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oz

Bu ¢alismada 3 farkli ilden (Aksaray, Nigde ve Konya) toplanan 18 adet geleneksel eksi hamur 6rneginden
Saccharomyces cerevisiae suglarmin izolasyonu, farkli DNA markérleri ile genotipik karakterizasyonu ve
popiilasyon analizlerinin gerceklestirilmesi amaglanmustir. Izole edilen 72 adet endojen mayanin 58 tanesi 5.
cerevisiae olarak tammlanmustir. TUr ici genetik varyasyonun belirlenmesinde SCoT 13 primeri, iPBS ve ISSR
primerlerine gére daha faydalt sonuglar vermistir. Poptilasyonlar arasindaki mesafe arttikca genetik uzaklik
dereceleri de artis gbstermistir (R=0.74). Poptilasyonlar arast (%0106) ve popilasyonlar icindeki (%084) genetik
varyasyon dereceleri istatistiki olarak Snemli bulunmustur (P < 0.001). UPGMA dendrogrami Gizerinde suslar
bircok alt gruba ayrilmis olup STRUCTURE analizine gore anlamh alt grup sayist iki ¢tkmustir (AK=2).
UPGMA ve PCoA'ya gére kiimelenme suslarin izole edildigi bolgelere gore gergeklesmemis olup rastgele
dagilim gbzlemlenmistir.

Anahtar kelimeler: Eksi hamur, mayalar, molekdiler karakterizasyon, DNA markérleri

ISOLATION, MOLECULAR CHARACTERIZATION, AND POPULATION
ANALYSIS OF SACCHAROMYCES CEREVISIAE FROM SOURDOUGH
COLLECTED FROM DIFFERENT PROVINCES

ABSTRACT

It was aimed to isolate Saccharomyces cerevisiae strains from 18 traditional sourdough samples collected
from 3 different provinces (Aksaray, Nigde, and Konya), and to conduct the genotypic
characterization and population analyses using different DNA markers. In total, 58 of the 72
endogenous yeasts were identified as S. cerevisiae. In determining intraspecific genetic variation, SCoT
13 primer gave more useful results than iPBS and ISSR primers. As the distance between populations
increased, the degree of genetic distance also increased (R = 0.74). The degree of genetic variation
between populations (16%) and within populations (84%) was found to be statistically significant (P
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<0.001). Strains were divided into many subgroups on the UPGMA dendrogram, and according to
STRUCTURE analysis, the number of significant subgroups was two (AK = 2). According to
UPGMA and PCoA, clustering did not occur according to the regions where the strains were isolated,

and random distribution was observed.
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GIRIS

Eksi hamur, un ve su karnigiminin spontan bir

sekilde ortamda bulunan mikroorganizmalar
tarafindan fermantasyonu sonucunda olusut.
Fermantasyonu  saglayan  mikroorganizmalar

laktik asit bakterileri (LAB) ile mayalardir. Bu
mikroorganizmalar havadan, sudan ve undan
gelmektedir (De Vuyst ve Neysens, 2005). Eksi
hamurda bulunan mikroorganizmalarin ti¢ temel
gorevi vardir. Bunlar ortamin asitligini artirmak
(LAB), aroma olusumu (mayalar ve LAB) ve
hamurun kabarmast (mayalar ve LAB) olarak
bildirilmistir (De Vuyst vd., 2016). Mayalar temel
olarak CO; ireterek hamurun kabarmasindan
sorumludurlar. Ayrica, aldehit ve asetonlar gibi
bircok aroma maddeleri de treterek ekmegin tat
ve aromasina katkida bulunurlar (Birch vd., 2013).
Ekmekte meydana gelen bir takim yapisal
problemler de sentezlenen glutatyon, gliserol ve
pirtivik asit gibi bilesenler ile gliiten agimnt
gelistirmek sureti ile iyilesmektedir (Lampignano
vd., 2013).

Tip I cksi hamur olarak da nitelendirilen
geleneksel eksi hamurdan en ¢ok izole edilen
maya tiranin Saccharomyces cerevisiae oldugu bircok
arastirmact tarafindan bildirilmistir (Gl vd., 2005;
Artcr vd., 2018; Perricone vd., 2014; Yang vd.,
2020). Saccharomyces cerevisiae suslarindan beklenen
en onemli teknolojik Ozellik ekmegi hizli bir
sekilde kabatrtmasidir. Bunun da
mikroorganizmalarin genetik farklilagmalarindan
fleri geldigi bildirilmistic (Huys vd., 2012). §.
cerevisiae suslart arasindaki genetik farkhiliklarin
belirlenmesinin farklt teknolojik 6zelliklere sahip
suslarin tespitinde kilit bir rol oynayacagt rapor
edilmistir (Aydin vd., 2023). Bu baglamda farklt
DNA markdr yontemleri DNA  parmak izi
tretmek suretiyle mayalarin genetik  yapisint
incelemede  bircok  aragtirmact  tarafindan
kullanilagelmistir.  Bu  yontemler  arasinda
Restriction Fragment Length Polymorphism
(RFLP; Esteve-Zarzoso vd., 1999), Random
Amplified Polymorphic DNA (RAPD; Yang vd.,

