenes 

DSM 43821
T
ile iliĢkili olduğu belirlenmiĢtir. 

rpoB gen bölgesi analizlerinde ise S2901 ve S2904 izolatı birbirine % 100, bu 

izolatlar S4605 izolatına ise 647 nt‟lik bölgede 33 nükleotit farklılık göstermektedir. 

Micromonospora sp. S2901-S2904 izolatları karĢılaĢtırılan 631 nt‟lik bölgede M. 

inositola ATCC 21773
T
‟ya 15 nükleotit farklılık (% 97,62 nt benzerliği), 631 nt‟lik 

bölgede M. purpureochromogenes DSM 43821
T
 tip türüne 22 nükleotit farklılık (% 

96,51 nt benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.22-4.23; ġekil 4.25-4.27). 

Micromonospora sp. S4803 ve Micromonospora sp. S3802 izolatları 16S 

rRNA gen dizi analizine göre çizilen filogenetik dendogramda bir arada 

kümelenmiĢtir (Çizelge 4.25). 16S rRNA gen dizi analizine göre bu iki izolat % 

99,26 nt benzerliği (1483 nt‟de 11 nt farklılık) göstermiĢtir. 16S rRNA gen dizi 

analizine göre Micromonospora sp. S4803 izolatı en yakın akrabası olan M. 

siamensis TT2-4
T 

ile 1417 nt‟lik bölgede 12 nükleotit farklılık (% 99,15 nt 

benzerliği) ve M. coxensis 2-30-b/28
T
 tip türüne 1460 nt‟lik bölgede 13 nükleotit 

farklılık (% 99,15 nt benzerliği) göstermiĢtir. S3802 izolatı ise en yakın filogenetik 

akrabası olan M. coxensis 2-30-b/28
T
 tip türüne 1460 nt‟lik bölgede 11 nükleotit 

farklılık (% 99,25 nt benzerliği) ve M. siamensis TT2-4
T
 tip türüne 1417 nt‟lik 

bölgede 12 nükleotit farklılık (% 99,15 nt benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.7). 

S4803 izolatının gyrB gen bölgesi analizleri sonucunda ise karĢılaĢtırılan 871 nt‟lik 

bölgede M. coxensis 2-30-b/28
T
 ile 39 nükleotit farklılığa (% 95,52 nt benzerliği), M. 

inositola ATCC 21773
T
 ile 920 nt‟lik bölgede 46 nükleotit farklılığa (% 95,00 nt 

benzerliği) sahip olduğu görülmüĢtür (Çizelge 4.22). Diğer bir izolat 

Micromonospora sp. S3802‟nin gyrB gen bölgesi analizinde ise karĢılaĢtırılan 1127 

nt‟lik bölgede M. purpureochromogenes DSM 43821
T 

ile 17 nükleotit farklılığa (% 

98,49 nt benzerliği), M. siamensis TT2-4
T
 ile 1080 nt‟lik bölgede 57 nükleotit 

farklılığa (% 94,72 nt benzerliği) sahip olduğu görülmüĢtür (Çizelge 4.22). rpoB gen 

bölgesine göre ise S4803, karĢılaĢtırılan 631 nt‟lik bölgede M. inositola ATCC 

21773
T
‟ya 17 nükleotit farklılık (% 97,31 nt benzerliği), 631 nt‟lik bölgede M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
‟e 23 nükleotit farklılık (% 96,35 nt benzerliği) 

göstermiĢtir. Micromonospora sp. S4803 izolatının en yakın akraba tip türleriyle 
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DNA-DNA hibridizasyon deneyleri yapılmıĢtır. Ġzolatın M. siamensis DSM 45097
T
 

ile DNA-DNA hibridizasyon değeri ortalama % 14,5, ikinci en yakın akrabası M. 

coxensis 2-30-b/28
T 

ile ise % 55,45‟lik bir değer elde edilmiĢtir (Çizelge 4.21). Diğer 

bir izolat Micromonospora sp. S3802‟nin rpoB gen bölgesi analizleri sonucunda ise 

karĢılaĢtırılan 631 nt‟lik bölgede M. inositola ATCC 21773
T
‟ya 20 nükleotit farklılık 

(% 96,83 nt benzerliği), 631 nt‟lik bölgede M. purpureochromogenes DSM 43821
T
‟e 

24 nükleotit farklılık (% 96,20 nt benzerliği) göstermiĢtir. Ġki izolatın daha detaylı 

çalıĢmalarla yeni bir tür olarak literatüre kazandırılması amaçlanmaktadır (Çizelge 

4.22-4.23; ġekil 4.25-4.27).  

 16S rRNA gen dizi analizine göre DS3186 izolatı M. olivasterospora DSM 

43868
T
 tip türüne % 98,97 benzerlik (1452 nt‟de 15 nt farklılık) ve M. equina Y22

T
 

tip türüne % 98,84 benzerlik (1375 nt‟de 16 nt farklılık) göstermiĢtir. Ġzolatın gyrB 

gen bölgesi analizleri ise karĢılaĢtırılan 1091 nt‟lik bölgede M. eburnea LK2-10
T
 ile 

35 nükleotit farklılık (% 96,88 nt benzerliği) ve M. equina Y22
T
 tip türü ile 1124 

nt‟lik bölgede 52 nükleotit farklılık (% 95,37 nt benzerliği) gösterdiği belirlenmiĢtir 

(Çizelge 4.22; ġekil 4.26). Ġzolat rpoB gen gölgesi dizi analizi verilerine göre 

karĢılaĢtırılan 646 nt‟lik bölgede M. marina JSM1-1
T
 tip türüne 15 nükleotit farklılık 

(% 97,68 nt benzerliği), 646 nt‟lik bölgede M. chaiyaphumensis MC5-1
T
 tip türüne 

22 nükleotit farklılık (% 97,06 nt benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.23; ġekil 4.27). 

Micromonospora sp. DS3003 izolatı M. eburnea LK2-10
T
‟ya % 99,03 16S 

rRNA gen bölgesi (1449 nt‟de 14 nt farklılık) ve M. narathiwatensis BGT-1
T
‟e % 

98,97 16S rRNA gen bölgesi dizi benzerliği (1454 nt‟de 15 nt farklılık) göstermiĢtir 

(Çizelge 4.8). Ġzolatın gyrB gen bölgesi filogenetik analizinde ise karĢılaĢtırılan 1044 

nt‟lik bölgede M. coxensis 2-30-b/28
T
 ile 64 nükleotit farklılık (% 93,87 nt 

benzerliği) ve M. eburnea LK2-10
T 

ile 1088 nt‟lik bölgede 69 nükleotit farklılık (% 

93,66 nt benzerlik) belirlenmiĢtir (Çizelge 4.22; ġekil 4.26). Ġzolat rpoB gen gölgesi 

nükleotid dizisi filogenetik analizinde ise karĢılaĢtırılan 630 nt‟lik bölgede M. citrea 

DSM 43903
T
‟ya 33 nükleotit farklılık (% 94,76 nt benzerliği) ve 646 nt‟lik bölgede 

M. haikouensis 232617
T
‟e 40 nükleotit farklılık (% 93,81 nt benzerliği) göstererek 

gerek 16S rRNA ve gerekse gyrB gen bölgesi filogenetik analizleriyle uyum 

göstermemiĢtir (Çizelge 4.23; ġekil 4.27).  

16S rRNA gen dizi analizine göre Micromonospora sp. S2510 izolatı M. citrea 

DSM 43903
T
 tip türüne % 99,45 benzerlik, 1457 nt‟lik bölgede 8 nükleotit farklılık 

ve M. eburnea LK2-10
T
 tip türüne % 99,38 benzerlik ve 1451 nt‟lik bölgede 9 
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nükleotit farklılık göstermiĢtir (Çizelge 4.8). gyrB gen bölgesi filogenetik analizleri 

sonucunda ise karĢılaĢtırılan 1068 nt‟lik bölgede M. auratinigra TT1-11
T
 ile 43 

nükleotit farklılık (% 95,97 nt benzerliği) ve ikinci en yakın akrabası olan M. 

coxensis 2-30-b/28
T
‟e 1047 nt‟lik bölgede 48 nükleotit farklılık (% 95,42 nt 

benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.22; ġekil 4.26). Ġzolat rpoB gen gölgesi dizi 

analizi verilerine göre karĢılaĢtırılan 628 nt‟lik bölgede M. coxensis 2-30-b/28
T
‟e 24 

nükleotit farklılık (% 96,18 nt benzerliği), 640 nt‟lik bölgede M. haikouensis 

232617
T
‟e 30 nükleotit farklılık (% 95,31 nt benzerliği) göstermiĢtir (Çizelge 4.23; 

ġekil 4.27). 

Micromonospora cinsi üyesi S4401, S3806, DS3005 ve DS3012 izolatları 16S 

rRNA gen bölgesi filogenetik analiz sonuçlarına en yakın akraba türü olan M. 

saelicesensis Lupac 09
T 

ile sırasıyla % 99,52 (7/1463), % 99,59 (6/1463), % 99,93 

(1/1455), % 99,93 (1/1455) gen dizi benzerliği göstermektedir (Çizelge 4.7-Çizelge 

4.8). En yakın filogenetik akrabalarından 7 ve 6 nt farklılığa sahip S4401 ve S3806 

izolatlarının taksonomik pozisyonları gyrB ve rpoB gen bölgeleri nt dizi analizleri 

gerçekleĢtirildikten sonra belirlenecektir. 

Micromonospora cinsi üyesi S4602 izolatı en yakın filogenetik akraba türü 

olan M. chokoriensis 2-19/6
T
‟e % 99,59 (6/1456) 16S rRNA gen dizi benzerliği 

gösterirken S3815 izolatı en yakın filogenetik akraba türü olan M. coxensis 2-30-

b/28
T
‟e % 99,25 (11/1460) 16S rRNA gen dizi benzerliği göstermektedir. 

Micromonospora cinsi üyesi S4606 ve S4404 izolatları en yakın filogenetik akraba 

türü olan M. jinlongensis NEAU-GRX11
T
‟e sırasıyla % 99,52 (7/1457), % 99,59 

(6/1457) 16S rRNA gen dizi benzerliği göstermektedir (Çizelge 4.7-Çizelge 4.8).  

Micromonospora cinsi üyesi S2516 ve S1602 izolatları M. rifamycinica 

AM105
T
 tip türüne sırasıyla % 99,25 (11/1461), % 99,38 (9/1454) 16S rRNA gen 

dizi benzerliği göstermektedir. S2516 ve S1602 izolatları yeni bir Micromonospora 

türü olma kapasitesine sahip olduğu halde -20 ºC gliserol stoğundan tekrar kültürü 

yapılamadığından deneysel çalıĢmalar devam ettirilememiĢtir. 

Filogenetik dendogramda aynı kümede yer alan S3502, DS3002, S3301, S1802 

ve S3807 izolatları M. tulbaghiae TVU1
T
 tip türü ile en yüksek 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit benzerliğine sahip olup bunlardan S3502 % 99,42 (8/1381) ve diğer 

dört izolat ise % 100 16S rRNA gen dizi benzerliği göstermektedir.  

% 98,64 16S rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliği (1476 nt‟de 20 nt farklılık) 

ile S2911 izolatına komĢu olan Micromonospora sp. S2909 izolatı, M. coeruleaDSM 
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43143
T
 tip türüne % 99,18 (1458 nt‟de 12 nt farklılık), M. kangleipakensis MBRL 

34
T
 tip türüne % 98,94 nt benzerliği (1420 nt‟de 15 nt farklılık) göstermektedir. 

16S rRNA gen bölgesine göre oluĢturulan filogenetik dendograma göre S4402 

izolatı M. lupini lupac 14N
T
 tip türüne % 99,65 (5/1429), DS3001 izolatı M. 

aurantiaca ATCC 27029
T
 tip türüne % 100 (0/1455) ve S2905 izolatı M. 

halotolerans CR18
T
 tip türüne % 99,65 (5/1430) en yüksek 16S rRNA gen dizi 

benzerliği göstermektedir (Çizelge 4.7- 4.8). 

Karadeniz dip sedimentinin aktinobakteriyal biyoçeĢitliliğinde 

Micromonospora cinsinden sonra en büyük ikinci grubunu 28 izolat ile Streptomyces 

üyeleri oluĢturmaktadır. 16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi temelli filogenetik 

analizlere göre 28 Streptomyces izolatından 4‟ü (SD308, S2801, S2802 ve S3801) en 

yakın filogenetik akraba tip türlerine % 100 16S rRNA gen bölgesi nt benzerliği 

gösterirken 12‟si (S1601, S3101, S3501, OD307, OD337, S4601, S1108, S1103, 

S1109, S1301, S1803 ve S1701) 3 veya daha az sayıda nt farklılığına sahiptir. Bu 16 

Streptomyces izolatının en yakın filogenetik akrabasına yüksek 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit benzerliği göstermelerinden dolayı % 100 tanımlanmıĢ olarak 

sayılabilir. S1601, S3101 ve S3501 izolatları S. sporoclivatus NBRC 100767
T
 (% 

99.80-99.93), SD308 izolatı S. samsunensis M1463
T
 (% 100), OD307 ve OD337 

izolatları S. albus NRRL B-2365
T
 (% 99.93), S1108, S1103, S1109 ve S1301 

izolatları S. carpaticus NBRC 15390
T
 (% 99.79-99.86), S1803 izolatı S. collinus 

NBRC 12759
T 

(% 99.93), S1701 izolat S. thermocarboxydus DSM 44293
T
 (% 

99.93), S2801 S. somaliensis NBRC 12916
T
 (% 100) ve S2802 ve S3801 S. 

albidoflavus DSM 40455
T
 (% 100) olarak isimlendirilmiĢtir. 

Streptomyces sp. S1412
T
 izolatının 16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi 

analizine göre en yakın filogenetik akrabası S. specialis GW41-1564
T
 ile 1471 nt‟lik 

bölgede 46 nükleotitlik bir farklılığa (% 96,80 nt benzerliği) sahip olduğu 

berlirlenmiĢtir. 16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi farklılığı % 3 den daha fazla 

olduğu için Streptomyces cinsi içerisinde yeni bir Streptomyces türü olduğu 

kesinleĢmiĢ, kemotaksonomik ve fenotipik verilerle de bu desteklenmiĢtir. S1412 

izolatı Streptomyces hoynatensis olarak isimlendirilmiĢ ve IJSEM (International 

Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology)‟de literatüre kazandırılmıĢtır 

(Veyisoğlu ve Sahin, 2014). 

Diğer bir Streptomyces üyesi olan izolat S2704, filogenetik olarak en yakın 

akrabası olan S. specialis GW41-1564
T
‟e % 97,08 (1472‟de 43 nt farklılık), S. 
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hainanensis YIM 47672
T
‟e% 96,50 (1456 nt‟de 51 nt farklılık) benzerliği 

göstermiĢtir. 16S rRNA gen bölgesi nükleotit dizi benzerliği % 98‟den daha düĢük 

olduğundan (Meier-Kolthoff ve diğ., 2013)Streptomyces cinsi üyesi yeni bir tür olma 

kriterleri sağlamıĢ ve kemotaksonomik ve fenotipik verilerle de bu desteklenmiĢtir. 

Streptomyces sp. S2704 izolatının tüm hücre hidrolizatında glikoz, mannoz ve riboz 

Ģekerleri bulunduğu tespit edilmiĢtir. Ġzolatın molibdofosforik asitle spreylenmiĢ 

polar lipit profili difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidiletanolamin (PE), 

fosfatidilinositol (PI), fosfatidilmetiletanolamin (PME), fosfolipit (PL), 

glikofosfolipit (GPL) ve iki bilinmeyen glycolipitten (GL) oluĢmaktadır (ġekil 4.36). 

Streptomyces sp. S2704 izolatının baskın menakinonu MK-9(H8) ve MK-10(H6) 

tipindedir ve majör yağ asitleri anteiso-C17:0, iso-C16:0 ve anteiso-C15:0‟dir (Çizelge 

4.29). S2704 izolatı 45 ºC geliĢim gösterirken en yakın akraba tip türü olan S. 

specialis GW41-1564
T
 geliĢememektedir. S2704 izolatı arbutini hidroliz edemezken 

en yakın tip türü edebilmektedir. S2704 izolatı karbon kaynağı olarak sınırlı sayıda 

karbon kaynağını kullanırken (adonitol, D-mannitol, sükroz) en yakın tip türü çok 

sayıda karbon kaynağını kullanmaktadır (Çizelge 4.38). Ġzolat Streptomyces klenkii 

adı ile yayınlanmak üzere iĢlem aĢamasındadır. 

Streptomyces sp. S4702 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre filogenetik 

akrabası olan S. qinglanensis 172205
T 

e % 97,58 (1470 nt‟de 32 nt farklılık), S. 

marinus DSM 41970
T
‟a % 97,53 (1459 nt‟de 36 nt farklılık) nt benzerliği 

göstermiĢtir. S4702 izolatı ile S. qinglanensis ve S. marinus tip türleri arasında 

gerçekleĢtirilen DNA-DNA homoloji deneylerinde S. qinglanensis 172205
T 

tip 

türüne % 16,6, S. marinus DSM 41970
T
 tip türüne ise % 20,9‟luk bir homoloji değeri 

görülmüĢtür. Yeni tür olduğu kesinleĢen S4702 izolatı tüm hücre hidrolizatında 

glikoz ve riboz Ģekerlerini içermektedir ve baskın menakinonu MK-9(H8)‟dir. Majör 

yağ asitleri anteiso-C15:0, iso-C15:0 ve iso-C16:0‟dır. Polar lipit profili 

fosfatidiletanolamin (PE), difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidilinositol (PI) ve 

fosfatidilinozitolmannozit (PIM) olarak belirlenmiĢtir. Streptomyces sp. S4702 izolatı 

L-arabinoz, D-sellobioz, D-mannoz, D-mannitol, L-ramnoz, laktoz, maltoz, mezo-

inositol, süksinik asit ve ksiloz karbon kaynaklarını kullanabilirken S. marinus DSM 

41970
T
 tip türü kullanamamakta, azot kaynağı olan glisin, L-alanin, L-arjinin, L-

asparajin, L-sistein, L-serin, L-threonini S4702 izolatı kullanırken yine S. 

marinusDSM 41970
T 

kullanamamaktadır. Streptomyces sp. S4702 izolatının nitrat 

redüksiyonu pozitiftir, adenin ve Tween 40‟ı degrede edebilirken S. marinus DSM 
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41970
T
‟da nitrat redüksiyonu negatiftir, adenin ve Tween 40‟ı degrede 

edemez(Çizelge 4.39-4.40). Tüm karakteristik özellikleri tamamlanan izolatın kültür 

koleksiyon merkezlerinde depozit numaraları alındıktan sonra isimlendirilip 

literatüre kazandırılacaktır. 

