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PALEOMIKROBIYOLOJi: ARKEOLOJIDEN MIKROBiYOLOJIYE
PALEOMICROBIOLOGY: FROM ARCHEOLOGY TO MICROBIOLOGY
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Paleomikrobiyoloji, antik kalintilardan elde edilen mikroorganizma kalintilart {izerinde
yapilan mikrobiyolojik ¢aligmalar igeren bir disiplindir. Arkeoloji Bilimi, az sayidaki yazili
kaynaklarla ortaya konulanlar disindaki bosluklar1 doldurmak ve tarihi saglam temeller
tizerine dayandirmak iizere ortaya ¢ikmis, eski ¢aglarda insanoglunun elinden ¢ikan
maddesel kiiltiir (kiiltiir varliklar1) kalintilarini inceleyerek gegmisimi aydinlatmay1 amag
edinen bir bilim dalidir. Arkeolojik buluntulardan mikrobiyolojik bazi incelemelerle gegmise
ait baz1 veriler elde edilmesine olanak saglar hale gelmistir. Gegmis insan biyolojisi, yasam
yollar1 ve ortamlar1 hakkinda bilgi ortaya ¢ikarmak igin arkeolojik buluntulardan antik ve
antik mikroorganizmalarin kullanilmasi “arkeolojik mikrobiyoloji”, hiicrelerin genetik
materyali olan DNA, proteinler veya kimyasal belirtecler kullanilarak eski
mikroorganizmalarin incelenmesi ise “paleomikrobiyoloji” olarak isimlendirilir. Bu alan,
arkeoloji ve mikrobiyolojiyi birlestirerek, ge¢mis topluluklarin mikrobiyal dinyasmi
anlamak icin benzersiz bir bakis a¢is1 sunar. Paleomikrobiyoloji, antik topluluklarda
yaygin olan hastaliklar1 belirleyerek bu topluluklarin saglik durumu hakkinda énemli
bilgiler saglar. Ornegin, tiiberkiiloz ve cesitli mikroorganizmalarin antik kalintilarda
tespit edilmesi, bu hastaliklarin tarih Oncesi topluluklar arasinda nasil yayildigini
anlamamiza yardimci olur. Mikroorganizma kalintilari, antik gé¢ hareketlerini ve farkl
topluluklar arasindaki mikrobiyal etkilesimleri ortaya koymada kritik bir rol oynar. G6¢
ve ticaret yollarini belirleyerek, paleomikrobiyoloji, tarih boyunca farkli kiiltiirler
arasindaki etkilesimleri aydinlatir. Makale, paleomikrobiyolojinin arkeolojiye sagladigi
onemli katkilan ve gelecek donemlerdeki potansiyel etkilerini incelemektedir.
Paleomikrobiyoloji, antik topluluklarin saglik durumu, hastaliklarin yayilimi, tarimin evrimi
ve go¢ hareketleri gibi konularda kapsamli bilgiler saglar. Antik kalintilardan elde edilen
mikroorganizma DNA's1 analizi, tarihsel siireglerin ve mikrobiyal etkilesimlerin daha iyi
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anlagilmasini saglar. Ayrica, gelecekteki teknolojik gelismeler ve interdisipliner ig birligi ile
paleomikrobiyolojinin arkeoloji alaninda daha da énemli bir rol oynamasi beklenmektedir.
Sonug olarak, paleomikrobiyoloji, insanlik tarihine dair yeni bakis agilari sunan ve arkeoloji
disipliniyle birlikte gegmisin mikrobiyal diinyasin1 kesfeden heyecan verici bir aragtirma
alanim temsil eder. Bu disiplinin ilerlemesi, antik topluluklarin yasam kosullari, saglik
durumlart ve kiiltiirel etkilesimleri hakkinda daha derinlemesine bir anlayisa ulasmamiza
katki saglayacaktir.

Anahtar Kelimeler: Bakteriyel Antik DNA, Mikrobiyal Arkeoloji, Mikrobiyoloji,
Mikroorganizma, Paleomikrobiyoloji.