2020), Simple Sequence Repeats (SSR; Bérlin vd.,
2020), Inter Simple Sequence Repeats (ISSR; Liu
vd., 2021), Amplified Fragment Length
Polymorphism (AFLP; Gallego vd., 2005), Inter-
primer binding site (iPBS; Aydin vd., 2020) ve
Start Codon Targeted (SCoT; Aydin vd., 2022a)
yer almaktadir.

Her bir markér tekniginin cesitli avantaj ve
dezavanajlari bulunmakla birlikte uygun yéntemin
secimi ¢ogunlukla ¢alisilacak mikroorganizma
tirtine ve laboratuvar alt yapisina bagh olarak
degiskenlik = gostermektedir. Dogru  yéntemin
secimi genetik olarak farkli uzakliga sahip suglarin
belirlenmesinde 6énem arz etmektedir (Yeken vd.,
2022). Gunimiizde bircok mikroorganizmada
siklikla kullanilan RFLP yénteminin tir ici genetik
varyasyonu belitlemede yetersiz diizeyde olmast
ve bazt maya tlrlerini birbirinden ayirmadaki
yetersizligi, RAPD yoOnteminin ise dusik
baglanma sicaklhif1 ve kisa primer boyundan dolay:
tekrar edilebilirliginin  diisitk olmast her iki
yontemin de kullanimini kisitlayan en biyik
unsurlardir (Esteve-Zarzoso vd., 1999; Pathania
vd., 2010).

ISSR  markérleri  tekrarlayan — oligoniikleotid
motifleri arasinda kalan boélgeyi hedef almaktadir.
Bu teknik; RFLP, RAPD gibi tekniklerle
kiyaslandiginda, uygulamast kolay ve ekonomik
olmast ile yiksek polimorfizm géstermesinden
dolay: farkli maya turlerinin tiirler arast ve tiir ici
genetik  varyasyonunu  belirlemek  suretiyle
kullanilagelmistir (Gallardo vd., 2014; Liu vd.,
2021). Genomun bir yerinden diger yerine
kopyala yapistir modeli ile ¢alisan ve genom
boyunun uzamasina yol agan retrotranspozonlar
genetik varyasyonun olusmasinda kritik bir 6neme
sahiptir  (Feschotte = ve  Pritham, 2007).
Retrotranspozon temelli olan universal iPBS
markorleri de genetik varyasyonun
belitlenmesinde oldukca faydali bir ara¢ olarak
nitelendirilmektedir (Kalendar vd., 2010). Son
yillarda mayalarin tanimlanmast ile tiitler arast ve
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tir ici genetik varyasyonun belirlenmesinde
oldukea faydali bilgiler sagladig: da bildirilmistir
(Aydin vd., 2020; Aydin vd., 2022b; Kahve vd.,
2022; Kahve, 2023). Son olarak, SCoT markétleri
DNA baslangic kodonunun (ATG) etrafindaki
bolgeyi hedef almaktadir. Bu yontem ilk olarak
Collard ve Mackill (2009) tarafindan bitki genomu
baz almnarak tasarlanmis olmasma karsin
aralarinda maya ve kuf tirlerinin de bulundugu
bircok mikroorganizma icin kullandmistir (Aydin
vd., 2022a; Palacioglu vd., 2023). Mevcut SCoT
markorleri  maya  genomu  baz  alinarak
tasarlanmadigindan dolayt spesifik  baglantilar
gerceklesmemektedir. Ancak yiksek baglanma
sicakliklart ile uzun primer boyu sayesinde tekrar
edilebilirligi cok yiiksektir (Tikendra vd., 2021).

Mevcut  literatir  incelendiginde =~ DNA
markorlerinin  farkli popilasyonlardaki genetik
varyasyonu  belirmede  faydali  sonuglar
verebilecegi goriilmektedir (Borlin vd., 2020;
Drumonde-Neves vd., 2018). I¢ Anadolu
bolgesindeki  farklt illerden toplanan  eksi
hamurlardan izole edilen S. cerevisiae suslarinin
yiksek genetik varyasyon gdsterdigi bildirilmekle
birlikte (Aydin vd., 2022b; 2023) farkli markér
sistemlerini genetik varyasyonu belitflemede bir
arada kullanimina iliskin I¢ Anadolu popiilasyonu
ile ilgili bir arastirmaya rastlanmamistir. Mevcut
calismada; Aksaray, Nigde ve Konya illerinden
toplanan Tip I eksi hamur o6rneklerinden .
cerevisiae suslarinin izolasyonu ile ISSR, iPBS ve
SCoT markérlerinin bir arada kullanilmast sureti
ile genetopik karakterizasyonun ve poptlasyon
analizlerinin gerceklestirilmesi amaglanmistir.