Streptomyces sp. S3812 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan S. samsunensis M1463
T
‟e 1441 nt‟lik bölgede 22 

nükleotitlik farklılık (% 98,47) göstermiĢtir (Çizelge 4.10; ġekil 4.11). Streptomyces 

sp. S3812 izolatı S. samsunensis M1463
T
 ile % 89,3 gibi çok yüksek oranda bir 

homoloji değeri vermiĢ olduğundan S3812 izolatı S. samsunensis olarak 

tanımlanmıĢtır. Ġzolatın tüm hücre hidrolizatında glikoz ve riboz Ģekerlerini içerdiği 

belirlenmiĢtir. Majör yağ asitleri iso-C15:0 ve anteiso-C15:0, C16:0‟dır. Baskın 

menakinonu MK-9(H8)‟dir. Ġzolatın polar lipit profili difosfatidilgliserol (DPG), 

fosfatidiletanolamin (PE), fosfatidilinositol (PI), fosfatidilgliserol (PG), 

fosfatidilmetiletanolamin (PME), fosfolipit (PL) ve glikolipitten (GL) oluĢmaktadır 

(Çizelge 4.30). Bu kemotaksonomik özellikleri S. samsunensis M1463
T
 ile özdeĢtir.  

 Streptomyces cinsi üyesi S2201, S4403 ve S4703 izolatları en yüksek 16S 

rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğini % 99,31- 99,79 olarak S. aculeolatus NBRC 

14824
T
 tip türüne (7-10 nt farklılık) gösterdiği tespit edilmiĢtir (Çizelge 4.10). Bu 

izolatlar ile ilgili fenotipik ve kemotaksonomik karakteristikler filogenetik akraba tip 

türleriyle DNA-DNA homoloji deneyleri sonucuna göre gerçekleĢtirilecektir.  

Streptomyces sp. S2517 ve S3703, 16S rRNA gen dizi analizine göre en yüksek 

nükleotit benzerliğini S. aldersoniae NRRL 18513
T
‟ya sırasıyla % 99,37, % 99,30 

(9-10 nt farklılık) olarak göstermektedir (Çizelge 4.4). S2406 izolatı ise 16S rRNA 

gen dizi analizine göre en yüksek benzerliğini S. bingchenggensis BCW-1
T
tip türüne 

% 99,32 (1474 nt‟de 10 nt farklılık) olarak göstermiĢtir. Ġzolatların taksonomik 

statüleri ilgili tip türleriyle DNA-DNA homoloji deneylerinden sonra belirlenecektir. 

16S rRNA gen dizi analizine göre S1804 izolatı S. djakartensis NBRC 15409
T
 

tip türüne 1435 nt‟lik bölgede 10 nt farklılık (% 99,30 nt benzerliği) göstermiĢ, 

S1101 izolatı ise 16S rRNA gen dizi analizine göre S. xiamenensis MCCC 1A01550
T
 

tip türüne 1472 nt‟lik bölgede 7 nükleotit farklılık (% 99,52 nt benzerliği) 

göstermiĢtir (Çizelge 4.4).  

Saccharomonospora sp. DS3030 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en 

yakın filogenetik akrabası olan S. marina XMU15
T
 ile 1475 nt‟lik bölgede 6 nt (% 

99,56 nt benzerliği) ve S. xinjiangensis XJ-54
T
 tip türüne ise 1467 nt‟lik bölgede 46 
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nt farklılık (% 96,86 nt benzerliği) göstermiĢtir. S. marina XMU15
T
 tip türü ile 

DNA-DNA hibridizasyonu yapılmıĢ ve % 56 DNA-DNA homoloji değeri elde 

edilerek yeni tür olduğu kesinleĢmiĢtir. Saccharomonospora sp. DS3030 izolatı tüm 

hücre hidrolizatında arabinoz ve galaktoz içermektedir. Polar lipit profili 

difosfatidilgliserol (DPG), fosfatidiletanolamin (PE), fosfatidilinositol (PI) ve 

fosfatidilinositol mannozitten (PIM) oluĢmaktadır. Baskın menakinonu MK-9(H4) ve 

majör yağ asitleri iso-C16:0, iso-C16:0 2-OH ve C16:1cis9‟dur. Fenotipik analizlerle en 

yakın akraba tip türünden oldukça farklılaĢan izolat Saccharomonospora 

amisosensis ismiyle International Journal of Systematic and Evolutionary 

Microbiology dergisinde yayımlanarak literatüre kazandırılmıĢtır (Veyisoğlu ve diğ., 

2013).  

Saccharomonospora cinsi üyesi olan S1102 izolatı 16S rRNA gen dizi 

analizine göre S. xinjiangensis XJ-54
T
 tip türüne % 99,66 nt benzerliği (1471 nt‟de 5 

nt farklılık), S.azurea NA-128
T
‟ya % 98,71 nt benzerliği (1471 nt‟de 19 nt farklılık), 

S.cyanea NA-134
T
‟ya % 98,50 nt benzerliği (1471 nt‟de 22 nt farklılık) ve S. glauca 

K62
T
‟ya % 97,62 nt benzerliği (1471 nt‟de 35 nt farklılık) gösterdiği tespit edilmiĢtir. 

Bu izolatın ilgili tip türleriyle DNA-DNA homoloji deneyleri yapılarak taksonomik 

statüsü belirlenecektir.  

Saccharomonospora cinsi üyesi olan S1106 izolatı 16S rRNA gen dizi 

analizine göre S. xinjiangensis XJ-54
T
‟e % 99,12 (1471 nt‟de 13 nt farklılık), 

S.azurea NA-128
T
‟ya % 98.18 (1481 nt‟de 27 nt farklılık), S. cyanea NA-134

T
‟ya % 

97,97 (1481 nt‟de 30nt farklılık) ve S.glauca K62
T
‟ya % 97,10 nt benzerliği (1481 

nt‟de 43 nt farklılık) gösterdiği tespit edilmiĢtir. Saccharomonospora cinsi üyesi olan 

S1402 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre S. xinjiangensis XJ-54
T
‟e % 99,32 

(1472 nt‟de 10 nt farklılık), S.azurea NA-128
T
‟ya % 98,51 (1472 nt‟de 22 nt 

farklılık), S.cyanea NA-134
T
‟ya % 98,17 (1472 nt‟de 27nt farklılık) ve S.glauca 

K62
T
‟ya % 97,28 nt benzerliği (1472 nt‟de 40 nt farklılık) gösterdiği tespit edilmiĢtir. 

Ġzolatların ilgili tip türleriyle DNA-DNA homoloji deneylerinin yapılıp yeni tür olup 

olmadığı belirlenecektir. 

 Saccharomonospora cinsi üyesi olan DS3029 izolatı en yüksek 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit benzerliğini S. amisosensis DS3030
T
 tip türüne % 99,80 (3/1477), 

S2705 izolatının ise S. viridis DSM 43017
T
 tip türüne % 100 benzerlik gösterdiği 

tespit edilmiĢtir. 
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 Verrucosispora cinsi üyesi 5 izolattan üçü S2427, OD175 ve S1812 izolatları 

16S rRNA gen dizi analizine göre V. gifhornensis DSM 44337
T
 tip türüne 2-3 nt‟lik, 

S3810 izolatı ise V. fiedleri MG-37
T
‟e aynı Ģekilde 3 nt‟lik, S2506 izolatı ise 

filogenetik olarak en yakın akrabası olan V. andamanensis SP03-05
T
 tip türüne 4 nt 

farklılık göstermiĢtir. 

16S rRNA gen dizi analizine göre Nocardia sp. S1503, Nocardia sp. S1507, 

Nocardia sp. S1508 ve Nocardia sp. S1509 izolatları N. rhamnosiphila 202GMO
T
 tip 

türüne 1-8 nt‟lik farklılık göstermektedir. DS3007 izolatı ise filogenetik olarak en 

yakın akrabası N. higoensis NBRC 100133
T
‟e 9 nt (% 99,39 nt benzerliği), 

N.shimofusensis IFM 10311
T
‟e 12 nt (% 99,18), N. farcinica ATCC 3318

T
‟a 14 nt 

(% 99.04) ve N. kroppenstedtii N1286
T
‟ye 15 nt (% 98,98) farklılık göstermektedir.  

16S rRNA gen dizi analizine göre Nonomuraea sp. S2301 izolatının en yakın 

filogenetik akrabası olan N. candida HMC10
T
 tip türüne 1401 nt‟lik bölgede 20 nt 

(% 98,57 nt benzerlik) ve N. salmonea DSM 43678
T
 tip türüne 1449 nt‟lik bölgede 

23 nt farklılığı (% 98,41 nt benzerliği) gösterdiği tespit edilmiĢtir (Çizelge 4.16; 

ġekil 4.17). Nonomuraea sp. S2301 izolatı ve N. candida DSM 45086
T
 tip türünün 

geliĢim için tuza gereksinim duymadığı, ancak % 3‟lük tuzu tolere edebildiği 

belirlenmiĢtir. S2301 izolatı 37 °C‟ye kadar sıcaklığı tolere edebilirken N. candida 

DSM 45086
T 

tip türü 45°C‟ye kadar sıcaklığı tolere edebilmektedir. S2301 izolatı 

karbon kaynağı olan D-sorbitolü kullanırken N. candida DSM 45086
T 

tip türü 

kullanamamaktadır. N. candida DSM 45086
T 

tip türü karbon kaynağı olan D-

mannitol, dekstran ve mezo-inozitolü kullanırken Nonomuraea sp. S2301 izolatı 

kullanamamakta, alfa-iso-lösin, D-fenilalanin, L-histidin ve adenin azot kaynakllarını 

N. candida DSM 45086
T 

tip türü kullanırken Nonomuraea sp. S2301 izolatı 

kullanamamaktadır. S2301 izolatı nitratı redükte ederken N. candida DSM 45086
T 

edememekte, N. candida DSM 45086
T 

allantoini hidroliz ederken Nonomuraea sp. 

S2301 edememektedir (Çizelge 4.39-4.40). En yakın filogenetik akrabasından bir 

çok fenotipik karakteristiği ile farklılaĢan  Nonomuraea sp. S2301 izolatının DNA-

DNA homolojisi sonunda tür statüsü belirlenerek literatüre kazandırılacaktır.  

Nonomuraea sp. S2402 izolatı en yakın tip türü olan N. harbiensis NEAU-

yn31
T 

ile arasında % 99,66‟lık (5/1467) bir 16S rRNA gen bölgesi dizi benzerliği 

göstermiĢtir. Aynı cinsin üyesi olan Nonomuraea sp. S3604 en yakın tip türü olan N. 

moscovyensis FMN03
T
 tip türüne % 100‟lük (0/1468) bir 16S rRNA gen bölgesi dizi 

benzerliği göstermiĢ, fenotipik ve kemotaksonomik olarak da bu benzerlik 
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desteklendiğinden N. moscovyensis olarak tanımlanmıĢtır. N. kuesteri GW 14-1925
T
 

tip türüne % 100 16S rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğ gösteren Nonomuraea 

sp. S3404 izolatı N. kuesteri olarak tanımlanırken, S2405 izolatı en yakın tip türü 

olan N. coxensis DSM 45129
T
‟e % 99,58 nt benzerliği (1434 nt‟ de 6 nt farklılık) 

göstermiĢtir (Çizelge 4.16; ġekil 4.17).  

Actinomadura sp. S2422 izolatının 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan A. sputi IMMIB L-889
T
 tip türüne 1464 nt‟lik bölgede 63 

nükleotit farklılığı (% 96,57 nt benzerliği) gösterdiği tespit edilmiĢtir (Çizelge 4.17; 

ġekil 4.18). 63 nt farklılığı diğer Actinomadura cinsi üyelerinden farklı bir tür 

olduğunu göstermesine rağmen 16S rRNA gen bölgesinin ikinci kez sekansı 

yapılarak bu durumun teyit edilmesine ihtiyaç duyulmaktadır. S2422 izolatının tüm 

hücre hidrolizatında glikoz ve riboz Ģekerleri içerdiği tespit edilmiĢtir. Majör yağ 

asitleri C16:0,C18 : 1ω9c, 10-methyl-C18 : 0 olarak belirlenmiĢtir (Çizelge 4.30). Baskın 

menakinonları MK-9(H6), MK-9(H8) ve MK-9(H4) tipindedir (ġekil 4.39). Ġzolata ait 

molibdofosforik asit ile spreylenmiĢ polar lipit profili difosfatidilgliserol (DPG), 

fosfatidilinositol (PI), fosfatidilinositol mannozitten (PIM) bir fosfolipit (PL) ve bir 

fosfoglikolipitten (PG) oluĢmaktadır (ġekil 4.35). Ġzolatın ve en yakın tip türü olan 

A. sputi DSM 45233
T
‟nin karĢılaĢtırmalı fenotipik karakterizasyonları Çizelge 

4.39‟da verilmiĢtir.  

% 99.49 16S rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğine (1367 nt de 7 nt 

farklılık) sahip iki izolattan S1401 izolatı A. mexicana A290
T
 tip türüne % 99,48 

nükleotit benzerliği (7/1341 nt) göstermiĢ, S1407 izolatı ise aynı tip türüne % 99,44 

nükleotit benzerliği (8/1421 nt) ile filogenetik akraba olmuĢtur. S3702 izolatı 16S 

rRNA gen dizi analizine göreA. meyerae A288
T
 tip türüne % 99,58 (1437 nt de 6 nt 

farklılık) nükleotit benzerliği göstermiĢtir. 

Karadeniz sedimentinden izole edilen diğer bir aktinobakteri cinsi 

Actinopolymorpha cinsidir. Bu cinse ait üç izolat, S2503, S3704 ve DS1018, 16S 

rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan A. cephalotaxi I06-

2230
T
 tip türüne 2-7 nt‟lik farklılık (% 99,51-99,86 nt benzerlik) göstermektedir.  

16S rRNA gen dizi analizine göre Plantactinospora sp. S2414 ve 

Plantactinospora sp. S3408 izolatlarının en yakın filogenetik akrabaları olan P. 

endophytica YIM 68225
T
 tip türüne 7 nt‟lik farklılık (% 99,51) gösterdiği tespit 

edilmiĢtir. 
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Tek izolat suĢ ile temsil edilen Microbispora cinsi üyesi S2404, 16S rRNA gen 

bölgesi nükleotit dizi analizine göre 1466 nt‟lik bölgede 8 nükleotitlik farklılık (% 

99,45 nt benzerliği) gösterdiği M. hainanensis 211020
T
 ile filogenetik akraba 

olmuĢtur. 

16S rRNA gen dizi analizi verilerine göre tanımlanmıĢ tip türlerinden belli 

oranda nükleotit farklılığı gösteren ve yeni tür olma olasılığı bulunan izolatlar ile bu 

izolatların filogenetik akraba türlerinin kültürel ve morfolojik özelliklerinin 

belirlenmesi amacıyla ISP 2, 3, 4, 5, 6 ve 7, modifiye Bennett‟s, Czapek‟s, Nütrient 

ve Triptik Soy Agar yüzeyine inokülasyonu gerçekleĢtirildi (Çizelge 4.42-4.46; ġekil 

4.44-4.48). Test organizmalarının 28°C‟de 14 gün inkübasyonundan sonra geliĢimi, 

spor rengi, substrat miselyum ve çözünebilir pigment rengi, Inter-Society Colour 

Council National Bureau of Standarts (ISCC-NBS) Colour Name Charts (United 

States Department of Coerce, Gaithersberg, Maryland, U.S.A, 1985) katoloğundaki 

renklere göre belirlendi. Ġzolatların ISP 6 ve ISP 7 agarda melanin pigmenti 

üretmedikleri gözlemlendi. 

16S rRNA gen dizi analizi verilerine göre yeni tür olma olasılığı bulunan 

izolatların antimikrobiyal aktiviteleri, Gram (+), Gram (-) bakteriler ile maya ve 

küflerden oluĢan patojenlere karĢı belirlenmiĢtir. Streptomyces cinsi üyesi izolatların 

çoğu patojene karĢı antimikrobiyal aktivite gösterirken, son yıllarda yeni bir çok 

antibiyotiğin elde edildiği ve yeni antibiyotikler için doğal kaynak kabul edilen olan 

Micromonospora cinsi üyesi izolatların çoğunun antimikrobiyal aktivitesi 

belirlenememiĢtir (Çizelge 4.41; ġekil 4.43). 

Tüm izolatların 3-amino-5-hidroksibenzoik asit(AHBA) gen bölgesinin varlığı, 

ilgili primerler ile PZR amplifikasyonları gerçekleĢtirilerek belirlendi. Elde edilen 

PZR ürünlerine ait jel görüntülerine göre, farklı cins üyesi izolatların bazılarının 

AHBA gen kümesini içerdiği tespit edildi. Micromonospora cinsine ait olan 10 

izolatın (S1802, S2901, S2903, S2904, S2508B, S2510, S2518, S3815, S4402 ve 

S4803),Streptomyces cinsine ait 4 izolatın (S2201, S2704, S2801 ve SD308), 

Microbispora sp. S2404 izolatının, Verrucosispora sp. S1812 izolatının, 

Actinopolymorpha sp. DS1018 izolatının ve Nonomuraea sp. S2301 izolatının 

AHBA gen bölgesi içerdiği tespit edildi (Çizelge 4.24; ġekil 4.29).
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5. SONUÇLAR VE ÖNERĠLER 

Ġzolatların taksonomik kompozisyonları genomik, kemotaksonomik ve fenotipik 

verilerin birlikte değerlendirildiği polifazik yaklaĢım ile belirlenmektedir (Petrosyan 

ve diğ., 2003; Lee ve diğ., 2005). Polifazik taksonomi olarak nitelendirilen bu üçlü 

yaklaĢım ile mikroorganizmaların tür seviyelerinde tanımlanması doğru ve net olarak 

yapılabilmektedir (Coenye ve diğ., 2005). Polifazik taksonomik yaklaĢımlara göre, 

16S rRNA gen bölgesi filogenetik analizleri sonuçlarına bağlı olarak cins düzeyinde 

tanımlanan suĢlar, % 0-3 arasında bir 16S rRNA gen bölgesi nükleotit farklılığında 

DNA-DNA hibridizasyon deneyleri ile tür düzeyinde tanımlanmakta ve fenotipik ve 

kemotaksonomik özelliklerin karakterizasyonu ile de tür tanımı tamamlanmaktadır. 

Bu tez çalıĢmasında Karadeniz‟in farklı derinliklerinden alınan sediment 

örneklerinden bazal mineral salts, M3, niĢasta-kazein, non-sporulating, SM1, SM2, 

SM3 ve rafinoz-histidin agar besiyerleri kullanılarak farklı aktinomiset üyelerinin 

izolasyonu gerçekleĢtirildi. Elde edilen 133 izolat saflaĢtırılıp stoklandı. Ancak 40 

izolat yeniden aktifleĢtirilemediği için 93 izolat tez çalıĢmasında kullanıldı. 16S 

rRNA gen dizi analizlerinin sonuçlarına göre, Micromonospora cinsi üyesi 34 izolat, 

Streptomyces cinsi üyesi 28 izolat, Saccharomonospora cinsi üyesi 6 izolat, 

Verrucosispora cinsi üyesi 5 izolat, Nocardia cinsi üyesi 5 izolat, Nonomuraea cinsi 

üyesi 5 izolat, Actinomadura cinsi üyesi 4 izolat, Actinopolymorpha cinsi üyesi 3 

izolat, Plantactinospora cinsi üyesi 2 izolat ve Microbispora cinsi üyesi 1 izolat elde 

edildi. 

5.1. Sonuçlar 

Yapılan çalıĢmalar sonucunda 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik 

akrabası olan Streptomyces specialis GW41-1564
T
 ile 1471 nt‟lik bölgede 46 

nükleotitlik farklılığa (% 96,80 nt benzerliği) sahip olan Streptomyces sp. S1412
T 

izolatının tüm genomik, kemotaksonomik ve fenotipik analizleri tamamlanmıĢ ve 

Streptomyces hoynatensis olarak isimlendirilmiĢ ve International Journal of 
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Systematic and Evolutionary Microbiology dergisinde yayımlanarak literatüre 

kazandırılmıĢtır.  

16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabası olan S.marina 

XMU15
T
 ile 1475 nt‟lik bölgede 6 nükleotit farklılığa (% 99,56 nt benzerliği) sahip 

olan DS3030 izolatının, S.marina XMU15
T
 ile % 56 DNA-DNA homoloji değeri 

elde edilerek yeni tür olduğu kesinleĢmiĢtir. Ġzolatın tüm genomik, kemotaksonomik 

ve fenotipik analizleri tamamlanmıĢ ve Saccharomonospora amisosensisolarak 

isimlendirilmiĢ ve International Journal of Systematic and Evolutionary 

Microbiology’de yayımlanarak literatüre kazandırılmıĢtır.  

Streptomyces sp. S2704 izolatı en yakın akrabası olan S. specialis GW41-

1564
T
 ile 1478 nt‟lik bölgede 43 nükleotitlik farklılık (% 97,08 nt benzerliği) 

göstermiĢ, izolatın tüm genomik, kemotaksonomik ve fenotipik analizleri 

tamamlanmıĢ ve Streptomyces klenkiiolarak isimlendirilmiĢ ve International 

Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology‟de yayınlanma 

aĢamasındadır. 

Micromonospora cinsi üyesi 34 izolattan 6 tane(S2911, DS3010, S4401, 

S3806, DS3005 ve DS3012) izolat 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabaları olan M. saelicesensis Lupac 09
T
 ile 1-17 nt farklılık gösterdiği 

tespit edilmiĢtir. Bu izolatlardan 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabasından nükleotit farklılığı en fazla olan S2911 (17 nt) ve DS3010 

(8 nt) izolatlarının gyrB ve rpoB gen bölgesi dizi analizleri yapılmıĢtır. S2911 

izolatının gyrB gen bölgesine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
 ve M. coxensis. 2-30-b/28türlerinden sırası ile 

16 ve 52 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise M. inositola ATCC 21773
T
 ve M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
‟e sırası ile 16 ve 26 nt farklılık gösterdiği 

belirlenmiĢtir. DS3010 izolatının gyrB gen bölgesine göre en yakın filogenetik 

akrabaları olan M. saelicesensis Lupac 09
T
 ve M. zamorensis CR38

T
türlerinden sırası 

ile 44 ve 45 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise M. chokoriensis 2-19/6
T
 ve M. 

lupini Lupac 09
T
‟ye sırası ile 37 ve 38 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir. Bu iki 

izolatın ilgili tip türleriyle DNA-DNA homolojisi sonunda tür statüsü belirlenerek 

literatüre kazandırılması hedeflenmektedir.  

Micromonospora cinsi üyesi olan S2518, S2509 ve S4602 izolatlarının 16S 

rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. chokoriensis 2-

19/6
T
‟e 6-16 nt farklılık gösterdiği tespit edilmiĢtir. 16S rRNA gen dizi analizine 
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göre M. chokoriensis 2-19/6
T
 tip türüne S2509 izolatı 14 nt ve S2518 izolatı 16 nt 

farklılık göstermiĢtir. Bu iki izolatın gyrB ve rpoB gen bölgesi dizi analizleri 

yapılmıĢtır. S2509 izolatının gyrB gen bölgesine göre en yakın filogenetik akrabaları 

olan M. chokoriensis 2-19/6
T 

ve M. lupini lupac 14N
T 

türlerinden sırası ile 35 ve 41 

nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise M. chokoriensis 2-19/6
T
 ve M. lupini lupac 

14N
T
‟ye sırası ile 34 ve 37 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.S2518 izolatının gyrB 

gen bölgesine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. saelicesensis Lupac 09
T
ve 

M. lupini lupac 14N
T 

türlerinden sırası ile 29 ve 34 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin 

ise M. zamorensis CR38
T
ve M. saelicesensis Lupac 09

T
‟e sırası ile 10 ve 13 nt 

farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.Bu iki izolatın ilgili tip türleriyle DNA-DNA 

homolojisi sonunda tür statüsü belirlenerek literatüre kazandırılması 

hedeflenmektedir.  

16S rRNA gen dizi analizine göre S2903, S2904, S4605, S3802 ve S3815 

izolatları en yakın filogenetik akrabaları olan M. coxensis 2-30-b/28
T
 tip türünden 

11-15 nt‟lik farklılık göstermiĢ, izolatlardan S2903 veS3815 hariç diğerlerinin gyrB 

ve rpoB gen bölgesi dizi analizleri yapılmıĢtır. S2904 izolatının gyrB gen bölgesine 

göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. purpureochromogenes DSM 43821
T
 ve 

M. coxensis 2-30-b/28türlerinden sırası ile 61 ve 59 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin 

ise M. inositola ATCC 21773
T
 ve M. purpureochromogenes DSM 43821

T
‟e sırası ile 

15 ve 22 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.S4605 izolatının gyrB gen bölgesine 

göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. coxensis 2-30-b/28 ve M. 

purpureochromogenes DSM 43821
T
 türlerinden sırası ile 40 ve 59 nt farklılığı, rpoB 

gen bölgesinin ise M. citrea DSM 43903
T
 ve M. haikouensis232617

T
‟e sırası ile 16 

ve 21 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.S3802 izolatının gyrB gen bölgesine göre 

en yakın filogenetik akrabaları olan M. purpureochromogenes DSM 43821
T
 ve M. 

siamensisTT2-4
T
 türlerinden sırası ile 17 ve 50 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise 

M. inositola ATCC 21773
T
 ve M. purpureochromogenes DSM 43821

T
‟e sırası ile 20 

ve 24 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.Bu üç izolatın ilgili tip türleriyle DNA-

DNA homolojisi sonunda tür statüsü belirlenerek literatüre kazandırılması 

hedeflenmektedir.  

Micromonospora cinsi üyesi olan S2508B ve DS3003 izolatları 16S rRNA gen 

dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. eburnea LK2-10
T 

tip 

türüne 14-17 nt‟lik farklılık göstermiĢtir. Bu iki izolatın gyrB ve rpoB gen bölgesi 

dizi analizleri yapılmıĢtır. S2508B izolatının gyrB gen bölgesine göre en yakın 
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filogenetik akrabaları olan M. eburnea LK2-10
T 

ve P. endophytica YIM 68255
T
 

türlerinden sırası ile 110 ve 126 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise P.mayteni YIM 

61359
T
 ve P. endophytica YIM 68255

T
‟ya sırası ile 35 ve 35 nt farklılık gösterdiği 

belirlenmiĢtir. DS3003 izolatının gyrB gen bölgesine göre en yakın filogenetik 

akrabaları olan M. coxensis 2-30-b/28
T
ve M. eburnea LK2-10

T 
 türlerinden sırası ile 

64 ve 69 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise M. citrea DSM 43903
T
 ve M. 

haikouensis 232617
T
‟e sırası ile 33 ve 40 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.Bu iki 

izolatın ilgili tip türleriyle DNA-DNA homolojisi sonunda tür statüsü belirlenerek 

literatüre kazandırılması hedeflenmektedir.  

Micromonospora cinsi üyesi olan S2901, S4803, DS3186 ve S2510 izolatları 

sırasıyla 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. 

marina JSM1-1
T
, M. siamensis TT2-4

T
, M.olivasterospora DSM 43868

T
 ve M. citrea 

DSM 43903
T
 tip türüne 8-20 nt‟lik farklılık göstermektedir. Ġzolatların gyrB ve rpoB 

gen bölgesi dizi analizleri yapılmıĢtır.S2901 izolatının gyrB gen bölgesine göre en 

yakın filogenetik akrabaları olan M. purpureochromogenes DSM 43821
T
 ve M. 

coxensis 2-30-b/28
T 

türlerinden sırası ile 58 ve 60 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin 

ise M. inositolaATCC 21773
T
 ve M. purpureochromogenes DSM 43821

T
‟e sırası ile 

15 ve 22 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir. S4803 izolatının gyrB gen bölgesine 

göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. coxensis 2-30-b/28
T 

 ve M. 

inositolaATCC 21773
T
 türlerinden sırası ile 39 ve 46 nt farklılığı, rpoB gen 

bölgesinin ise M. inositolaATCC 21773
T
 ve M. purpureochromogenes DSM 

43821
T
‟e sırası ile 17 ve 23 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.Ġzolatın M. siamensis 

DSM 45097
T
 ile DNA-DNA hibridizasyon değeri ortalama % 14.5, ikinci en yakın 

akrabası M. coxensis 2-30-b/28
T 

ile ise % 55,45‟lik bir değer elde edilmiĢtir. DS3186 

izolatının gyrB genbölgesine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. eburnea 

LK2-10
T
 ve M. equina Y22

T
 türlerinden sırası ile 35 ve 52 nt farklılığı, rpoB gen 

bölgesinin ise M. marina JSM1-1
T
 ve M. chaiyaphumensis MC5-1

T
‟e sırası ile 15 ve 

22 nt farklılık gösterdiği belirlenmiĢtir.S2510 izolatının gyrB genbölgesine göre en 

yakın filogenetik akrabaları olan M. auratinigra TT1-11
T
 ve M. coxensis 2-30-b/28

T
 

türlerinden sırası ile 43 ve 48 nt farklılığı, rpoB gen bölgesinin ise M. coxensis 2-30-

b/28
T
 ve M. haikouensis 232617

T
‟e sırası ile 24 ve 30 nt farklılık gösterdiği 

belirlenmiĢtir.Bu dört izolatın ilgili tip türleriyle DNA-DNA homolojisi sonunda tür 

statüsü belirlenerek literatüre kazandırılması hedeflenmektedir. 
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Micromonospora sp. S1510 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan M. equina Y22
T
 tip türüne 24 nt‟lik farklılık 

göstermektedir. Ġzolatın gyrB ve rpoB gen bölgesi dizi analizlerinin ve ilgili tip 

türleriyle DNA-DNA homolojisisinin yapılıp tür statüsü belirlenerek literatüre 

kazandırılması hedeflenmektedir. 

Micromonospora cinsi üyesi olan S4606 ve S4404 izolatları 16S rRNA gen 

dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. jinlongensis NEAU-

GRX11
T
‟e 6-7 nt‟lik farklılık göstermiĢtir. S2516 ve S1602 izolatları 16S rRNA gen 

dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan M. rifamycinica AM105
T
‟ya 

9-11 nt farklılık gösterdiği tespit edilmiĢtir.  

16S rRNA gen dizi analizine göre S3502, DS3002, S3301, S1802 ve S3807 

izolatları en yakın akrabaları olan M. tulbaghiae TVU1
T
tip türüne S3502 izolatı hariç 

diğer izolatlar % 100 benzerlik göstermiĢtir. S3502 izolatı M. tulbaghiae TVU1
T
tip 

türüne % 99,42 benzerlik göstermiĢtir. Geriye kalan diğer 4 Micromonospora izolatı 

en yakın filogenetik akraba türleri ile 5-12 nt farklılık göstermektedir.  

Streptomyces sp. S4702 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan S. qinglanensis DSM 42035
T
tip türü ile 1470 nt‟lik bölgede 

32 nükleotitlik farklılık (% 97,58) göstermiĢtir. Streptomyces sp. S4702 izolatı S. 

qinglanensis DSM 42035
T
 ile 16.6 homoloji değeri vermiĢtir. Ġkinci en yakın 

akrabası olan S. marinus DSM 41970
T
 ile de % 20,9 homoloji değeri vermiĢtir. 

Ġzolatın en az iki kültür koleksiyonuna depoziti gerçekleĢtirildikten sonra 

kemotaksonomik ve fenotipik testlerden eksiklerinin tamamlanarak literatüre 

kazandırılması amaçlanmaktadır. 

Streptomyces sp. S3812 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan S. samsunensisM1463
T
‟e 1441 nt‟lik bölgede 22 

nükleotitlik farklılık (% 98,47) göstermiĢtir. S3812 izolatı S. samsunensisM1463 ile 

% 89,3 homoloji değeri vermiĢ ve S. samsunensis olarak tanımlanmıĢtır. 

Streptomyces cinsi üyesi 28 izolattan 4 tanesi olan S1103, S1108, S1109 ve 

S1301 izolatları filogenetik analizlere göre S. carpaticus NBRC 15390
T
 tip türü ile 

en yüksek 16S rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğini % 99,79-% 99,86 (2-3 nt‟lik 

farklılık) göstermiĢtir. S2201, S4403, S4601 ve S4703 izolatlarının en yüksek 16S 

rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğini % 99,31-% 99,79 olarak S. aculeolatus 

NBRC 14824
T
 tip türüne (3-10 nt farklılık) gösterdiği tespit edilmiĢtir. Geriye kalan 
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diğer 16 Streptomyces izolatı en yakın filogenetik akraba türler ile 0-13 nt farklılık 

göstermektedir.  

Saccharomonospora cinsi üyesi 5 izolattan 3 tanesi olan S1102, S1106 ve 

S1402 izolatları 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları 

olan S. xinjiangensis XJ-54
T
 tip türüne 5-13 nt farklılık göstermiĢ, DS3029 izolatı en 

yüksek 16S rRNA gen bölgesi nükleotit benzerliğini S. amisosensis DS3030
T
 tip 

türüne % 99,80 (3/1477) olarak göstermiĢtir. 16S rRNA gen dizi analizine göre 

S2705 izolatının en yakın tip türü olan S. viridis DSM 43017
T
‟e % 100 benzerlik 

gösterdiği tespit edilmiĢtir.  

Verrucosispora cinsi üyesi 5 izolattan üç tanesi olan S2427, OD175 ve S1812 

izolatları 16S rRNA gen dizi analizine göre V. gifhornensis DSM 44337
T
 tip türüne 

2-3 nt farklılık göstermektedir. S3810 izolatı filogenetik olarak en yakın akrabası 

olan V.fiedleri MG-37
T
tip türüne 3 nt farklılık, S2506 izolatı ise filogenetik olarak en 

yakın akrabası olan V. andamanensis SP03-05
T
 tip türüne 4 nt farklılık 

göstermektedir.  

Nocardia cinsi üyesi 5 izolattan 4 tanesi olan S1503, S1507, S1508 ve S1509 

izolatları 16S rRNA gen dizi analizine göre N. rhamnosiphila 202GMO
T
 tip türüne 

1-8 nt‟lik farklılık göstermektedir. DS3007 izolatı ise filogenetik olarak en yakın 

akrabası olan N. higoensis NBRC 100133
T
 tip türüne 9 nt‟lik farklılık 

göstermektedir.  

Nonomuraea cinsi üyesi Nonomuraea sp. S2301 izolatının 16S rRNA gen dizi 

analizine göre en yakın filogenetik akrabası olan N. candida HMC10
T
 tip türüne 

1401 nt‟lik bölgede 20 nükleotit farklılığı (% 98,57 nt benzerliği) gösterdiği tespit 

edilmiĢtir. Ġzolatın 16S rRNA gen dizi analizine göre çizilen dendogramdaki 

pozisyonu göz önünde bulundurularak ilgili tip türleriyle DNA-DNA homolojilerinin 

yapılıp yeni tür olduğu kesinleĢtikten sonra kemotaksonomik ve fenotipik 

analizlerinin tamamlanarak literatüre kazandırılması amaçlanmaktadır. Diğer 4 

Nonomuraea cinsi üyesi izolat en yakın filogenetik akraba türleri ile 0-6 nt‟lik 

farklılık göstermektedir.  