MATERYAL VE YONTEM

Eksi hamur temini

Toplam 18 adet Tip I eksi hamur 6rnegi Aksaray
(7=6), Konya (#=6) ve Nigde (#=0) illerinden
temin edilmistir. Numuneler soguk zincir altuinda
Aksaray  Universitesi Gida  Biyoteknolojisi
Laboratuvarina getirilerek ivedi bir sekilde analize
alinmustir.

LAB ve mayalarin sayimi1

Toplam 10 g eksi hamur 6rnegi 90 mL %0.85
oraninda NaCl igeren steril fizyolojik tuzlu su
icerisinde homojenize edilerek seri diliisyonlar

hazirlanmustir. Hazirlanan diltisyonlardan paralelli
ve tekerrlrli bir sekilde yayma yontemi ile ekim
yapilmstir.  Mayalar  icin  Chloramphenicol
Glucose Agar (CGA; Biokar, Fransa), LAB icin de
100 mg/1. oraninda siklohekzimid iceren (Sigma,
USA) MRS Agar (Biokar, Fransa) kullanilmustur.
Inkiibasyon kosullart mayalar icin aerobik sartlar
alunda 25 °C’de 48-72 saat, LAB icin ise
anaerobik olarak 28 °C’de 48-72 saat olarak
gerceklestirilmistir. Inkiibasyon sonucunda her iki
mikroorganizma grubu da sayilarak sonuclar log
KOB/g olarak ifade edilmistir. Elde edilen LAB
sayist  (KOB/g) maya sayisina (KOB/g)
bolinerek LAB/maya orant da hesaplanmustir.

Mayalarin izolasyonu

Sayimi yapilan petrilerden S. cerevisiae oldugu
diistiniilen koloniler rastgele segilerek Sabouraud
Dextrose Broth (SDB; Biokar, Fransa) besiyerine
alinmistir. Bir gece gelistirilen koloniler CGA
besiyerine siiriilmistiir. Inkiibasyon sonucu elde
edilen tek koloniler alnarak yatik agatrlarda +4
°C’de depolanmugtir.

DNA izolasyonu

DNA izolasyonunda Aydin vd. (2022a) taratindan
onerilen yontem mindr modifikasyonlar ile
kullantlmistir. Yatik agarda stok olarak muhataza
edilen mayalar SDB kullanilarak aktiflestirilmis
olup, CGA besiyerine siirme yontemi ile
ekilmistir. CGA tzerinde gelisen koloniler steril
bir bistiri yardimi ile kazinarak icerisinde 200

ullik ddH>O bulunan 2.0 mD’lik eppendorf

tiplere aktarilarak 90 °C’de yarim saat boyunca
bekletilmistir. Uzerine 650 pL ekstraksiyon
¢ozeltisi (200 mM Tris-HCI pH: 8.5, 25 mM NaCl,
25 mM EDTA, %0.5 SDS) eklenerek 65 °C’de 1
saat inkiibe edilmistir. Inkiibasyondan sonra, 650
pul  Kkloroform  izoamil alkol (24:1, v/v,
AppliChem, Almanya) eklenerek 14000 rpm’de 20
dakika boyunca santriflyj edilmistir. Olusan st
fazdan 500 ul. alinarak Uzerine 500 pl
izopropanol (Merck, Almanya) eklenerek karisim
14000 tpm’de 20 dakika boyunca +4 °C’de
santriftyj edilmistir. Olusan pellet %70’lik ethanol
ile yikanarak pellet kurumaya birakdmistir.
Kuruyan pelletin tzerine 50 pL. ddHO eklenerek
-20  °Cde  depolamaya  alinmugtir. DNA
konsantrasyon tayini bir nanospektrofotometre
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(DS-11 FX, DeNovix Inc., Wilmington, ABD)
yardimu ile gergeklestirilmistit.

Saccharomyces cerevisiae
tanimlanmasi/dogrulanmasi

S. cerevisiae izolatlarinin molekiler dogrulamasi,
tire 6zgi SC1 (5'— AAC GGT GAG AGATTT
CTG TGC - 3") ve SC2 (5' - AGC TGG CAG
TAT TCC CAC AG - 3") ptimer c¢iftlerinden
yararlanilarak yapdmistir  (Josepa vd., 2000).
Pozitif kontrol olarak GenBank'ta MK358173
erisim numarastyla saklanan S. cerevisiae susu 105-
E2 kullanilmistir. PCR reaksiyonlari, 1x PCR
reaksiyon tamponu, 0,4 uM SC1 ve SC2
primerleri, her birinden 200 pM dNTP, 20 ng
sablon DNA ve 1,5 birim Ampliqon TEMPase
Hot Start DNA polimeraz (Berntsen, Rdovre,
Danimarka). PCR amplifikasyonu, 94 °C'de 5
dakikalik baslangic denatiirasyonu, daha sonra ise
94 °C'de 30 saniyelik denatiire edilerek 30 déngd,
50 °C'de 30 saniyelik tavlama, 72 °C'de 1 dakikalik
uzatma ve 72 °C'de 7 dakikalik son uzatmadan
olusmustur. Amplikonlar %1.4 agaroz jel
tzerinde analiz edilmis ve etidyum bromiir ile

suslarinin

Molekiiler markor analizleri

Calismada farkll genetik uzaliga sahip S. cerevisiae
izolatlarinin  belirlenmesinde  etkili  oldugu
bilditilen iki dejenere ISSR primeri (ISSR-4; 5’-
HVHTGTGTGTGTGTG-3,  ISSR-7;  5-
AGAGAGAGAGAGAGAGYG-3) (Aydin vd.,
2023), bir iPBS primeri ({PBS2078; 5’-
GCGGAGTCGCCA-3’) (Aydin vd., 2022b) ve
bir SCoT primeri (SCoT13; 5-
ACGACATGGCGACCATCG-3) (Aydin vd.,
2022a) kullanidmistir. Primetlere iliskin detaylar
Cizelge 1’de sunulmustur. PCR amplifikasyonlart
25 uL  reaksiyon  karigimi  igerisinde
gerceklestirilmis olup karigim 25 ng DNA, 1 x
MgCls, 0.24 mM dNTPs, 0.8 uM primer ve 1 Gnite
Dream Tag polymerase (Thermo Fisher Scientific,
Waltham, ABD) icermistir. PCR
amplifikasyonlarinda ISSR, iPBS ve SCoT
markoérleri icin sirastyla Aydin vd. (2023), Aydin
vd. (2022b) ve Aydin vd. (2022a) tarafindan
Onerilen kosullar kullandmistir. PCR  urinleri
%1.2’lik agaroz jelde yuritilerek etidyum bromtir
ile  boyanmustir.  Gérintileme  icin  bir
gorintileme cihazi (G:BOX F3, Syngene,

boyanmistir. Ardindan bir UV alunda jel Cambridge, Ingiltere) kullanilmistir. Farkli .
goruntileme sistemi  (G:BOX F3, Syngene, cerevisiae suglarinin iPBS-2078 primeri ile elde
Cambridge, Ingiltere) kullantarak edilen bant desenleri Sekil 1’de sunulmustur.
gorsellestirilmistir.
Gizelge 1. Kullanilan primetlere iliskin bilgiler.
Table 1. Information on the primers used.
Primer Dizilim (3’-5’) TB PB PPY PIC RP
ISSR-4 HVHTGTGTGTGTGTG 17 15 88.23 0.31 3.62
ISSR-7 AGAGAGAGAGAGAGAGYG 14 12 85.71 0.34 3.97
iPBS-2078 GCGGAGTCGCCA 11 10 90.91 0.23 2.68
SCoT-13 ACGACATGGCGACCATCG 18 17 94.44 0.39 4.42

TB: toplam bant, PB: polimorfik bant, PPY: polimorfik bant ytzdesi, PIC: polimorfik bilgi indeksi, RP: ¢6zme

guictl.

TB: total band, PB: polymorphic band, PPY: percentage of polymorphic band, PIC: polymorphic information index, RP: resolving

power.
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Sekil 1. Farkli §. cerevisiae suglarinin iPBS-2078 primeri ile elde edilen bant desenleri. M: Marker, NS«
Non-cerevisiae, Sc: S. cerevisiae.
Figure 1. Band patterns obtained with iPBS-2078 primer of different §. cerevisiae strains. M: Marker,
NS« Non-cerevisiae, Sc: S. cerevisiae.

Istatistiksel analizler

Elde edilen veriler PCR bantlarinin var olus
pozisyonuna gore var (1) ve yok (0) olarak
kodlanarak ikili bir veri matrisi olusturulmustut.
1l olarak kullanilan markérlerin kullanilabilitligini
test etmek icin ¢ézme glici (RP) ve polimorfik
bilgi indeksi (PIC) degerleri hesaplanmistir.
Markétlerin PIC degeri, PIC=2f (1-f) formild
kullanilarak hesaplanmis olup f degeri amplifiye
edilen allelin frekansini ifade etmektedir (Roldan-
Ruiz vd., 2000). RP degerini hesaplamak i¢in ise
bant bilgisi Ib)=1 - (2 x 10.5-pl) ile
hesaplanmistir. Burada p degeri maya izolatlarinin
oranint temsil etmektedir. Son olarak her bir
primer icin elde edilen Ib toplamu (XIb)
hesaplanmistir (Prevost ve Wilkinson, 1999).