Actinomadura sp. S2422 izolatının 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan A. sputi IMMIB L-889
T
 tip türüne 1464 nt‟lik bölgede 63 

nükleotit farklılığı (% 98,57 nt benzerliği) gösterdiği tespit edilmiĢtir. 63 nt farklılığı 

diğer Actinomadura cinsi üyelerinden farklı bir tür olduğunu göstermesine rağmen 

16S rRNA gen bölgesinin ikinci kez sekansı yapılarak bu durumun teyit edilmesine 
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ihtiyaç duyulmaktadır. 16S rRNA gen dizi analizi yenilendikten sonra ilgili kültür 

koleksiyonlarına depoziti yapılıp literatüre kazandırılması amaçlanmaktadır. Diğer 3 

Actinomadura cinsi üyesi izolat en yakın filogenetik akraba türleri ile 6-8 nt‟lik 

farklılık göstermektedir.  

Actinopolymorpha cinsi üyesi S2503, S3704 ve DS1018 izolatları 16S rRNA 

gen dizi analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan A.cephalotaxi I06-2230
T
 

tip türüne 2-7 nt‟lik farklılık göstermektedir.  

Plantactinospora sp. S2414 ve S3408 izolatlarının 16S rRNA gen dizi 

analizine göre en yakın filogenetik akrabaları olan P. endophytica YIM 68225
T
 tip 

türüne 7 nt‟lik farklılık gösterdiği tespit edilmiĢtir. 

Microbispora sp. S2404 izolatının 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan M. hainanensis 211020
T
 tip türüne 1466 nt‟lik bölgede 8 

nükleotitlik farklılık (% 99,45 nt benzerliği) gösterdiği tespit edilmiĢtir.  

5.2. Öneriler 

Micromonospora cinsine ait olan S1510, S2508B, S2901, S2903, S2904, 

S2911, S2509, S2510, S2518, S3802, DS3003, DS3010, DS3186, S4605, S4803 ve 

S2909 izolatları 16S rRNA gen bölgesi filogenetik analiz sonuçlarına göre en yakın 

filogenetik akrabasından en fazla uzaklığı bulunan izolatlardır. Bu izolatlardan 

S1510, S2903 ve S2909 hariç diğer 13‟ünün rpoB ve gyrB gen bölgesi dizi analizleri 

gerçekleĢtirilmiĢtir. Gen bölgeleri dizi analizleri sonucunda en yakın tip türlerinden 

oldukça farklılık gösterdikleri belirlenmiĢtir. Tip türleriyle birlikte yağ asiti analizleri 

ve fenotipik analizleri de yapılan izolatların ilgili tip türleriyle DNA-DNA 

homolojilerinin yapılıp sonunda tür statüsü belirlenerek literatüre kazandırılması 

hedeflenmektedir. 

Streptomyces sp. S4702 izolatı 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan S. qinglanensis DSM 42035
T
 tip türüne 32 nükleotitlik 

farklılık göstermiĢtir. Streptomyces sp. S4702 izolatı S. qinglanensis DSM 42035
T
ile 

% 16,6 homoloji değeri verirken, ikinci en yakın akrabası olan S. marinus DSM 

41970
T
ile % 20,9 homoloji değeri vermiĢtir. Fenotipik ve kemotaksonomik 

analizlerinden eksik olanların tamamlanıp izolatın literatüre kazandırılması 

amaçlanmaktadır. 
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Nonomuraea cinsi üyesi Nonomuraea sp. S2301 izolatı 16S rRNA gen dizi 

analizine göre en yakın filogenetik akrabası olan N. candida HMC10
T
 tip türüne 20 

nükleotit farklılık göstermiĢtir. Ġzolatın 16S rRNA gen dizi analizine göre çizilen 

dendogramdaki pozisyonu göz önünde bulundurularak ilgili tip türleriyle DNA-DNA 

homolojilerinin yapılıp yeni tür olduğu kesinleĢtikten sonra kemotaksonomik ve 

fenotipik analizlerinin de tamamlanarak literatüre kazandırılması amaçlanmaktadır. 

Actinomadura sp. S2422 izolatının 16S rRNA gen dizi analizine göre en yakın 

filogenetik akrabası olan A. sputi IMMIB L-889
T
 tip türüne 63 nükleotitlik bir 

farklılık gösterdiği tespit edilmiĢtir. 63 nt farklılığı diğer Actinomadura cinsi 

üyelerinden farklı bir tür olduğunu göstermesine rağmen 16S rRNA gen bölgesinin 

ikinci kez sekansı yapılarak bu durumun teyit edilmesine ihtiyaç duyulmaktadır. 16S 

rRNA gen dizi analizi yenilendikten sonra eksik analizlerinin tamamlanıp literatüre 

kazandırılması amaçlanmaktadır. 

 3-amino-5-hidroksibenzoik asit (AHBA) gen bölgesine sahip olan S2901, 

S2903, S2904, S2518, S3815, S1802, S2508B, S4803, S4402, S2510, S2704, S2201, 

SD308, S2801, S1812, S2301, DS1018 ve S2404 izolatlarının hangi tipte bir 

sekonder metabolit üretebildikleri daha sonra yapılacak daha kapsamlı taramalarla 

ortaya konulmalıdır. 
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EK A 

Basal’s Mineral Salts Agar (Duangmal ve diğ., 2005) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

kullanılmıĢtır. 

Dektran 10 g 

L-histidin 1 g 

Potasyum nitrat 2 g 

NaCI 35 g 

Magnezyum sülfat heptahidrat  0.01 g 

Kalsiyum karbonat 0.02 g 

Demir sülfat heptahidrat 0.01 g 

Potasyum difosfat (K2HPO4) 2 g 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH: 7,2 

Tüm ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra son hacim 1000 

ml‟ye tamamlandı. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım 

ısıtılırken agar eklendi. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler 

halinde konularak 121 
o
C‟de 15 dakika otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. 

Besiyeri petrilere dökülmeden önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen 

mikroorganizmaların ve fungusların izolasyon ortamında üremesini engellemek için 

besiyerine aseptik koĢullarda steril Nistatin (50µg/ml) ve Rifampisin (5µg/ml) 

antibiyotiklerinden uygun miktarlarda katıldı. 

 

M3 Agar (Rowbotham ve Cross, 1977) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

kullanılmıĢtır. 
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Monopotasyum fosfat  0,466 g 

Disodyum fosfat 0,732 g 

Potasyum nitrat 0,01 g 

NaCI 0,29 g 

Magnezyum sülfat heptahidrat  0,1 g 

Kalsiyum karbonat 0,02 g 

Demir sülfat heptahidrat 200 µg 

Çinko sülfat heptahidrat  180 µg 

Manganez sülfat heptahidrat 20 µg 

Sodyum propionat 0,2 g 

Deniz tuzu 35 g 

Agar  15 g 

Saf su  1000 ml 

pH: 7,2 

Tüm ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra son hacim 1000 

ml‟ye tamamlandı. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım 

ısıtılırken agar eklendi. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler 

halinde konularak 121 
o
C‟de 15 dakika otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. 

Besiyeri petrilere dökülmeden önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen 

mikroorganizmaların ve fungusların izolasyon ortamında üremesini engellemek için 

besiyerine aseptik koĢullarda Pridham, T. G., steril Nistatin (50 µg/ml) ve 

sikloheksimid (50 µg/ml) antibiyotiklerinden uygun miktarlarda katıldı. 

NiĢasta-Kazein Agar (Küster ve Williams, 1964) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

belirlenmiĢtir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

%20‟lik K2HPO4, niĢasta ve agar hariç diğer ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde 

çözüldü. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım ısıtılırken 

NiĢasta (Soluble Starch, BDH) 10 g 

Kazein (Casein) 0.3 g 

KNO3 2 g 

NaCl 2 g 

MgSO4. 7H2O 0,05 g 

CaCO3 0,02 g 

FeSO4. 7H2O 0,01 g 

% 20‟lik K2HPO4 10 ml 

Agar (Difco) 12 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,0-7,2 
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agar eklendi. Ölçülü miktardaki niĢasta 100 ml soğuk saf su içerisinde ayrı olarak 

çözüldü ve hazırlanmıĢ sıcak besiyerine karıĢtırarak ilave edildi. Hazırlanan besiyeri 

500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler halinde konularak 121
o
C‟de 15 dakika 

otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. % 20‟lik K2HPO4 solüsyonu, besiyerlerinden 

ayrı olarak baĢka bir ĢiĢede otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. Otoklav sonrası 

45-50
o
C‟ye kadar su banyosunda soğutulan besiyerlerine aseptik koĢullarda % 20‟lik 

K2HPO4‟tan 10 ml /L olacak Ģekilde ilave edildi. Besiyeri petrilere dökülmeden 

önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen mikroorganizmaların izolasyon 

ortamında üremesini engellemek için besiyerine aseptik koĢullarda  steril Nalidixic 

acid (10 µg/ml) ve Nystatin (50 µg/ml ) antibiyotiklerinden uygun miktarlarda 

katıldı. 

Non-sporulating Agar (Sanglier ve diğ., 1992) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

kullanılmıĢtır.  

Kazaminoasit 20 g 

NiĢasta 20 g 

Yeast ekstrat 4 g 

Deniz tuzu 35 g 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 

 

Tüm ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra son hacim 1000 

ml‟ye tamamlandı. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım 

ısıtılırken agar eklendi. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler 

halinde konularak 121 
o
C‟de 15 dakika otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. 

Besiyeri petrilere dökülmeden önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen 

mikroorganizmaların ve fungusların izolasyon ortamında üremesini engellemek için 

besiyerine aseptik koĢullarda steril Nistatin (50 µg/ml) ve Rifampisin (5µg/ml) 

antibiyotiklerinden uygun miktarlarda katıldı. 

 

Stevenson’s Agar (Stevenson, 1967) 

67 g yeast nitrojen base ve 0,1 g casamino acid 1 litre ddH2O‟da çözülür ve filter 

sterilizasyonu yapılır. Steril K2HPO4 (200 ml, % 10 w/v) 10X Stevenson‟s Medium 
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hazırlamak için 800 ml‟ye eklenir. 1x Stevenson‟s medium hazırlamak için, 100 ml 

10 x Stevenson‟s medium steril erimiĢ agar ile karıĢtırılır (%1.5, w/v). 

SM1: Stevenson‟s agar medium (1x) + D-sorbitol (1%, w/v) + neomisin sülfat (4 

µg/ml). (Tan ve diğ., 2006) 

SM2: Stevenson‟s agar medium (1x) + D-melezitose (%1, w/v) + neomisin sülfat (4 

µg/ml). (Tan ve diğ., 2006) 

SM3 Agar-Gauze’s Agar (Tan ve diğ., 2006) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

kullanılmıĢtır.  

Glikoz 10 g 

Pepton 5 g 

Tripton 3 g 

Deniz tuzu 35 g 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH: 7,2 

 

Tüm ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra son hacim 1000 

ml‟ye tamamlandı. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım 

ısıtılırken agar eklendi. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler 

halinde konularak 121 
o
C‟de 15 dakika otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. 

Besiyeri petrilere dökülmeden önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen 

mikroorganizmaların ve fungusların izolasyon ortamında üremesini engellemek için 

besiyerine aseptik koĢullarda steril Nystatin (50 µg/ml) ve Rifampicin (5µg/ml) 

antibiyotiklerinden uygun miktarlarda katıldı. 

Rafinoz-Histidin Agar (Vickers ve diğ., 1984) 

Denizel aktinomisetlerin sedimentten izolasyonunda seçici izolasyon besiyeri olarak 

kullanılmıĢtır. 

Rafinoz 10 g 

L-histidin 1 g 

Dipotasyum fosfat dibazik  1 g 

Magnezyum sülfat heptahidrat 0,5 g 

Demir sülfat heptahidrat 0,01 g 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 
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Tüm ortam içerikleri 900 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra son hacim 1000 

ml‟ye tamamlandı. 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile pH 7,0-7,2‟ye ayarlandı. KarıĢım 

ısıtılırken agar eklendi. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟lik otoklav ĢiĢelerine 400 ml‟ler 

halinde konularak 121 
o
C‟de 15 dakika otoklavlanarak sterilizasyonu sağlandı. 

Besiyeri petrilere dökülmeden önce, aktinomisetler dıĢında bazı istenmeyen 

mikroorganizmaların ve fungusların izolasyon ortamında üremesini engellemek için 

besiyerine aseptik koĢullarda steril Nystatin (50 µg/ml) ve Cycloheximide (50 µg/ml) 

antibiyotiklerinden uygun miktarlarda katıldı. 
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EK B 

Yeast Extract-Malt Extract Agar (ISP 2) (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Yeast Extract-Malt Extract Agar (ISP 2) ortamı, organizmalarınstok kültürlerinin 

hazırlanmasında kullanılmıĢtır. Ayrıca organizmaların kültürel ve morfolojik 

karakterizasyon içinde bu besiyeri ortamı kullanılmıĢtır. 

Glikoz 4 g 

Bacto-Yeast Extract (Difco) 4 g 

Bacto-Malt Extract (Difco) 10 g 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 

 

Agar hariç diğer ortam içerikleri saf su içerisinde çözüldü. pH 0,1 M NaOH ve 0,1 M 

HCl ile 7,3‟e ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. Otoklav 

ĢiĢelerine dökülerek 121
o
C‟de 15 dakika otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 45-

50 
o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

Oatmeal Agar (ISP 3) (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Oatmeal Agar (ISP 3) ortamı, organizmaların kültürel ve morfolojik 

karakterizasyonu için kullanılmıĢtır. 

Oatmeal 20 g 

Trace salt solution (Shirling ve Gottlieb,1966)     1 ml 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 

Oatmeal (Ticari organik ürün), 1000 ml saf su içerisinde 20 dakika kaynatılarak 

çözüldü ve süzgeç vasıtasıyla süzüldü. Oda sıcaklığında soğumaya bırakıldıktan 

sonra eksilen su miktarı tamamlanarak pH, 0,1 M NaOH veya 0,1 M HCl ile 

ayarlandı ve agar ilave edilerek kaynatıldı. Hazırlanan besiyeri 500 ml‟ lik ĢiĢelerde 

121
o
C‟de 15 dakika otoklavlandı. Otoklavdan sonra su banyosunda 45-50

o
C‟ye 

kadar soğutulan besiyerlerine aseptik koĢullarda Trace Salt Solution‟dan 1 ml /L 

olacak Ģekilde ilave edildi ve besiyeri petrilere döküldü. 
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Ġnorganik Tuz-NiĢasta Agar (ISP 4 ) (Inorganic Salts-Starch Agar: Shirling ve 

Gottlieb, 1966) 

Ġnorganik tuz-niĢasta agar (ISP4) ortamı, organizmaların bazılarının spor 

morfolojilerinin belirlenmesinde ve kültürel ve morfolojik karakterizasyonu için 

kullanılmıĢtır. 

Çözünür NiĢasta (Soluble Starch, BDH) 10 g 

K2HPO4 1 g 

MgSO4. 7H2O 1 g 

NaCl 1 g 

(NH4)2SO4 2 g 

CaCO3 3 g 

Trace Salt Solution (Shirling ve Gotlieb, 1966)  1 ml 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 

NiĢasta, Trace Salt Solution ve agar hariç diğer ortam içerikleri 800 ml saf su 

içerisinde çözüldü ve pH, 0,1 M NaOH ve 0,1 M HCl ile ayarlandı. Agar ilave 

edilerek sürekli karıĢtırmak suretiyle kaynamaya bırakıldı. NiĢasta, 200 ml saf su 

içerisinde ayrı olarak çözüldü ve sıcak besiyerine eklendi. Otoklav ĢiĢelerine dökülen 

kültür ortamı, 121 
o
C‟de 15 dakika otoklav edilerek steril edildi. Otoklavdan sonra su 

banyosunda 45-50 
o
C‟ye kadar soğutulan besiyerine, aseptik koĢullarda Trace Salt 

Solution‟dan 1 ml /L olacak Ģekilde ilave edildi ve besiyeri petrilere döküldü. 

Gliserol-asparajin Agar (ISP 5) (Pridham ve diğ., 1956/1957) 

Gliserol-asparajin Agar (ISP 5)ortamı, organizmaların kültürel ve morfolojik 

karakterizasyonu için kullanılmıĢtır. 

L-asparajin 1 g 

Gliserol 10 g 

K2HPO4 1 g 

Trace salts solution 1 ml 

Agar 20 g 

Saf su  1000 ml 

pH 7,2 

Agar hariç diğer ortam içerikleri saf su içerisinde çözüldü. pH, 0,1 M NaOH ve 0,1 

M HCl ile 7,3‟e ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 

Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121
o
C‟de 15 dakika otoklav edilen besiyeri, su 

banyosunda 45-50 
o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü. 



271 

Pepton-Yeast Extract Iron Agar (ISP 6) (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Pepton-yeast extract iron agar (ISP 6) ortamı, izolatların melanin pigmenti üretme 

yeteneklerini belirlemek için kullanılmıĢtır. 

Pepton-Iron Agar 36 g 

Yeast extract 1 g 

Saf su  1000 ml 

Uygun oranlarda hazırlanan besiyeri karıĢımı ısıtılarak eritildi ve 500 ml‟lik otoklav 

ĢiĢelerine 400 ml‟ler halinde transfer edilerek 121
o
C‟de 15 dk. otoklavlandı. Otoklav 

sonrası su banyosunda 45-50 
o
C‟ye kadar soğutulan aseptik koĢullarda Trace Salt 

Solution‟dan 1 ml /L olacak Ģekilde ilave edildi ve besiyeri petrilere döküldü. 

Tyrosine Agar (ISP 7) (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Pepton-yeast extract iron agar gibi tyrosine agar (ISP 7) ortamı da, izolatların 

melanin pigmenti üretme yeteneklerini belirlemek için kullanılmıĢtır. 

Gliserol 15 g 

L-tyrosine (Difco) 0,5 g 

L-asparagine (Difco) 1 g 

K2HPO4 0,5 g 

MgSO4. 7H2O 0,5 g 

NaCl 0,5 g 

FeSO4. 7H2O 0,01 g 

Trace salts solution 1 ml 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2 

 

Uygun oranlarda hazırlanan besiyeri karıĢımı ısıtılarak eritildi ve 500 ml' lik otoklav 

ĢiĢelerine 400 ml‟ler halinde transfer edilerek 121 
o
C‟de 15 dk. otoklavlandı. Otoklav 

sonrası su banyosunda 45-50 
o
C'ye kadar soğutulan besiyeri aseptik koĢullarda 

petrilere döküldü. 

 

Bennett’s Agar (Jones, 1949) 

Bennett‟s agar (MBA: Modified Bennett‟s Agar) büyüme, degredasyon, kimyasal 

inhibitörlere ve antibiyotiklere direnç testinde bazal ortam olarak kullanılmıĢtır. 
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Gliserol 10 g 

Yeast extract (Lab M) 1 g 

Lab-lemco (Merck) 0,8 g 

Bacto-casitone (Difco) 2 g 

Trace salts solution 1 ml 

Agar 15 g 

Saf su 1000 ml 

pH 7,2-7,3 

Agar hariç diğer ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) 

NaOH veya HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 

Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 

45-50 
o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü. Degredasyon 

testi maddeleri tindalizasyonla steril edildikten sonra steril besiyerine katıldı ve 

petrilere döküldü. Antibiyotikler filtrasyon tekniği ile steril edildikten sonra steril 

besiyerine katıldı. Kimyasal inhibitör maddeleri ise, otoklav öncesi ĢiĢelere 

dökülmüĢ besiyerine ölçülü miktarda katıldı ve besiyeri karıĢımı kimyasal inhibitör 

madde ile birlikte steril edildi. 

Nutrient Agar 

Nutrient agarortamı, organizmaların kültürel ve morfolojik karakterizasyonu için 

kullanılmıĢtır. Ayrıca antimikrobiyal aktivite testinde patojenleri aktifleĢtirmek için 

kullanılmıĢtır. 

Nutrient broth 48 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 18 g 

 

Agar hariç nütrient broth 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) NaOH veya 

HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. Otoklav 

ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 45-50 

o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

Triptik Soy Agar (TSA)  

Triptik soy agarortamı, organizmaların kültürel ve morfolojik karakterizasyonu için 

kullanılmıĢtır. 
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Triptik soy broth  30 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 18 g 

 

Agar hariç nütrient broth 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) NaOH veya 

HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. Otoklav 

ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 45-50 

o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

Czapek’s Agar (Medium 130, DSMZ Katolog; Waksman, 1950) 

Czapek‟s agarortamı, organizmaların kültürel ve morfolojik karakterizasyonu için 

kullanılmıĢtır. 

Sükroz 30 g 

FeSO4. 7H2O 0,01 g 

KCI 0,5 g 

K2HPO4 1 g 

MgSO4. 7H2O 0,5 g 

NaNO3 3 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 18 g 

pH: 7,2-7,3 

 

Agar hariç diğer içerikler 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) NaOH veya 

HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. Otoklav 

ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 45-50 

o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

N-Z-Amine Agar (Medium 554, DSMZ Katolog) 

Organizmaları aktifleĢtirmek için kullanılmıĢtır. 

Glikoz 10 g 

NiĢasta 20 g 

Yeast extract 5 g 

N-Z-Amine 5 g 

CaCO3 1 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 18 g 

pH: 7,2 

 

Agar hariç diğer ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) 

NaOH veya HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 
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Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 

45-50 
o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

GPHF Agar (Medium 553, DSMZ Katolog) 

Organizmaları aktifleĢtirmek için kullanılmıĢtır. 

Glikoz 10 g 

Peptone from Casein 5 g 

Yeast extract (Oxoid) 5 g 

Beef extract (Oxoid) 5 g 

CaCl2 x 2 H2O 0,74 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 15 g 

pH: 7.2 

 

Agar hariç diğer ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) 

NaOH veya HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 

Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 

45-50 
o
C‟ye kadar soğutuldu ve aseptik koĢullarda petrilere döküldü.  

Karbon Kaynağı Kullanım Ortamı (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Karbon kaynağı kulanım ortamı (ISP 9), izolatların karbon kaynağı kullanım 

testlerinde bazal ortam olarak kullanıldı. Test, bazal ortamın hazırlanması ve karbon 

kaynaklarının hazırlanıp sterilizasyonu Ģeklinde birbirinden ayrı iki iĢlemle 

gerçekleĢmiĢtir. 

(NH4)2SO4 2,64 g 

KH2PO4 2,38 g 

K2HPO4 5,65 g 

MgSO4. 7H2O 1 g 

Pridham ve Gottlieb‟s Trace Salts Solution 1 ml 

Saf su 1000 ml 

Agar 15 g 

pH: 6,8-7,0 

Agar ve Pridham ve Gottlieb‟s Trace Salts Solüsyonu hariç diğer ortam içerikleri 

1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) NaOH ve HCl ile ayarlandı ve 

karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 

121
o
C‟de 15 dk. otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 45-50

o
C‟ye kadar soğutuldu 

ve soğutulan besiyerine, tindalizasyonla sterilizasyonu sağlanmıĢ her bir karbon 

kaynağı ayrı olacak Ģekilde ilave edildi. Daha sonra besiyerine 1 ml/L 
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konsantrasyonunda Pridham ve Gottlieb‟s Trace Salts Solüsyonundan ilave edildi ve 

besiyeri aseptik olarak petrilere döküldü. 

Azot Kaynağı Kullanım Ortamı ( Williams ve diğ., 1983 ) 

Azot kaynağı kulanım ortamı, izolatların azot kaynağı kullanım testlerinde bazal 

ortam olarak kullanıldı. Test, bazal ortamın hazırlanması ve azot kaynaklarının 

hazırlanıp sterilizasyonu Ģeklinde birbirinden ayrı iki iĢlemle gerçekleĢmiĢtir. 

Glikoz 10 g 

MgSO4. 7H2O 0,5 g 

NaCl 0,5 g 

FeSO4. 7H2O 0,01 g 

K2HPO4 1 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 10 g 

pH: 7,4 

Agar hariç diğer ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) 

NaOH ve HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 

Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121
o
C‟de 15 dk. otoklav edilen besiyeri, su banyosunda 

45-50
o
C‟ye kadar soğutuldu ve soğutulan besiyerine tindalizasyonla sterilizasyonu 

sağlanmıĢ her bir azot kaynağı ayrı olacak Ģekilde aseptik olarak ilave edildi ve 

aseptik olarak petrilere döküldü. 

Degredasyon Testi Ortamları 

Adenin (% 0,5, w/v), elastin (% 0,3, w/v), kazein (% 1,0, w/v), hipoksantin (% 0,4, 

w/v), guanin (% 0,05, w/v), L-tirozin (% 0,5, w/v), ksantin (% 0,4, w/v), xylan (% 

0,4, w/v) ve jelatin (% 0,4, w/v) degredasyonu için bazal ortam olarak Bennett‟s 

Agar (Jones, 1949) kullanıldı. Tindalizasyon ile steril edilen her bir madde, otoklavla 

121 
o
C‟de 15 dk. steril edilmiĢ Bennett‟s Agar ortamına aseptik olarak ilave edildi ve 

besiyeri aseptik olarak petrilere döküldü. 

Tween80 (Polysorbate-80; %1, w/v) degredasyonu için Nash ve Krent (1991) 

pepton agar bazal ortamı kullanıldı. Tindalizasyon ile steril edilmiĢ Tween 80 

maddesi, otoklavla steril edilmiĢ bazal ortama (Nash ve Krent, 1991) aseptik olarak 

ilave edildi ve besiyeri aseptik olarak petrilere döküldü. 
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Tween-20, Tween-80 (Polysorbote-20, Polysorbote-80) degredasyonu (Nash ve 

Krent, 1991) 

Tween-20, Tween-80 degredasyonunda bazal ortam olarak kullanılmıĢtır. 

Pepton Agar 

Pepton 10 g 

Yeast Extract 5 g 

NaCI 5 g 

Glikoz 1 g 

Saf su 1000 ml 

Agar 15 g 

pH 7.5 

Agar hariç diğer ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü. pH (0,1 M) 

NaOH ve HCl ile ayarlandı ve karıĢıma agar ilave edilerek kaynamaya bırakıldı. 

Otoklav ĢiĢelerine dökülerek 121 
o
C‟de 15 dk. otoklavlanan besiyeri, su banyosunda 

45-50 
o
C‟ye kadar soğutuldu. Daha sonra tindalizasyonla sterilizasyonu sağlanmıĢ 

Tween-20, Tween-80 (% 1, w/v), steril edilmiĢ bazal ortama aseptik olarak ilave 

edildi ve besiyeri aseptik olarak petrilere döküldü. 

% 0,5’ lik Nutrient Agar (Williams ve diğ, 1983) 

Antimikrobiyal aktivite testinde, test patojeni olarak kullanılan organizmaların 

geliĢmeleri için kullanılan kültür ortamıdır.  

Nutrient agar (Oxoid) 5 g 

Saf su 1000 ml 

Ortam içerikleri 1000 ml saf su içerisinde çözüldü ve oluĢan karıĢım, her bir 

organizma için erlenlere transfer edildikten sonra 121 °C‟de 15 dk otoklav edilerek 

steril edildi. 
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EK C 

Ringer Çözeltisi 

Ringer çözeltisi izolasyon çalıĢmasına baĢlamadan önce tüp dilüsyon yönteminde 

toprak süspansiyonunun ve testlerin uygulama aĢamasından önce spor 

süspansiyonunun hazırlanması için kullanılmıĢtır. 

Ringer çözeltisi (Oxoid) 1 tablet 

Saf su 500 ml 

 

1 tane Ringer tableti 500 ml saf su içerisinde çözüldü ve izolasyon için ağzı kapaklı 

veya pamukla kapalı cam tüplere uygun miktarlarda konularak 121 
o
C‟de 15 dk. 

otoklav edildi. 

K2HPO4 Çözeltisi 

Bu çözelti, niĢasta-kazein agar (Küster ve Williams, 1964) besiyeri hazırlanırken 

kullanılmıĢtır. 

K2HPO4 20 g 

Saf su 100 ml 

 

Hazırlanan çözelti 200 ml‟lik ağzı kapaklı ĢiĢelere konuldu ve 121 
o
C‟de 15 dk. 

otoklav edilerek steril edildi. Otoklavdan sonra çözelti 4
o
C‟de saklandı. Besiyerleri 

hazırlanırken bu çözelti steril edilmiĢ besiyeri karıĢımına aseptik olarak ilave edildi.  

Kültür Stoklaması Ġçin Gliserol Çözeltisi (Wellingtion ve Williams, 1978) 

Gliserol süspansiyonu, izolatların sporlarının ve misellerinin uzun süre -20 
o
C‟de 

stok olarak saklanması için hazırlanmıĢtır. 

Gliserol 25 ml 

Saf su 75 ml 

 

% 25‟lik gliserol çözeltisi yaklaĢık 1,5 ml miktarında vidalı kapağı olan küçük 

tüplere konularak 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav edilerek steril edildi.    
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50 µg/ml Konsantrasyonunda Cycloheximide Stok Solüsyonu 

Cycloheximide (50 µg/ml) fungusların besiyeri içerisinde üremesini engellemek için 

katılmıĢtır.  

Öncelikle 100 ml‟lik otoklava dayanıklı boĢ bir ĢiĢe 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Daha sonra ayrı olarak 100 ml saf su içerisinde 2 g 

cycloheximide çözüldü. Cycloheximide çözeltisi steril bir enjektöre çekildi ve 

önceden otoklav edilmiĢ boĢ ĢiĢeye aseptik koĢullarda membran filtreden geçirilerek 

aktarıldı. ġiĢenin kapağı sıkıca kapatılıp ve gerekirse parafinlenip 4 
o
C‟de saklandı. 

Besiyer hazırlanırken, aseptik koĢullarda bu stok solüsyonundan 1 ml çekilerek steril 

edilmiĢ besiyerine katıldı. Ardından besiyerinin petrilere döküm iĢlemi yapıldı. 

50 µg/ml Konsantrasyonunda Nistatin Stok Solüsyonu 

Nistatin (50 µg/ml) izolasyon besiyerlerine istenmeyen bazı mikroorganizmalarının 

üremesini engellemek için katılmıĢtır. 

Öncelikle 100 ml‟lik otoklava dayanıklı boĢ bir ĢiĢe 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Ardından ayrı olarak 100 ml saf su içerisinde 2 g nystatin 

çözüldü. Nistatin çözeltisi, steril bir enjektöre çekildi ve önceden otoklav edilmiĢ boĢ 

ĢiĢeye aseptik koĢullarda membran filtreden geçirilerek aktarıldı. ġiĢenin kapağı 

sıkıca kapatılıp ve gerekirse parafinlenip 4 
o
C‟de saklandı. Besiyer hazırlanırken, 

aseptik koĢullarda bu stok solüsyonundan 1 ml çekilerek steril edilmiĢ besiyerine 

katıldı. Ardından besiyerinin petrilere döküm iĢlemi yapıldı. 

5 µg/ml Konsantrasyonunda Rifampicin Stok Solüsyonu 

Rifampicin (0,5 µg/ml), niĢasta-kazein agar (Küster ve Williams, 1964) izolasyon 

ortamına istenmeyen bazı mikroorganizmalarının üremesini engellemek için 

konulmuĢtur. 

Öncelikle 100 ml‟lik otoklava dayanıklı boĢ bir ĢiĢe 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Ardından ayrı olarak 100 ml saf su içerisinde 0,2 g rifampicin 

çözüldü. Rifampicin çözeltisi, steril bir enjektöre çekildi ve önceden otoklav edilmiĢ 

boĢ ĢiĢeye aseptik koĢullarda membran filtreden geçirilerek aktarıldı. ġiĢenin kapağı 

sıkıca kapatılıp ve gerekirse parafinlenip 4 
o
C‟de saklandı. Besiyer hazırlanırken, 

aseptik koĢullarda bu stok solüsyonundan 1 ml çekilerek steril edilmiĢ besiyerine 

katıldı. Ardından besiyerinin petrilere döküm iĢlemi yapıldı. 
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10 µg/ml Konsantrasyonunda Nalidiksik Asit Stok Solüsyonu 

Nalidiksik asit (10 µg/ml) istenmeyen mikroorganizmaların besiyeri içerisinde 

üremesini engellemek için katılmıĢtır.  

Öncelikle 100 ml‟lik otoklava dayanıklı boĢ bir ĢiĢe 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Daha sonra ayrı olarak 100 ml saf su içerisinde 0,4 g 

cycloheximide çözüldü. Nalidiksik asit çözeltisi steril bir enjektöre çekildi ve 

önceden otoklav edilmiĢ boĢ ĢiĢeye aseptik koĢullarda membran filtreden geçirilerek 

aktarıldı. ġiĢenin kapağı sıkıca kapatılıp ve gerekirse parafinlenip 4 
o
C‟de saklandı. 

Besiyer hazırlanırken, aseptik koĢullarda bu stok solüsyonundan 1 ml çekilerek steril 

edilmiĢ besiyerine katıldı. Ardından besiyerinin petrilere döküm iĢlemi yapıldı. 

4 µg/ml Konsantrasyonunda Neomycin Sülfat Stok Solüsyonu 

Neomycin sülfat(4 µg/ml) istenmeyen mikroorganizmaların besiyeri içerisinde 

üremesini engellemek için katılmıĢtır.  

Öncelikle 100 ml‟lik otoklava dayanıklı boĢ bir ĢiĢe 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Daha sonra ayrı olarak 100 ml saf su içerisinde 0,16 g 

cycloheximide çözüldü. Neomisin sülfat çözeltisi steril bir enjektöre çekildi ve 

önceden otoklav edilmiĢ boĢ ĢiĢeye aseptik koĢullarda membran filtreden geçirilerek 

aktarıldı. ġiĢenin kapağı sıkıca kapatılıp ve gerekirse parafinlenip 4 
o
C‟de saklandı. 

Besiyer hazırlanırken, aseptik koĢullarda bu stok solüsyonundan 1 ml çekilerek steril 

edilmiĢ besiyerine katıldı. Ardından besiyerinin petrilere döküm iĢlemi yapıldı. 

Trace Salt Solution (Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Bu çözelti, Ġnorganik Tuz-NiĢasta Agar (ISP 4) ve Oatmeal Agar (ISP 3) 

ortamlarının hazırlanmasında kullanılmıĢtır.  

FeSO4. 7H2O 0,1 g 

MnCl2. 4H2O 0,1 g 

ZnSO4. 7H2O 0,1 g 

Saf su 100 ml 

Ortam içerikleri 100 ml saf su içerisinde çözüldükten sonra 121 
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Otoklav sonrası +4
o
C‟de saklandı. 
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Pridham ve Gottlieb’s Trace Salts Solution ( Shirling ve Gottlieb, 1966) 

Bu çözelti, karbon kaynağı kullanım testi ortamlarının hazırlanmasında 

kullanılmıĢtır. 

CuSO4. 5H2O 0,64 g 

FeSO4. 7H2O 0,11 g 

MnCl2. 4H2O 0,79 g 

ZnSO4. 7H2O 0,15 g 

Saf su  100 ml 

Ortam içerikleri 100 ml saf su içerisinde çözüldükten sonra 121
o
C‟de 15 dk. otoklav 

edilerek steril edildi. Otoklav sonrası +4
o
C‟de saklandı. 

Lugol’s Ġodine Ayıracı (Cowan ve Steel, 1974) 

NiĢasta degredasyon testinin değerlendirilmesinde kullanılmıĢtır. 

Iodine  5 g 

KI (Potassium iodine) 10 g 

Saf su 1000 ml 

 

Maddeler öncelikle 10 ml saf su içerisinde çözüldü. Daha sonra 100 ml‟ye 

tamamlandı. 1/5 oranında sulandırılarak kullanıldı. 