Elde edilen ikili veri matrisi primetlerin paylagilan
alel oranina dayanan Jaccard'in benzetlik katsayist
kullanilarak ~ genetik  benzerlik ~ matrisine
cevrilmistir. R paket programi ile agirlikli olmayan

aritmetik ortalama es grup metodu (UPGMA)
analizi yapilarak dendrogram elde edilmistir
(Oksanen vd., 2017; R studio Team, 2020).

Tir ici genetik varyasyonun belitlenmesi amact ile
farkli popiilasyonlara iliskin gruplar belirlenmistir.
Thir ici genetik varyasyonun belirlenmesi amaciyla
POPGENE v1.32 istatistik yazilimi kullanilmis
olup gozlenen aleller sayist, etkili allel sayisy,
Nei'nin gen gesitliligi ve Shannon'un bilgi endeksi
degerleri belirlenmistir (Yeh vd., 1999). Molekdler
varyans analizi (AMOVA) ise GenAlEX 6.5
kullanilarak yapilmistir (Peakall ve Smouse 2012).

Olusan anlamh alt popiilasyon sayisinin (AK)
belirlenmesi icin ikili veri matrisi Structure v2.3.4
ile analiz edilmistir. Varsayimsal kiime araligt 1-10
arast secilmis olup analiz 10 tekrarli olarak
gerceklestirilmistir. Burn-in-time ve MCMC
verileri de 100.000’e 100.000 olarak ayarlanmis
olup sonuglar STRUCTURE HARVESTER v.
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0.6.94 ara yizi ile islenerek AK degeri
hesaplanmistir (Earl, 2012; Evanno vd., 2005;
Pritchard vd., 2020).

BULGULAR VE TARTISMA
Yapilan ¢alismada 18 adet eksi hamur numunesine
ait LAB ve maya sayim sonuglart Cizelge 2’de

gOsterilmistir. Buna gore LAB sayist 7.411+0.35 ile
9.2310.20 log KOB/g arasinda degisirtken
ortalama degerin 8.37£0.58 log KOB/g oldugu
saptanmustir.  Maya sayim  sonuglarinin - ise
5.2710.09 ile 7.60%0.15 log KOB/g arasinda
degistigi ve ortalama degerin 6.33%0.78 log
KOB/g oldugu tespit edilmistir.

Cizelge 2. Eksi hamur numunelerine iligkin mikrobiyolojik sayim sonuglart.
Table 2. Microbiological count results for sourdough samples.

LAB Maya

No (Log KOB/g) (Log KOB /9) LAB/Maya
N1 8.7610.18 6.7820.08 97
N2 7.69 £0.23 5.4430.17 178
N3 9.07%0.17 7.2740.56 63
N4 8.2510.31 7.0020.15 18
N5 9.04%0.15 7.60%0.15 27
N6 9.23%0.20 7.1740.28 113
N7 8.00%0.14 5.9510.07 111
N8 7.950.05 5.44%0.14 321
N9 9.1420.19 6.7720.05 233
N10 8301046 5.7120.09 384
N11 7.48%0.37 5391023 120
N12 8.8820.10 6.9520.15 84
N13 8.5710.48 5.27%0.09 1995
N14 7.41%0.35 5.40+0.16 101
N15 7.5810.27 6.1430.41 27
N16 8.79%0.09 5.89%0.25 794
N17 8.0810.30 6.67+0.13 25
N18 8.5020.07 7141034 22

Tip 1 eksi hamutrlarda LAB/Maya oraninin
1000:1-100:1 olmast beklenmektedir. Bu oranlar
Tip I eksi hamurlarin analizinde belitleyici rol
oynamakla birlikte fermantasyon kosullarina baglt
olarak 10:1 civarina kadar distigii bilinmektedir
(Arora vd., 2021). Yapilan bu calismada ise, eksi
hamur numunelerinin LAB ve maya sayilarinin
oranlart incelendiginde, oranlarin 10 6rnekte
100/1°den yiiksek oldugu 8 6rnekte ise bu degerin
altinda kaldig1 gérilmektedir. Bu oranin en dustik
18/1, en yuksek 1995/1 olarak hesaplanmustir.
Elde edilen sonuglar Ttrkiye’de ve diger tilkelerde
tretilen eksi hamurlara iligkin sayim sonuglart ile
benzerlik gostermektedir (Arict vd., 2018: Aydin
vd., 2022a; Lhomme vd., 2015; Minervini vd.,
2012; Zhang vd., 2011).

Analize alinan 18 adet gelencksel eksi hamur
orneginden  toplamda 72 adet  maya
saflastrilmistie.  Saccharomyces  cerevisiae  tirine
spesifik primer ciftinin kullanilmast sonucunda
bunlardan 58 tanesinin . cerevisiae tird oldugu
tespit edilmistir. PCR Griint 5. cerevisiae izolatlart
icin yaklasitk 1170-1180 bp arasinda olusmustur.
Iki maya susunda ise birden fazla noktada spesifik
olmayan baglantilar gerceklesmistir. Josepa vd.
(2000) tarafindan bildirildigi tizere bant vermeyen
ve spesifik olmayan baglanti gerceklesen suslar
non-cerevisiae  olarak degerlendirilmigtir. Ayrica
dogrulama bu c¢alisma kapsaminda kullanilan
farklt markorler ile de yapdmistr. Pozitif kontrol
olarak sekans sonucu bulunan ve NCBI Genbank
veri sisteminde MK358173 erisim numarast ile yer
alan . 105-E2 susu kullanilmistir.

cerevisiae
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Boylece  toplam  maya  mikrobiyotasinin
%80.55’inin . cerevisiae tarafindan olustugu tespit
edilmistir. Calisma sadece S. cerevisiae suslarinin
molekiiler karakterizasyonu ile poptlasyon
analizlerini icerdiginden non-cerevisiae  titleri
calismanin diger kisminda degerlendirilmemistir.
Tum 6rneklerden S. cerevisiae susu izole edilmistir.
Diger yandan, 7 farklt 6rnekten (N2, N5, N7, N8,
N11, N13, N16) izole edilen toplam 14 adet maya
susu non-cerevisiae olarak tanimlanmistir.

Tip I eksi hamur geleneksel yollarla, starter kiltir
kullanilmadan belirli araliklarla pasajlanarak elde
edilen un ve su karisimidit. Geleneksel olarak
tretilen eksi hamurlar un, su veya diger katki
maddelerinden gelen mikroorganizmalar ile
fermente olmaktadir. Ancak firincilik Grinlerinin

yapildigi  ortamlarda  S.  cerevisiae  suslarinin
bulunabilecegi, bunlarin da eksi hamuru
kontamine edebilecegi farkli  arastirmacilar

tarafindan bildirilmistir (Minervini vd., 2015).
Ancak S. cerevisiae susunun bircok eksi hamurda
dominant olarak bulunmasinin tek sebebi bu da
degildir. Vrancken vd. (2010) tarafindan
bildirildigi Gzere firincilik Grinlerinin tretilmedigi
laboratuvar ortamlarinda bile S. cerevisiae suslarinin
izole edilebilecegini, 6zellikle kullandan un
bunda ana rol oynayabilecegini
bildirmistir. Bu yaklasim bircok arastirmact grubu
tarafindan da desteklenmistir (De Vuyst vd., 2016;
Vernocchi vd., 2004). Hem Ttrkiye hem de yurt
disinda yapilan ¢alismalar sonucunda da .

turunun

cerevisiae eksi hamur mikrobiyotasinda baskin tir
oldugu bildirilmigtir (Aydin vd., 2022a; Boyaci-
Gundiz ve Erten, 2020; Giil vd., 2005; Lhomme
vd., 2015; Yagmur vd., 2016; Minervini vd., 2012).

Toplam 18 adet eksi hamur Orneginden izole
edilen 58 adet S. cerevisiae susu 6rneklerin iligkili
oldugu bolgelere gbre gruplandirlmistir. Buna
gore Aksaray’dan 20, Nigde’den 19 ve Konya’dan
19  olmak tzere toplam 3  popiilasyon
olusturulmustut. Veri matrisi GenAlex formatina
uygun olarak diizenlenerck basta bélgelere gore
alleller sayst, etkili alleller sayisi, Nei'nin (1973)
gen cesitliligi  ve Shannon bilgi indeksi
hesaplanmis olup tim degerler Cizelge 3’te
verilmistir. Farkli DNA sistemleri kullandarak
elde edilen degerlerin  Aksaray ve Nigde
poptlasyonlari i¢in Aydin vd. (2022b) tarafindan
bildirilen degerlerden yiiksek oldugu saptanmistir.
Benzer  sonuglar  farkli  saraplik
poptlasyonlarindan  izole edilen . cerevisae
izolatlart icin de bildirilmistir (Tello vd., 2012).
Elde edilen bulgular eksi hamurdan izole edilen S.
cerevisiae suslarinin  yakin popilasyonlarda bile
farkli genetik yapr sergileyebildigini gdstermistir.
Popiilasyonlar kendi icinde degerlendirildiginde
ise Aksaray ve Nigde illerinden toplanan eksi
hamurlara iliskin S. cerevisiae suslarinda genetik
farklilasmanin daha yitksek oldugu, Konya’dan
toplanan izolatlarda ise daha siurh bir genetik
varyasyon tespit edildigi gériilmektedir.

uzum

Cizelge 3. Farkli poptlasyonlara iliskin genetik varyasyon verileri.
Table 3. Genetic variation data for different populations.