0.5 M EDTA, pH 8 

EDTA (Merck)  186.1 g 

ddH2O 1000 ml 

 

800 ml ddH2O içerisine 186,1 g EDTA ve 20 g NaOH pelleti ilave edilerek 

manyetik karıĢtırıcı üzerinde berraklaĢıncaya kadar çözüldü. Son hacim ddH2O ile 

1000 ml‟ye tamamlandı. 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢelere bölünerek 121 °C‟de 

15 dk otoklavda steril edildi ve oda sıcaklığında saklandı. 

1 M Tris, pH 8 

Tris (Merck) 121,1 g 

ddH2O 1000 ml 

800 ml ddH2O içerisine 121,1 g tris ilave edildi ve manyetik karıĢtırıcı üzerinde 50 

C sıcaklık muamelesi ile berraklaĢıncaya kadar çözülerek oda sıcaklığında 

soğumaya bırakıldı. pH 8‟de 1 M Tris elde etmek için solüsyon içerisine 42 ml % 
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38‟lik HCl ilave edildi. Son hacim ddH2O ile 1000 ml‟ye tamamlandı. 100 ml‟lik 

ağzı kapaklı cam ĢiĢelere bölünerek 121 °C‟de 15 dk otoklavda steril edildi ve oda 

sıcaklığında saklandı. 

TE tamponu, pH 8 

 

Tampon 

1000 ml‟ye tamamlanmadan önce pH kontrolü yapıldı. 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam 

ĢiĢelere bölünerek 121 C‟de 15 dk otoklavda steril edildi ve oda sıcaklığında 

saklandı 

Lizozim (50 mg/ml) 

Lizozim (Sigma) 500 mg 

Tris, 1 mM EDTA, pH 8) 10 ml 

 

500 mg lizozim 10 ml TE tampon içerisinde çözülerek hazırlandı. 1,5 ml‟lik steril 

eppendorf tüplere 1‟er ml bölünerek -20 C‟de kullanım zamanına kadar saklandı. 

Proteinaz K (2 mg/ml) 

Proteinaz K (AppliChem) 2 mg 

TE tamponu 10 ml 

 

2 mg proteinaz K 10 ml TE tamponu içerisinde çözüldü. 1,5 ml‟lik steril eppendorf 

tüplere 1‟er ml bölünerek -18 C‟de kullanım zamanına kadar saklandı. 

7,5 M Amonyum asetat 

Amonyum asetat (AppliChem) 57,81 g 

ddH2O 100 ml 

57,81 g amonyum asetat 100 ml‟ lik ağzı kapaklı cam ĢiĢeye konularak üzerine 

yaklaĢık 40 ml ddH2O ilave edildi. Son hacim ddH2O ile 100 ml‟ye tamamlandı. 

Manyetik karıĢtırıcı üzerinde 50 C sıcaklık muamelesi ile berraklaĢıncaya kadar 

çözüldü. Solüsyon 121 ˚C‟de 15 dk otoklav edilerek +4 C‟de saklandı. 

 

 

0.5 M EDTA, pH 8 (Merck) 2 ml 

1M Tris, pH 8  10 ml 

ddH2O 1000 ml 
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% 10’luk Sarkosil  

N-laurylsarcosine (Sigma)  1 g 

ddH2O 10 ml 

1 g N-laurylsarcosine 8 ml DDH2O içeren 100 ml‟ lik ağzı kapaklı cam ĢiĢeye 

konularak manyetik karıĢtırıcı üzerinde 50 C sıcaklık muamelesi ile berraklaĢıncaya 

kadar çözüldü ve son hacim ddH2O ile 10 ml‟ ye tamamlandı. Solüsyon otoklav ile 

steril edildi ve ĢiĢenin etrafı alüminyum folyo kapatılarak oda sıcaklığında saklandı.  

Guanidin thiosiyanat solüsyonu (5 M guanidin thiosiyanat, 100 mM EDTA, % 0.5 

sarkosil) 

Guanidine thiosiyanat (AppliChem)  60 g 

ddH2O (otoklav edilmiĢ) 20 ml 

0,5 M EDTA, pH 8 20 ml 

60 g guanidine thiosiyanat steril 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢeye konuldu ve 

üzerine steril 20 ml ddH2O ve 0,5 M EDTA (pH 8) ilave edildi. Solüsyon manyetik 

karıĢtırıcıda 65 C sıcaklık muamelesi ile berraklaĢıncaya kadar çözüldü ve oda 

sıcaklığında soğuduktan sonra, 

N-Laurylsarcosine %10 v/v (otoklav edilmiĢ) 5 ml 

Son hacim steril ddH2O ile 100 ml‟ye tamamlanarak 0,45 μm çapındaki membran 

filtreden geçirildi. ġiĢenin etrafı alüminyum folyo ile kapatılarak oda sıcaklığında 

saklanmıĢtır. 

Kloroform-izo-amil alkol (24:1 v/v) 

Kloroform (Merck) 24 ml 

Ġzo-amil alkol (Merck) 1 ml 

Steril 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢe içerisinde steril cam pipetler kullanılarak 

solüsyon hazırlandı. ġiĢenin etrafı alüminyum folyo ile kapatılarak +4 C‟de 

saklandı. 

Ġzo-propanol 

100 ml izo-propanol (J.T. Baker) steril 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢeye konuldu 

ve ĢiĢenin etrafı alüminyum folyo ile kapatılarak -18 C‟de saklandı. 
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% 70’lik etanol 

% 100‟lük alkol 70 ml 

ddH2O (otoklav edilmiĢ)  30 ml 

Steril 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢe içerisinde steril cam pipetler kullanılarak 

solüsyon hazırlandı ve -18 C‟de saklandı.  

RNAaz (10 mg/ml) 

RNAaz (AppliChem)  10 mg 

TE tamponu 10 ml 

10 mg RNA az 10 ml TE tamponu içerisinde çözüldü. 1,5 ml‟lik steril eppendorf 

tüplere 1‟er ml bölünerek -18 C‟de saklandı. 

8M LiCl2 

LiCl2 (Merck) 33,912 g 

ddH2O 100 ml 

 

33,912 g LiCl2 tartılarak bir beher içerisine konuldu ve üzerine 60 ml ddH2O ilave 

edildi. Manyetik karıĢtırıcı üzerinde 50 C sıcaklık muamelesi ile berraklaĢıncaya 

kadar çözüldü ve son hacim 100 ml‟ye tamamlanarak 100 ml‟lik ağzı kapaklı cam 

ĢiĢeye konuldu. Solüsyon 121 C‟de 15 dk otoklav edilerek oda sıcaklığında 

saklandı. 

Fenol-kloroform-izo-amil alkol (25:24:1 v/v) 

Fenol-kloroform-izo-amil alkol (25:24:1 v/v; AppliChem) istenilen oranlarda hazır 

olarak alındı. Bu kimyasal madde, moleküler biyoloji çalıĢmalarında kullanılabilir 

nitelikte olmalıdır. 100 ml‟lik streil edilmiĢ ağzı kapaklı cam ĢiĢeye aseptik Ģartlarda 

trnsfer edildi. ġiĢenin etrafı alüminyum folyo ile kapatılarak +4 C‟de saklandı.  

TBE Tamponu (Tris-Borik asit-EDTA; 10x, pH 8) 

Tris 121,10 g 

Borik asit (Merck) 61,83 g 

EDTA (susuz)  5,84 g 

ddH2O 1000 ml 
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Solüsyon içerikleri tartıldı ve 1000 ml‟lik beher içerisine kondu. Ġçerisine 500 ml 

ddH2O ilave edilerek solüsyon manyetik karıĢtırıcı üzerinde berraklaĢıncaya kadar 

tutuldu. Son hacim 1000 ml‟ye tamamlandı. pH 8‟e ayarlanarak +4 °C‟de saklandı.  

1XTBE, pH 8 

10XTBE tamponu 50 ml 

ddH2O 450 ml 

Ağzı kapaklı 400 ml‟lik cam ĢiĢe içine konularak oda sıcaklığında tutuldu. 

Etidyum Bromür (10 mg/ml stok) 

Etidyum bromür (Sigma) 100 mg 

ddH2O 10 ml 

 

100 ml‟lik ağzı kapaklı cam ĢiĢe içerisine 100 mg etidyum bromür ve 10 ml ddH2O 

su ilave edildi. Manyetik karıĢtırıcı üzerinde birkaç saat karıĢtırılarak hazırlandı. 

ġiĢenin etrafı alüminyum folyo kapatılarak +4 °C‟de saklandı. Hazırlanan bu 

solüsyondan her 100 ml agaroza 5 μl olacak Ģekilde ilave edilmektedir. Agaroz 

hazırlarken etidyum bromürün buharlaĢmasını engellemek için sıcaklık ~60 °C‟ye 

gelince ilave edilmelidir. 

Etidyum bromür son derece mutajenik bir maddedir. ÇalıĢırken mutlaka eldiven 

giyilmeli ve maske takılmalıdır. 

Brom fenol mavisi (Yükleme Tamponu) 

Brom fenol mavisi (AppliChem)  40 mg 

Gliserol 5 ml 

0,5 M EDTA 1,5 ml 

ddH2O 3,5 ml 

 

Toplam hacim 10 ml hazırlandıktan sonra eppendorf tüplere 500 μl Ģeklinde dağıtıldı 

ve +4 °C‟de saklandı. 
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EK D 

Micromonospora sp. S1510 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 
GenBank: KF494804.1   

TTTTTGATTGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGG 
GGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAA 
ACCGGGGCTAATACCGAATATGACTTTTGGTCGCATGACCGGGAGTGGAAAGTTTTTCGGCTTGGGATGG 
GCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAG 
GGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCA 
CAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCA 
GCAGGGACGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGT 
AAGACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGA 
CTGTGAAAACCCACAGCTCAACTGTGGGCTTGCAGCCGATACGGGCAGGCTAGAATTCGGTAGGGGAGAC 
TGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTG 
GGCCGATATTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCT 
GTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGACCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCC 
CGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCA 
TGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCTGCAGAGATG 
TGGGGTCCTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTA 
AGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGC 
CGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCA 
TGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGT 
TCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCG 
GTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCCAT 
GGCCTAACCGGTTTTCCGGAGGGAGTGGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGT 
AG 

Micromonospora sp. S2508B izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 
GenBank: JQ864434.1 

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCAGGCTTTGGGATAACCCTCGGAAACGGGGGCT 
AATACCGGATATGACCTCCTGTCGCATGGTGGGGGGTGGAAAGTTTTTTCGGCTTGGGATGGGCTCGCGG 
CCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG 
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGC 
GGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAC 
GAAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTA 
GGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAA 
ACCCGCGGCTCAACTGTGGGCTTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTC 
CTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATA 
CTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGT 
TGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGG 
GAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATT 
AATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAATCTTCCAGAGATGGGGGGTCC 
TTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGC 
AACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCA 
ACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAA 
TGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCG 
GGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATAC 
GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAAC 
CCCGTTTGGGGAGGGAGCTGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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AGAAGTTTTGTACATGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCC 
CTTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCCAAGCTTTGGGATAACCC 
CGGGAAACCGGGGCTAATACCGAATATTACCGCTGGCCGCATGGCTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCTTG 
GGATGGGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCC 
TGAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAAT 
ATTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCT 
CTTTCAGCAGGGACGAAGCGGAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGC 
CGCGGTAAGACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCG 
CGTCGACCGTGAAAACTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGG 
GGAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGG 
TCTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTC 
CACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAA 
GCGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGC 
GGAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCTCCA 
GAGATGGGGGGTCCTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTT 
GGGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAA 
GACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTT 
CACGCATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGT 
CTCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAAC 
GCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAA 
GCCGGTGGCCCAACCCTTGTGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAA 
GGTAG 
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TCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGC 
GGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAA 
TACCGAATATGACCTCCGATCGCATGGTTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGCCT 
ATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCC 
ACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGGA 
AGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAA 
GCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGG 
CGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACC 
CGCAGCTCAACTGCGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTG 
GTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTG 
ACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGG 
GCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAG 
TACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAAT 
TCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGATGTCGGGTCCTTC 
GGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAAC 
GAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACT 
CGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGG 
CCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGG 
TCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTT 
CCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCC 
TTGTGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAG 
 

 

 



287 

Micromonospora sp. S2518 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF494808.1 

AAAATCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTAC 
TCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCCAAGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGG 
GGCTAATACCGAATATTACCTGTGGTCGCATGACTGTGGGTGGAAAGTTTTTCGGCTTGGGATGGGCTCG 
CGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGA 
CCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATG 
GGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGG 
GACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGAC 
GTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTG 
AAAACTTGGGGCTACAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGA 
ATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCC 
GATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAA 
ACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCC 
TGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCG 
GATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCTCCAGAGATGGGGG 
GTCCTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTC 
CCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGG 
GTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCT 
ACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGG 
ATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGA 
ATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCC 
CAACCCTTGTGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTAG 
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TTTTTAAACAGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCG 
GGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGA 
AACCGGGGCTAATACCGAATAGGACTGCTGGTCGCATGACTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATG 
GGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGA 
GGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGC 
ACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTC 
AGCAGGGACGAAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGG 
TAAGACGTAGGGCGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCG 
ACCGTGAAAACTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGA 
CTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCT 
GGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGC 
TGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCC 
CCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGC 
ATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGAT 
GTCGGGTCCTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTT 
AAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTG 
CCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGC 
ATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAG 
TTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGC 
GGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGG 
TGGCCCAACCCGTAAGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATAGGACTGCTGGTCGCATGACTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGCGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAAAA 
CTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGATGTCGGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CGTAAGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATAGGACTGCTGGTCGCATGACTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGCGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAAAA 
CTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGATGTCGGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CGTAAGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATAGGACTGCTGGCCGCATGGCTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGAAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAA 
CCCGCAGCTCAACTGCGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGACCTCTCCGGTTTCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCACAGAGATGTGGGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CGTAAAGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAATGTA 
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AGAGTTGGATCATGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCC 
TTCGGGGTACTCGAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCC 
GGGAAACCGGGGCTAATACCGAATAGGACTGCTGGCCGCATGGCTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGG 
GATGGGCTCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCT 
GAGAGGGCGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATA 
TTGCACAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTC 
TTTCAGCAGGGACGAAGCGAGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCC 
GCGGTAAGACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGC 
GTCGACCGTGAAAACTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGG 
GAGACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGATGGCGAAGGCAGGT 
CTCTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCC 
ACGCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAG 
CGCCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCG 
GAGCATGCGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCACAG 
AGATGTGGGGTCCTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTG 
GGTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAG 
ACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTC 
ACGCATGCTACAATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTC 
TCAGTTCGGATCGGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACG 
CTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAG 
CCGGTGGCCCAACCCGTAAGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAA 
GGTA 
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GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATATGACCTGGCCTCGCATGAGGCTTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAAAA 
CTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAAAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCACAGAGATGTGAGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CCTTGTGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATATGACCTGGCCTCGCATGAGGCTTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAAAA 
CTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAAAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCACAGAGATGTGAGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CCTTGTGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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TGTTCCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTC 
GAGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGG 
CTAATACCGAATAGGACTGCTGGTCGCATGACTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCG 
GCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACC 
GGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGG 
CGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGA 
CGAAGCGTGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGT 
AGGGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAA 
AACTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATT 
CCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGAT 
ACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACG 
TTGGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGG 
GGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGAT 
TAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGATGTCGGGTC 
CTTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCG 
CAACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTC 
AACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACA 
ATGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATC 
GGGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATA 
CGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAA 
CCCCTTGTGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 

 

Micromonospora sp. S4803 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF494809.1 

TGCTAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGA 
GCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCT 
AATACCGAATATGACCTGGCCTCGCATGAGGTTTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGC 
CTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGG 
CCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCG 
GAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACG 
AAGCGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAG 
GGCGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTTACGTCGACCGTGAAAA 
CTTGGGGCTCAACCCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCC 
TGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATAC 
TGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTT 
GGGCGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGG 
AGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTA 
ATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCACAGAGATGTGAGGTCCT 
TCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCA 
ACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAA 
CTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAAT 
GGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGG 
GGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACG 
TTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACC 
CCTTGTGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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Micromonospora sp. DS3003 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF494803.1 

AGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCGG 
CGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAATA 
CCGGATAGGACCTGGCGTCGCATGGCGCTTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGCCTAT 
CAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCAC 
ACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGGAAG 
CCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAGC 
GTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGCG 
CGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCCG 
CGGCTCAACTGCGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGGT 
GTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGAC 
GCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGC 
GCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTA 
CGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATTC 
GATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACCGGCAGAGATGTCGGGTCCTTCGG 
GGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGA 
GCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGGTTCGGCCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTCGG 
AGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGCCG 
GTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGTCT 
GCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTCCC 
GGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCTTGT 
GGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 

 

Micromonospora sp. DS3010 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF494813.1 

CGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCG 
AGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCCAAGCTTTGGGATAACCCTCGGAAACGGGGGC 
TAATACCGAATATTACTGCTGGTCGCATGGCTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCTTGGGATGGGCTCGCGG 
CCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCG 
GCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGC 
GGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGAC 
GAAGCGAGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTA 
GGGTGCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACCGTGAAA 
ACTTGGGGCTCAACTCCAAGCCTGCGGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTC 
CTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATA 
CTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGT 
TGGGCGCTAGGTGTGGGGAGCCTCTCCGGTTCTCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGG 
GAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATT 
AATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATGGCCGCAAAACTCGCAGAGATGTGAGGTCC 
TTCGGGGGCGGTCACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGC 
AACGAGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCA 
ACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAA 
TGGCCGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCG 
GGGTCTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATAC 
GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAAC 
CCTTGTGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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Micromonospora sp. DS3186 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:JN989295.1 

CATGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCG 
GCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGCAACCTGCCCTAGGCTTTGGGATAACCCCGGGAAACCGGGGCTAAT 
ACCGGATACAACCTCTGGTCGCATGACTGGTGGTGGAAAGTTTTTCGGCCTGGGATGGGCTCGCGGCCTA 
TCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGCCA 
CACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGGAA 
GCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGAAG 
CGTAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCCAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAGACGTAGGGC 
GCGAGCGTTGTCCGGATTTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCTTGTCGCGTCGACTGTGAAAACCC 
GCAGCTCAACTGCGGGCCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGGAATTCCTGG 
TGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGCCGATACTGA 
CGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGG 
CGCTAGGTGTGGGGGGCCTCTCCGGTTCCCTGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGT 
ACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGCGGATTAATT 
CGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGTTTGACATCGCCGGAAATCCTCCAGAGATGGGGGGTCCTTCG 
GGGCCGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACG 
AGCGCAACCCTCGTTCGATGTTGCCAGCGCGTTATGGCGGGGACTCATCGAAGACTGCCGGGGTCAACTC 
GGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCACGCATGCTACAATGGC 
CGGTACAATGGGCTGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGATCGGGGT 
CTGCAACTCGACCCCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAATACGTTC 
CCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCGGTGGCCCAACCCGT 
AAGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACA 

 

Nonomuraea sp. S2301 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF422634.1 

 
CAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCGAGCG 
GCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCTGACTCTGGGATAAGCCTGGGAAACCGGGTCTAAT 
ACCGGATATGACCGCCTCCGGCATCGGGTGGTGGTGGAAAGTTTTTTCGGTTGGGGATGGGCTCGCGGCC 
TATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACCGGC 
CACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGGCGG 
AAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGACGA 
AGTTGACGTGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGCGC 
AAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGTGGCTGGTCGCGTCTGCCGTGAAAGCCCGC 
AGCTTAACTGCGGGTCTGCGGTGGATACGGGCCGGCTAGAGGTAGGTAGGGGCAAGTGGAATTCCTGGTG 
TAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGCTTGCTGGGCCTTACCTGACG 
CTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGGGCG 
CTAGGTGTGGGGGTCTTCCACGACTTCCGTGCCGGAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGTACG 
GCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTTGCTTAATTCGA 
CGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGTTTGACATCACCCGGAAACGTGCAGAGATGTGCGCCTCTTCGGAC 
TGGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACGAGC 
GCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCACGCTCCTTCGGGGGTGGTGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGGT 
CAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCAAACATGCTAC 
AATGGCCGGTACAGAGGGCTGCTAAACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGAT 
TGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAAT 
ACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCCGTGGCCCA 
ACCGGTTCTGCCGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 
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Nonomuraea sp. S3604 izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF422633.1 

GGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGGAAAGGCCCTTCGGGGTACTCG 
AGCGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGAGTAACCTGCCCCTGACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGGGTC 
TAATACCGGATACGACCGGCTCTCGCATGAGATGCTGGTGGAAAGTTTTTCGGTTGGGGATGGACTCGCG 
GCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTAGTGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGACC 
GGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCGCAATGGG 
CGAAAGCCTGACGCAGCGACGCCGCGTGGGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGGA 
CGAAGTTGACGTGTACCTGCAGAAGAAGCGCCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGG 
CGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGTGGCTGGTCGCGTCTGCCGTGAAAGCC 
CGCAGCTTAACTGCGGGTCTGCGGTGGATACGGGCCGGCTAGAGGTAGGTAGGGGCAAGTGGAATTCCTG 
GTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGCTTGCTGGGCCTTACCTG 
ACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTAAACGTTGG 
GCGCTAGGTGTGGGGATCTTCCACGATCTCCGTGCCGGAGCTAACGCATTAAGCGCCCCGCCTGGGGAGT 
ACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTTGCTTAATT 
CGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGTTTGACATCACCCGGAAAGCTTCAGAGATGGAGCCCTCTTCG 
GACTGGGTGACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCCCGCAACG 
AGCGCAACCCTTGTTCCATGTTGCCAGCGGCGCCTTCGGGCGGCCGGGGACTCATGGGAGACTGCCGGGG 
TCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCAAACATGCTA 
CAATGGCCGGTACAGAGGGCTGCTAAGCCGTGAGGCGGAGCGAATCCCTAAAAGCCGGTCTCAGTTCGGA 
TTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAACGCTGCGGTGAA 
TACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGCAACACCCGAAGCCCGTGGCCC 
AACCAGCTTGCTGGGGGGAGCGGTCGAAGGTGGGGCTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAACAAGGTA 

 

Streptomyces hoynatensis S1412izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:JQ582693.1 

TGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGCTGATCCGGTCTTTCGGGGCT 
GGTGATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCCGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAA 
CTGGGTCTAATACCGGATATGACCGATGGTCGCATGGCTGTTGGTGGAAAGCTTTTGCGGTGTGGGATGG 
GCCCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAG 
GGTGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCA 
CAATGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCA 
GCAGGGAAGAAGCGTGAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGT 
AATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTTTGTCGCGTCGG 
TTGTGAAAGCCCGGGGCTTAACTCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGCAGGGGAGAC 
TGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTG 
GGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCT 
GTAAACGGTGGGAACTAGGTGTGGGCAGCATTCCACGTTGTCTGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGTTCCC 
CGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCA 
TGTGGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATACGCCGGACAGCTGCAGAGATG 
TGGTTTCTCTTTGAGTCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTT 
AAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTGTGTTGCCAGCACGCTCTTTTTGGGTGGTGGGGACTCACG 
GGAGACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGG 
CTGCACACGTGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATGCCGTGAGGTGGAGCGAATCTCAAAAAGCC 
GGTCTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGC 
ATTGCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCC 
GAAGCCGGTGGCCCAACCCCTTGTGGGAGGGAGCCCTCAAATGTGGCACTGGCTATTGGGACAAAGTCGT 
AACAGGGTA 
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Streptomyces klenkii S2704izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF656772.1 

TTCCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGAACCGGCTTCGGCTGGGG 
ATTAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTGACCTGCCCTGCACTCTGGGATAAGCCCGGGAAACTGG 
GTCTAATACTGGATATGACCGGTGGCCGCATGGTCTGCTGGTGGAAAGCTTTTGCGGTGTGGGATGGGCC 
CGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGT 
GACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAA 
TGGGCGGAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCA 
GGGAAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAAT 
ACGTAGGGTGCAAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCCTGTCGCGTCGATTG 
TGAAAGCCCGGGGCTTAACTCCGGGTCTGCAGTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGACTGG 
AATTCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCTCTGGGC 
CGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCTGTA 
AACGGTGGGAACTAGGTGTGGGCGACATTCCACGTTGTCTGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGTTCCCCGC 
CTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGT 
GGCTTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATACGCCGGAAATCTCTGGAGACAGGG 
GCTCCCTTTTGGGCCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAA 
GTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTGTGTTGCCAGCAACACCTTCGGGTGGTTGGGGACTCACGGGA 
GACTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAAGTGGGGACGACATCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTG 
CACACGTGCTACAATGGCCGGTACAAAGGGCTGCGATGCCGTGAGGCGGAGCGAATCCCAAAAAGCCGGT 
CTCAGTTCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAGT 
GCTGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAA 
GCCGGTGGCCTAACCCCCTTGCGGGGAGGGAGCCGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTA 
ACAAGGTA 

 

 

Streptomyces sp.S4702izolatının 16S rRNA geni nükleotit dizisi 

GenBank:JN989306.1 

CTCATGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAACGATGAAGCCCTTTCGGGGGTGGATT 
AGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGCAATCTGCCCTGCACTTCGGGACAAGCCCTGGAAACGGGGTC 
TAATACCGGATATGACCATCGGGTGCATGCTCTGGTGGTGGAAAGCTCCGGCGGTGCAGGATGAGCCCGC 
GGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGACGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGGCGAC 
CGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGG 
GCGAAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCAGCAGGG 
AAGAAGCGCAAGTGACGGTACCTGCAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACG 
TAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGCGTGTCACGTCGGATGTGA 
AAGCCCGGGGCTTAACCCTGGGTCTGCATTCGATACGGGCAGGCTAGAGTTCGGTAGGGGAGATCGGAAT 
TCCTGGTGTAGCGGTGAAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGATCTCTGGGCCGA 
TACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAAC 
GTTGGGCACTAGGTGTGGGCGACATTCCACGTTGTCCGTGCCGCAGCTAACGCATTAAGTGCCCCGCCTG 
GGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGAGCATGTGGC 
TTAATTCGACGCAACGCGAAGAACCTTACCAAGGCTTGACATATGCCGGAAACGGCCAGAGATGGTCGCT 
CCCTTTGGGCCGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGGGTTAAGTCC 
CGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTGTGTTGCCAGCAACTCTTCGGAGGTTGGGGACTCACGGGAGACTGC 
CGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCTTGGGCTGCACACG 
TGCTACAATGGCCGGTACAATGAGCTGCGATGCCGTGAGGTGGAGCGAATCTCAAAAAGCCGGTCTCAGT 
TCGGATTGGGGTCTGCAACTCGACCCCATGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCATTGCTGCG 
GTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGCCGGT 
GGCCCAACCCCTTTGTGGGAGGGAATCGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGGACGAAGTCGTAACAAGG 
TAGCCGTA 
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Saccharomonospora amisosensis DS3030izolatının 16S rRNA geni nükleotit 

dizisi 

GenBank:NR109529.1 

GCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGGACGCTGAAGCTCAGCTTGCTGGGTGG 
ATGAGTGGCGAACGGGTGAGTAACACGTGGGTAATCTGCCCTGTACTTCGGGATAAGCCTTGGAAACGGG 
GTCTAATACCGGATAGGACACATCGTCGCATGGTGGTGTGTGGAAAGCCTTTGGGTGGTATGGGATGAGC 
CCGCGGCCTATCAGCTTGTTGGTGGGGTGATGGCCTACCAAGGCGGTGACGGGTAGCCGGCCTGAGAGGG 
TGACCGGCCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACA 
ATGGGCGCAAGCCTGATGCAGCGACGCCGCGTGAGGGATGACGGCCTTCGGGTTGTAAACCTCTTTCGCC 
CAGGACGAAGGGTTTCGGCTTGACGGTACTGGGAGAAGAAGCACCGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCG 
GTAATACGTAGGGTGCGAGCGTTGTCCGGAATTATTGGGCGTAAAGAGCTCGTAGGCGGTGTGTCACGTC 
TGCCGTGAAAACCTACGGCTTAACCGTGGGCGTGCGGTGGATACGGGCATCACTTGAGTTCGGTAGGGGA 
GACTGGAATTCCTGGTGTAGCGGTGGAATGCGCAGATATCAGGAGGAACACCGGTGGCGAAGGCGGGTCT 
CTGGGCCGATACTGACGCTGAGGAGCGAAAGCGTGGGGAGCGAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCAC 
GCTGTAAACGTTGGGCGCTAGGTGTGGGGTGCTGTTCACGTGTCCCGTGCCGTAGCTAACGCATTAAGCG 
CCCCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGCTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGCGGA 
GCATGTGGATTAATTCGATGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGGCTTGACATGCATCAGACGCATCCAGAG 
ATGGGTGTTCCCTTGTGGTTGGTGTACAGGTGGTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTGG 
GTTAAGTCCCGCAACGAGCGCAACCCTTGTCCTATGTTGCCAGCGGGTTATGCCGGGGACTCGTGGGAGA 
CTGCCGGGGTCAACTCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAGTCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCTTCA 
CACATGCTACAATGGCTGGTACAGAGGGTGGCGATACCGTGAGGTGGAGCGAATCCCTTAAAGCCGGTCT 
CAGTTCGGATCGTAGTCTGCAACTCGACTGCGTGAAGTCGGAGTCGCTAGTAATCGCAGATCAGCAGTGC 
TGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACGTCACGAAAGTCGGTAACACCCGAAGC 
CCATGGCCTAACCCACGTTGGTGGGGGGGAGTGGTCGAAGGTGGGACTGGCGATTGGGACGAAGTCGTAA 
CAAGGTA 
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EK E 

 

Micromonospora sp. S2509 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF765485.1 
 
GAGAAGGCGCGTGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCACGGCGAGACCGGCACGGTCATCGGTG 

TGCGGACGTTCTCCCGCGAGGACGGCGACGAGCTGCCGCCGGGCGTCAACGAGCTGGTCCGGGTCTACGT 

CGCCCAGAAGCGCAAGATCCAGGACGGCGACAAGCTCGCCGGCCGACACGGCAACAAGGGTGTCATCTCG 

AAGATCCTGCCGATCGAGGACATGCCGTTCCTGGAGGACGGCACCCCGGTCGACATCGTGCTCAACCCGC 

TGGGTGTGCCGAGCCGGATGAACATCGGCCAGGTGTTGGAGACCCACCTCGGTTGGGTCGCCAAGACCGG 

TTGGAAGGTCGAAGGCGACGACACCGACTGGAAGCGGCAGCTGCGCTCGATCGACGCGCACGAGTCCGAG 

GGGGACACGAACGTGGCCACCCCGGTCTTCGACGGCGCACGGGAGGCCGAGATCTCCGGCCTGCTGTCGT 

CGACGCTGCCCAACCGTGACGGCAAGCAGCTGATCGGTTCCAGTGGCAAGGCGCAGCTGTTCGACGGTCG 

TTCCGGTGAGCCTCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGCTACATCTACATCCTGAAGCTGAACCACCTGGTC 

GACG 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. S2510 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF776930.1 

 
CGCGATCTTCGGTGAGAAGGCGCGTGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCACGGCGAGACCGGC 

ACGGTCATCGGTGTGCGTACCTTCTCCCGCGAGGACGGCGACGAGCTGCCCCCGGGCGTGAACGAGCTGG 

TCCGGGTCTACGTCGCACAGAAGCGCAAGATCCAGGACGGCGACAAGCTCGCCGGCCGGCACGGCAACAA 

GGGCGTCATCTCCAAGATCCTGCCGATCGAGGACATGCCGTTCCTGGAGGACGGGACCCCCGTCGACATC 

GTGCTGAACCCGCTGGGTGTGCCGTCCCGGATGAACATCGGCCAGGTCCTGGAGACCCACCTCGGGTGGG 

TGGCCAAGACCGGTTGGAAGGTCGAGGGCGACGACGCCGAATGGAAGAAGGCGTTGCGCGCGATCGAGGC 

GCACGAGTCGGAGCCGGACACCAACGTGGCCACCCCGGTCTTCGACGGTGCCCGCGAGGAGGAGATCTCC 

GGTCTGCTCGCGTCGAGCCTGCCCAACCGGGACGGCAACCAGCTGATCGGTTCCTCCGGCAAGGCGCAGC 

TGTTCGACGGTCGCTCCGGCGAGCCGCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGCTACATCTACATCCTGAAGCT 

CAACCACCTGG 
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Micromonospora sp. S2518 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF765486.1 

 

GAGAAGGCGCGTGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCACGGCGAGACCGGCACGGTCATCGGTG 

TGCGGACGTTCTCCCGCGAGGACGGCGACGAGCTGCCGCCGGGCGTCAACGAGCTGGTCCGGGTCTACGT 

CGCCCAGAAGCGCAAGATCCAGGACGGCGACAAGCTCGCCGGCCGACACGGCAACAAGGGTGTCATCTCG 

AAGATCCTGCCGATCGAGGACATGCCGTTCCTGGAGGACGGCACCCCGGTCGACATCGTGCTCAACCCGC 

TGGGTGTGCCGAGCCGGATGAACATCGGCCAGGTGTTGGAGACCCACCTCGGTTGGGTCGCCAAGACCGG 

TTGGAAGGTCGAAGGCGACGACACCGACTGGAAGCGGCAGCTGCGCTCGATCGACGCGCACGAGTCCGAG 

GGGGACACGAACGTGGCCACCCCGGTCTTCGACGGCGCACGGGAGGCCGAGATCTCCGGCCTGCTGTCGT 

CGACGCTGCCCAACCGTGACGGCAAGCAGCTGATCGGTTCCAGTGGCAAGGCGCAGCTGTTCGACGGTCG 

TTCCGGTGAGCCTCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGCTACATCTACATCCTGAAGCTGAACCACCTGGTC 

GACG 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. S2901 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF776920.1 

 
CGCGATCTTCGGCGAGAAGGCGCGCGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCACGGCGAGACCGGC 

ACGGTCATCGGTGTGCGTACCTTCTCCCGCGAGGACGGCGACGAGCTGCCGCCGGGTGTCAACGAGCTGG 

TCCGGGTCTACGTCGCCCAGAAGCGCAAGATCCAGGACGGTGACAAGCTCGCCGGCCGGCACGGCAACAA 

GGGCGTCATCTCCAAGATCCTGCCGGTCGAGGACATGCCGTTCCTCGAGGACGGCACCCCGGTCGACATC 

GTGCTCAACCCGCTGGGTGTGCCCTCCCGGATGAACATCGGCCAGGTCCTGGAGACCCACCTCGGCTGGG 

TCGCCAAGACCGGTTGGAGCGTGGACGGCGACGACGCGGCGTGGAAGAAGCAGCTGCGCTCGATCGACGC 

CCACGAGTCCGAGCCGGACACCAACGTGGCCACTCCGGTCTTCGACGGTGCCCGCGAGGAGGAGATCTCC 

GGTCTGCTCTCGTCGACCCTGCCCAACCGGGACGGCAAGCAGCTGATCGGTTCCTCGGGCAAGGCGCAGC 

TGTTCGACGGTCGCTCCGGCGAGCCGCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGCTACATCTACATCCTGAAGCT 

CAACCACCTGGTCGACG 
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Micromonospora sp. DS3003 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF776931.1 

 

CGCGCGATCTTCGGCGAGAAGGCGCGCGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCACGGTGAGACCG 

GCACGGTCATCGGCGTGCGCACCTTCTCCCGGGAGGACGGCGACGAGCTGCCTCCGGGCGTCAACGAGCT 

GGTCCGGGTCTACGTCGCCCAGAAGCGGAAGATCCAGGACGGCGACAAGCTCGCCGGCCGTCACGGCAAC 

AAGGGCGTCATCTCCAAGATCCTCCCGATCGAGGACATGCCGTTCCTCGAGGACGGCACCCCGGTCGACA 

TCGTGCTCAACCCGCTGGGTGTGCCGAGCCGGATGAACATCGGCCAGGTGCTGGAGACGCACCTCGGCTG 

GGTGGCCAAGACCGGCTGGAAGATCGAGGGCGAGGACGCCGAGTGGAAGCGGCAGCTCCAGGCGATCGGC 

GCCGACGAGTCCGAGCCGGACACCAACGTGGCCACCCCGGTCTTCGACGGTGCCCGCGAGGAGGAGATCG 

CCGGTCTGCTCGAGTCGACGCTGCCCAACCGCGACGGCCAGCAGCTGATCGGCCGCAGCGGCAAGGCGCG 

GCTGTTCGACGGCCGCTCCGGTGAGCCGCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGCTACATCTACATCCTGAAG 

CTCAACCACCTGGTCGACG 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. DS3186 izolatının rpoB geni nükleotit dizisi 

GenBank:KF776933.1 
 

CGCGCGATCTTCGGTGAGAAGGCGCGCGAGGTCCGGGACACCTCGCTGAAGGTGCCGCATGGCGAGACCG 

GCACGGTCATCGGCGTGCGTACCTTCTCCCGCGAGGACGGCGACGAGCTGCCCCCGGGCGTGAACGAGCT 

GGTCCGGGTCTACGTGGCCCAGAAGCGCAAGATCCAGGACGGTGACAAGCTCGCGGGCCGCCACGGCAAC 

AAGGGCGTCATCTCCAAGATCCTGCCGATCGAGGACATGCCGTTCCTGGAGGACGGCACCCCGGTCGACA 

TCGTGCTGAACCCGCTGGGTGTGCCGTCCCGGATGAACATCGGCCAGGTCCTGGAGACCCACCTCGGGTG 

GGTGGCCAAGACCGGCTGGAGCGTGGACGGTGACGACGCCGACTGGAAGCGCCAGCTCCGCTCGATCAAC 

GCGCACGAGTCCGAGCCGGACACCAACGTGGCCACCCCGGTCTTCGACGGTGCCCGCGAGGAGGAGATCT 

CCGGTCTGCTCGAGTCGACCCTGCCCAACCGGGACGGCAACCAGCTGATCGGGCGCAGCGGCAAGGCGCA 

GCTGTTCGACGGCCGCTCCGGCGAGCCGCTGCCGGACCCGATCGCGGTCGGGTACGTCTACATCCTGAAG 

CTCAACCACCTGGTCGACG 
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Micromonospora sp. S2509 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818378.1 

 
CACGGCGTCGGCGTCTCCGTCGTGAACGCGCTCTCCACCCGGATGGCAGTGGAGATCCACAAGTCCGGCT 

TCGTGTGGCGACAGCAGTACAACAACTCCAAGCCCGGTCCTCTGGAGAAGGGTGAGACCACCGACCGCAG 

CGGCTCGGCGGTCTCCTTCTGGCCCGACCCCGACGTCTTCGAGACCGTCGACTTCGACTTCCAGACCATC 

TACCGGCGACTCCAGGAGATGGCCTTCCTCAACCGCGCGCTGCGCATCCACCTGCTCGACGAGCGGGTGG 

CCGAGGAGGAGGACGGCCGGCAGCGCGAGGTCACCTTCTTCTACGAGGGCGGCATCGCCGACTTCGTCCG 

GCACCTCAACGCCTCGAAGAACCCGATCCACAAGACCGTGGTCGAGTTCGGCGCCGAGGAGGAGGGCATG 

TCGGTCGAGATCGCCATGCAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACACGATCA 

ACACGCACGAGGGCGGCACCCACGAGGAGGGCTTCCGGTCCGCGCTGACCAGCGTGGTCAACCGGTACGG 

CACCGACAAGAAGCTGCTCAAGGGCGACGAGAAGCTCTCCGGCGAGGACATCCGCGAAGGGCTCGCGGCG 

ATCATCTCGGTCAAGTTGGCCAACCCGCAGTTCGAGGGTCAGACCAAGACCAAGCTGGGCAACACCCCGG 

TGAAGAGCTTCGTGCAGCGAGTCTGCAACGAGTGGCTGGTCGACTGGTTCGACCGTAACCCGGCCGAGGC 

CAAGATGATCATCACGAAGGCCTCCCAGGCTGCCCGCGCCCGGATCGCCGCCCAGCAGGCGCGCAAGCTG 

GCCCGGCGCAAGTCGCTGCTGGAGTCCGGCTCGATGCCGGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCCACCGACC 

CGCGCGAGTCCGAGGTGTTCATCGTCGAGGGCGACTCGGCAGGTGGTTCGGCCAAGCAGGGTCGCGACCC 

GCGCACGCAGGCGATCCTGCCGATCCGCGGCAAGATCCTCAACGTGGAGAAGGCCCGGATCGACCGGGTC 

CTCAAGAACAACGAGGTCCAGGCGCTGATCACCGCGCTGGGCACCGGCATCCACGACGACTTCGACATGG 

AGAAGCTGCGC 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. S2510 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818387.1 

 
GGCGTCGGCGTCTCCGTGGTGAACGCCCTCTCCACGAAGATGGCGGTGGAGATCCACAAGTCCGGCTTCG 

TCTGGCGGCAGCAGTACCACCACTCCAAGCCCACCACCCTGGAGAAGGGCGAGTCGACCGACCGGACCGG 

CTCGGCGGTCTCCTTCTGGCCCGACCCGGACGTCTTCGAGACGGTCGACTTCGACCTCCAGACCATCTAC 

CGCCGGCTCCAGGAGATGGCCTTCCTCACCCGCGGCCTCACCATCCACCTGCTCGACGAGCGGGTCCCGG 

AGGGTGAGGAGGGCAAGATCCGCGAGGTCACCTTCCGCTACGAGGGCGGCATCGCCGACTTCGTCCGGCA 

CCTCAACGCGTCGAAGAACCCGATCCACAAGACGGTGGTCGAGTTCGGCGCGGAGGAGGAGGGCATGTCG 

CTCGAGATCGCCATGCAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACAACATCAACA 

CCCACGAGGGCGGCACCCACGAGGAGGGCTTCCGGTACGCGTTGACCAGCGTCGTCAACCGGTACGGCGC 

GGAGAAGAAGCTGCTCAAGGGCGACGAGAAGCTCTCCGGTGAGGACATCCGGGAGGGCCTGGCCGCGATC 

ATCTCGGTGAAGCTGACCAACCCGCAGTTCGAGGGCCAGACCAAGACCAAGCTGGGCAACACCCCGGTGA 

AGAGCTTCGTGCAGCGGGTCTGCAACGACCGGCTGGTCGACTGGTTCGACCGGAACCCGGCCGAGGCCAA 

GATGATCATCCAGAAGGCGTCCCAGGCGGCCCGGGCCCGGATCGCCGCGCAGCAGGCGCGCAAGCTGGCC 

CGCCGCAAGTCGCTGTTGGAGTCCGGCTCGATGCCGGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCCACCGACCCGC 

GCGAGTCCGAGGTGTTCATCGTCGAGGGCGACTCGGCCGGCGGCTCGGCCAAGCAGGGCCGTGACCCGCG 

TACCCAGGCCATCCTGCCGATCCGCGGCAAGATCCTGAACGTGGAGAAGGCCCGCATCGACCGGGTGCTG 

AAGAACAACGAGGTCCAGGCGCTGATCACCGCGTTGGGCACCGGCATCCACGACGACTTCGACATGGAGA 

AGCTGCG 
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Micromonospora sp. S2518 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818386.1 

 
GGTGTCTCGGTGGTGAATGCGCTCTCCACCAAGATGTTCGTCGAGATCCACAAGTCCGGCTCCGTGTGGC 

GGCAGCACTACACCAACTCCAAGCCGAGCCCGCTGGAGAAGGGCGAGGCCACCGACCGCACCGGCTCGGC 

CGTCTCCTTCTGGCCCGACCCCGACGTCTTCGAGACCGTCGACTTCGACTTCCAGACCATCTACCGGCGC 

CTGCAGGAGATGGCCTTCCTCAACCGCGCCCTGCGCATTCACCTTCTCGACGAGCGGGTGGCCGAGGAGG 

ACGGCCGGCAGCGCGAGGTCACCTTCTACTACGAGGGCGGCATCGCGGACTTCGTCCGGCACCTCAACGC 

CTCGAAGAGCCCGATCCACAAGACAGTGGTCGAGTTCGAGGCCGAAGAGGAGGGCATGTCCCTCGAGATC 

GCCATGCAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACACGATCAACACCCACGAGG 

GCGGCACCCACGAGGAGGGCTTCCGGTCCGCGCTGACCAGCGTGGTCAACCGGTACGGCACCGACAAGAA 

GCTGCTCAAGGGCGACGAGAAGCTCTCCGGCGAGGACATCCGGGAAGGGCTCGCGGCGATCATCTCGGTC 

AAGCTGGCCAACCCGCAGTTCGAGGGCCAGACCAAGACCAAGCTGGGCAACACCCCGGTGAAGAGCTTCG 

TGCAGCGGGTCTGCAACGACCGGCTCGTTGACTGGTTCGACCGCAACCCGGCCGAAGCCAAGATGATCAT 

TACGAAGGCGTCCCAGGCGGCCCGTGCCCGGATCGCCGCGCAGCAGGCGCGCAAGCTGGCCCGGCGCAAG 

TCGCTGCTGGAGTCCGGCTCGATGCCGGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCCACCGACCCGCGCGAGTCCG 

AGGTCTTCATCGTCGAGGGCGACTCGGCCGGTGGTTCGGCCAAGCAGGGCCGCGACCCGCGGACCCAGGC 

GATCCTGCCGATCCGGGGCAAGATCCTCAACGTGGAGAAGGCCCGGATCGACCGGGTTCTGAAGAACAAC 

GAGGTCCAGGCGCTGATCACCGCGCTGGGCACCGGCATCCACGACGACTTCGACATGGAGAAGCTGCG 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. S2901 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818379.1 

 
GTGGTGAACGCCCTCTCCACGAAGATGGCCGTGGAGATCCACAAGGACGGCTTCGTCTGGCGGCAGGAGT 

ACCACCACTCCAAGCCGACCCCGCTGGAGAAGGGCGAGCCGACCGACCGGACCGGCTCGGCGGTCTCCTT 

CTGGCCGGACCCGGACGTCTTCGAGACCGTCGACTTCGATTTCCAGACCATCTACCGCCGGCTGCAGGAG 

ATGGCCTTCCTCACCCGCGGCCTCACCATCCACCTGCTGGACGATCGGGTCGCGGAGAGCGAGGAAGGCA 

AGATCCGCGAGGCCACCTTCCACTACGACGGCGGCATCGCCGACTTCGTCCGGCACCTCAACGCCTCGAA 

GAACCCGATCCACAAGACGGTGGTCGAGTTCGGCGCCGAGGAGGAGGGCATGTCGGTCGAAATCGCCATG 

CAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACAACATCAACACCCACGAGGGCGGCA 

CCCACGAGGAGGGCTTCCGGGCCGCCTTGACCAGCGTCGTCAACCGGTACGGCGCGGAGAAGAAGCTGCT 

CAAGAGCGACGAGAAGCTCTCCGGCGAGGACATCCGCGAGGGCCTGGCCGCGATCATCTCGGTCAAGCTG 

ACCAACCCGCAGTTCGAGGGCCAGACCAAGACCAAGCTCGGCAACACCCCGGTGAAGAGCTTCGTGCAGC 

GGGTCTGCAACGAGTGGCTGGTCGACTGGTTCGACCGGAACCCGGCCGAGGCCAAGACCATCATCCAGAA 

GGCGTCCCAGGCGGCGCGGGCCCGGATCGCCGCGCAGCAGGCGCGGAAGCTGGCCCGGCGCAAGTCGCTG 

CTGGAGTCCGGCTCGATGCCCGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCCACCGACCCGCGGGAGTCGGAGGTCT 

TCATCGTCGAGGGTGACTCGGCGGGCGGCTCGGCGAAGCAGGGGCGCGATCCCCGCACCCAGGCGATCCT 

GCCGATCCGCGGCAAGATCCTGAACGTGGAGAAGGCCCGGATCGACCGGGTGCTGAAGAACAACGAGGTC 

CAGGCGCTGATCACGGCGCTCGGCACCGGTATCCACGACGACTTCGACATCGAGAAGCTGCG 
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Micromonospora sp. DS3003 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818374.1 

 

CACGGCGTCGGTGTCTCGGTCGTGAACGCGCTCTCCACGAAGATGTTCGTGGAGATCCACAAGGACGGCT 

TCGTGTGGCGGCAGAGCTACACGAACTCCAAGCCCAGCCCGCTGGAGAAGGGCGAGTCGACCGACCGCAC 

CGGCTCGGCGGTCTCGTTCTGGCCCGACCCGGCCGTCTTCGAGACGGTCGACTTCGACTTCCAGACGATC 

TACCGCCGCCTCCAGGAGATGGCCTTCCTCAACCGCGGCCTCACCATCCACCTGCTCGACGAGCGCGCGC 

AGGACGAGGACGGCAAGCCGCGCGAGGTGACCTTCCTCTACAAGGGCGGTATCGCCGACTTCGTCCGGCA 

CCTCAACGCCTCGAAGAACCCGATCCACCGCACGGTGGTCGAGTTCGGCGCCGAGGAGGAGGGCATGTCG 

GTCGAGATCGCCATGCAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACACGATCAACA 

CGCACGAGGGCGGCACCCACGAGGAGGGCTTCCGGGCCGCGCTCACGAGCGTCGTCAACCGGTATGGCAC 

CGACCGGAAGCTGCTCAAGAGCGACGAGAAGCTCTCCGGCGAGGACATCCGGGAGGGCCTCGCGGCGATC 

ATCTCGGTGAAGCTCGCGAACCCGCAGTTCGAGGGCCAGACCAAGACCAAGCTCGGCAACACGCCGGTGA 

AGAGCTTCGTGCAGCGGGTCTGCAACGAGTGGCTGGTCGACTGGTTCGACCGGAACCCGGCCGAGGCGAA 

GATCATCATCCAGAAGGCGTCCCAGGCGGCCCGGGCCCGGATCGCCGCCCAGCAGGCCCGCAAGCTGGCC 

CGGCGCAAGTCGCTGCTGGAGTCCGGATCGATGCCGGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCGACCGACCCGC 

GCGAGTCCGAGGTCTTCATCGTCGAGGGCGACTCGGCGGGCGGCTCGGCGAAGCAGGGGCGCGACCCGCG 

TACCCAGGCGATCCTGCCGATCCGCGGCAAGATCCTCAACGTGGAGAAGGCCCGGATCGACCGGGTGCTG 

AAGAACAACGAGGTCCAGGCGCTCATCACGGCGCTGGGCACCGGCATCCACGACGACTTCGACATCGAGA 
AGCTGCGCTACC 

 

 

 

 

Micromonospora sp. DS3186 izolatının gyrB geni nükleotit dizisi 

GenBank: KF818376.1  

CACGGCGTCGGCGTGTCCGTGGTGAACGCCCTCTCCACCAAGATGGCGGTGGAGATCCACAAGGACGGCT 

TCGTCTGGCGGCAGCAGTACCACAATTCCAAGCCGACCCCGCTGGAGAAGGGCGAGCCGACCGACCGGAC 

CGGCTCGGCGGTCTCCTTCTGGCCGGACCCGGACGTCTTCGAGACGGTCGACTTCGACTTCCAGACCATC 

TACCGCCGGCTCCAGGAGATGGCCTTCCTCACCCGCGGCCTCACCATCCACCTGCTCGACGAGCGGGCCC 

CGGACGGCGAGGAGGGCAAGCCGCGCGAGGTGACCTTCCACTACGAGGGCGGCATCGCCGACTTCGTCCG 

GCACCTCAACGCCTCGAAGAACCCGATCCACAAGACGGTGGTCGAGTTCGGCGCCGAGGAGGAGGGCATG 

TCGGTCGATATCGCCATGCAGTGGAACGAGTCGTACGGCGAGTCGGTCTACACCTTCGCCAACAACATCA 

ACACCCACGAGGGCGGCACCCACGAGGAGGGCTTCCGGGCTGCGCTGACCAGCGTCATCAACCGGTACGG 

CGCGGACAAGAAGCTGCTCAAGGGCGACGAGAAGCTCTCCGGCGAGGACATCCGCGAGGGCCTGGCCGCG 

ATCATCTCGGTCAAGCTGACCAACCCGCAGTTCGAGGGCCAGACCAAGACCAAGCTCGGCAACACGCCGG 

TGAAGAGCTTCGTGCAGCGGGTCTGCAACGAGTGGCTGGTCGACTGGCTCGACCGCAATCCGGCCGAGGC 

GAAGACCATCATCACCAAGGCCTCCCAGGCGGCCCGGGCCCGAATCGCCGCCCAGCAGGCGCGGAAGCTG 

GCTCGACGCAAGTCCCTGCTGGAGTCCGGCTCGATGCCGGGCAAGCTGGCCGACTGCCAGTCCACCGACC 

CGCGCGAGTCCGAGGTCTTCATCGTCGAGGGTGACTCGGCGGGCGGCTCGGCCAAGCAGGGTCGCGACCC 

GCGTACCCAGGCGATCCTGCCGATTCGCGGCAAGATCCTCAACGTGGAGAAGGCCCGGATCGACCGGGTG 

CTGAAGAACAACGAGGTCCAGGCGCTGATCACCGCGCTGGGCACCGGCATCCACGACGACTTCGACATCG 

AGAAGCTGCGCTACC 
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EK F 

 

 

 

 

 

 

 

Micromonospora sp. S1510 Micromonospora sp. S2508B 

 Micromonospora sp. S2510 

Micromonospora sp. S2518 Micromonospora sp. S2901 

Micromonospora sp. S2509 
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Micromonospora sp. S2903 Micromonospora sp. S2904 

Micromonospora sp. DS3003 

 
Micromonospora sp. S4605 

Micromonospora sp. DS3010  Micromonospora sp. DS3186 
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