Popiilasyon Na* Ne 1 h PL (%)
f?;ia;oa)y 1.62540.067  1.44520.044  0375+0.032  0.254+0.023 68.75
Nigde
(=19) 1.56310.073  1.414+0.045  0.350+0.032  0.236+0.023 65.00
52?%; 1.32540.085  1.251+0.036  0.240+0.029  0.156+0.20 50.00
T(;ji’?g)n 1.50410.044  1.370+0.025  0.322+0.018  0.215+0.013  61.25+5.73

*Na: Alleller sayist, Ne: Etkili alleller sayist, I: Shannon Bilgi indeksi, h: Nei’nin gen cesitliligi, PL: Polimorfik lokus

yuzdesi

*Na: Number of alleles, Ne: Number of effective alleles, I: Shannon Information index, h: Gene diversity of Nei, PL.: Percentage of

polymorphic locus
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Popilasyonlarin  genetik yapisinin  birbirlerine
olan yakinligt GenAlEx ile incelenmis olup
sonuclar Cizelge 4’te verilmistir. Buna gore
birbirlerine daha yakin olan iller Nei’nin genetik
benzerligine yakinlik indeksinde de daha yakin
olarak gézlemlenmistir. Ornegin birbirine uzalik
olarak en yakin ve ckolojik olarak daha benzer
olan Aksaray ve Nigde poptilasyonlari birbitlerine
daha yakin (0.968), birbitlerine en uzak ve ekolojik

olarak daha farkli olan Nigde ve Konya
poptlasyonlart da genetik olarak en uzak (0.922)
poptlasyonlar olmustur. Popiilasyonlarin
birbirlerine olan mesafesi ve genetik yakinlig
GenAlEx programinda yer alan Mantel testi ile de
test edilmis olup popilasyonlar arasindaki mesafe
ile genetik yakinlik arasinda yiksek korelasyon
bulunmustur (R=0.74).

Cizelge 4. Populasyonlarin Nei’ye gére genetik benzerlik matriksi.
Table 4. Genetic similarity matrix of populations according to Nei.

Popiilasyon Aksaray Nigde Konya
Aksaray 1.000
Nigde 0.968 1.000
Konya 0.922 0.915 1.000
Farklt popilasyonlarin molekiler varyans analizi ile, tum izolatlarin teknolojik 6zelliklerinin

(AMOVA) sonucuna gore belirlenen genetik
farkliligin -~ %16’st  poptilasyonlar  arasinda
bulunurken  %84G  popiilasyonlar  iginde
bulunmustur (Cizelge 5). Populasyonlar arast ve
poptlasyon ici tespit edilen genetik varyasyon
6nemli bulunmustur (P <0.001). Bu yiksek
varyasyon orani suglar arasindaki varyasyon
derecesini gosteren Fsr degeri (0.164) ile de
tutarlidir. Cografi ve ekolojik farkliliklarin farkl
cografi kokenlerden izole edilen . cerevisiae
suslarinin genetik yapisinda 6nemli roller oynamig
olabilecegini digsindirmektedir. Bu genetik
farklilhik sadece genetik farklilasmanin
belitlenmesinde etkili degildir. Farkli genetik
uzakliga sahip S. cerevisiae suslarinin seciminde de
on eleme aract olarak kullandabilir. Diger bir ifade

belirlenmesi yerine farkli genetik uzakliga sahip
suslarin timind temsilen teknolojik 6zelliklerinin
beliflenmesi  farkli  arastirmacilar  tarafindan
siklikla tercih edilir olmustur (Yang vd., 2020).
Farkli genetik uzakliga sahip suslar ile teknolojik
Ozellikler arasindaki iliski de istatistiki olarak
degerlendirilebilmektedir. Aydin vd. (2023), ISSR
markoérleri ile karakterize etti§i mayalarda spesifik
bélgelerdeki polimorfik yapt ile fermantasyon
kapasitelerinin ylksek korelasyon icinde oldugunu
rapor etmistit. Bu gibi durumlarda SCAR
(Sequence-Characterized ~Amplified Regions)
yaklasimu ile direkt ilgili teknolojik 6zellige sahip
suslarin  belirlenebilmesi mimkin olmaktadir
(Luan vd., 2014).

Cizelge 5. Popiilasyonlarin AMOVA sonucu.
Table 5. AMOVA result of populations.

Kaynak b.d* KT OK TV Y Fyr P
Pop. arast 2 90.315 45.158 1.848 16

Pop. ici 55 518.805 9.433 9.433 84  0.104 0.001

Toplam 57 609.121 11.281 100

*b.d: Bagimsizlik derecesi, KT: Karelerin toplami, OK: Ortalama kare, TV: Tahmini varyans, Fsr: F-statistics, P:
Anlamlilik diizeyi

*b.d: Degree of independence, KT: Sum of squares, OK: Mean square, TV : Estimated variance, FST: T -statistics, P: Significance
Jevel
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UPGMA dendrogram: toplamda 58 S. cerevisiae
susunu iki ana gruba ayirmus olup her bir grup da
kendi i¢inde iki major gruba ayrilmaktadir (Sekil
2). En yiksek ayrim gici 0.97 degerinde
gerceklesmistir.  Genetik  karakterizasyonun
toplamda 4 primer ile yapilmast yiiksek ayrim
derecesine sahip sonuclar elde edilmesini

saglamistir. Benzer bir ayrim glicti eksi hamurdan
izole edilen S. cerevisiae suslarinin RAPD ve ISSR
primerleri ile karakterize edilmesi ile de elde
edilmistir (Yang vd., 2020; Aydin vd., 2023).
Ayrica, izolatlarin izole edildigi cografi bolgelere
gore ayrilmadigt da belirlenmistir.
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Sekil 2. UPGMA dendrogramu.
Figure 2. UPGMA dendrogram.



188

N. Kogak, M. Ardig

Anlaml alt popiilasyonlarin sayist (AK) Bayesian
kiimeleme modeli ile STRUCTURE datalarinin
STRUCTURE HARVESTER ara yuzi ile
islenmesi ile test edilmis olup AK=2 ¢tkmistir.
Gruplar temsil eden alanlar Sekil 3’te verilmistir.
Elde edilen gruplar UPGMA ile uyumlu olup

GrupI
(n=35)
|

Grup I 35, Grup II ise 23 S. cerevisiae susu
icermektedir. Ancak Grup I’de yer alan 5 izolat
(NT11M3, N18M1;4) her iki gruba da benzer bir
yakinlik  gbstermistit.  Bu  izolatlarin  renk
haritasinda hem yesil hem de kirmizi renk ile ifade
edildigi gorilmektedir.

Grup II
(n=23)
A

1.00

0.80

0.60

0.40

0.20

0.00

Sekil 3. STRUCTURE analizine gére olusan gruplar (AK=2).
Figure 3. Groups formed according to STRUCTURE analysis (AK=2).

Izolatlarin  PCoA analiz sonuclari  dikkate
alindiginda  UPGMA  dendrogram: ile uyum
icerisinde oldugu gorilmektedir (Sekil 4). PCoA
dendrogramt incelendiginde grafigin sag kisminda
toplam 35 adet susun yer aldigi Grup I, sol
tarafinda ise 23 izolatin yer aldigt Grup II

bulunmaktadir. STRUCTURE sonuglarina gére
out-group olarak ifade edilen ve her iki gruba da
yakin mesafede sonu¢ veren 5 adet susun ise

koordinat diizlemde her iki grubun ortasinda yer
aldig1 gérilmektedir.
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Sekil 4. Tzolatlarin PCoA dendrogramu.
Figure 4. PCoA dendrogram of isolates.
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SONUC

Sonug olarak, 58 adet S. cerevisiae susunun genetik
varyasyonu ve popiilasyon analizleri ISSR, IPBS
ve SCoT primerleri kullanilarak incelenmistir.
Bulgular, ISSR, IPBS ve SCoT primerlerinin,
farklt lokasyonlardan elde edilen . cerevisiae
suslarinin genetik cesitliligini degerlendirmede bir
arada kullanilabilecegini ve faydali sonuglar ortaya
koydugunu géstermistir. Bu markér sistemlerinin
bir arada kullaniminin sadece popiilasyonlarin
genetik yapisint incelemede degil, teknolojik
Ozelliklerin belitflenmesinden 6nce de bir 6n eleme
aract olarak kullanilmak suretiyle is yikd ve
maliyeti azaltmada 6nemli bir rol oynayacagi
distinilmektedir. Ayrica, tiir ici farkli polimorfik
suslar ile teknolojik 6zellikler arasindaki farkin
istatistiki acidan degerlendirilmesi ile rutin
analizlerde ilgili teknolojik 6zellige sahip suslarin
direkt olarak DNA markori ile belirlenmesi iistiin
suslarin tespiti i¢in 6nemli bir kilometre tagt
olacaktr. Tleriki calismalarda teknolojik 6zellikler

ile  polimorfik  suslar  arasindaki  iliski
incelenecektir.

CIKAR CATISMASI BEYANI

Yazarlar arasinda cikar catismast
bulunmamaktadit.

YAZAR KATKILARI

Yazarlar tim siire¢ boyunca esit diizeyde katkt
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