ABSTRACT

Paleomicrobiology is a discipline that involves microbiological studies on the remains of
microorganisms from ancient ruins. Archaeology is a branch of science that has emerged to
fill the gaps other than those revealed by a small number of written sources and to base history
on solid foundations, and aims to illuminate the past by examining the remains of material
culture (cultural assets) produced by human beings in ancient times. It has become possible
to obtain some data from the past through some microbiological examinations from
archaeological finds. The use of ancient and historical microorganisms from archaeological
finds to reveal information about past human biology, life paths and environments is called
"archaeological microbiology", and the study of ancient microorganisms using DNA,
proteins or chemical markers, which are the genetic material of cells, is called
"paleomicrobiology"”. By combining archaeology and microbiology, the field offers a unique
perspective for understanding the microbial world of past communities. Paleomicrobiology
identifies diseases that were common in ancient communities, providing important insights
into the health status of these communities. For example, the detection of tuberculosis and
various microorganisms in ancient remains helps us understand how these diseases spread
among prehistoric communities. Microbial remains play a critical role in revealing ancient
migratory movements and microbial interactions between different communities. By
identifying migration and trade routes, paleomicrobiology illuminates interactions between
different cultures throughout history. This article examines the important contributions of
paleomicrobiology to archaeology and its potential impact for the future. Paleomicrobiology
provides comprehensive insights into the health status of ancient communities, the spread of
disease, the evolution of agriculture and migratory movements. The analysis of microbial
DNA from ancient remains provides a better understanding of historical processes and
microbial interactions. Furthermore, with future technological advances and interdisciplinary
collaboration, paleomicrobiology is expected to play an even more important role in the field
of archaeology.

In conclusion, paleomicrobiology represents an exciting field of research that offers new
insights into human history and explores the microbial world of the past in conjunction with
the discipline of archaeology. The advancement of this discipline will contribute to a deeper
understanding of the living conditions, health status and cultural interactions of ancient
communities.

Keyword: Bacterial Ancient DNA, Microbial Archaeology, Microbiology, Microorganism,
Paleomicrobiology
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AHHOTAIUSA

[TaneoMUKpOOHOIOTHSI — TUCIUILTIHA, BKIIIOYAIOIIAs MUKPOONOJIOTHYECKUE UCCIIEIOBAaHHS
OCTaTKOB MHUKpPOOPTaHU3MOB, ITOJIyUYEHHBIX U3 APEBHUX PYyHH. ApPXEOJIOTUS — I3TO OTPacib
HayKH, KOTOpasi BO3HHUKJIA JUIS TOTO, YTOOBI 3aIT0JIHUTE IPOOENTBl, OTIIMYHBIE OT TEX, KOTOPbIE
0oOHapy»XeHbI B HEOOJIBIIIOM KOJIMYECTBE TMChbMEHHBIX HCTOYHHUKOB, U TTIOCTPOUTH HCTOPUIO
Ha Mpo4yHOM (QyHOaMEHTe, a TaKXKe CTPEMHTCS OCBETUTH IPOILIOE ITyTeM H3yUeHUs
OCTaTKOB MAaTepUaJIbHOW KYJBTYpHI (KYJIBTYPHBIX IIEHHOCTEH), CO3/IaHHBIX UYEIOBEKOM B
napeBHocTU. CTano BO3MOXHBIM IOJTYyYUTh HEKOTOPBIE JAHHBIE U3 MPOILIOr0 NOCPEACTBOM
HEKOTOPBIX ~ MHKPOOHMOJIOTMYECKMX  HCCJIEIOBAaHMH  apXEOJOTHYECKHX  HaXOJOK.
Hcnonp3oBaHue JpeBHUX U HCTOPUYECKMX MHUKPOOPTAHU3MOB U3 apXEOJIOTHYECKUX
HAXOJIOK VISl PAcCKPHITUSI MH(OPMAIMK O MPOIUION OMOJIOTHH YeJIOBEeKa, €ro JKM3HEHHBIX
MyTAX W OKPYXXaloIleH Ccpeie Ha3blBaeTCs «apXEoNOTMYeCKO MHKpOOHONIOTHEH», a
W3y4YeHHE PEBHUX MUKPOOPTaHW3MOB C Hcroib3oBanreM JJHK, GenxoB niam XMMHUYecKux
MapKepoB, KOTOpbI€ SBIAIOTCS TE€HETHYECKHMM MaTepualoM KIETOK, Ha3bIBaeTcs
«maneoMukpoouosnorueit». OObeIUHAS apXeoJOTHI0 U MUKPOOHMOJIOIUIo, 3Ta 007acTh
Mpe/ylaraeT yHUKaJIbHYIO IMEPCIEeKTUBY JUIS TOHMMAaHUST MHKPOOHOTO MHpa IPOILIBIX
coobmecTB. [TaneoMukpoOnOIOTHs BEIABIACT OONE3HU, KOTOPBIE OBLIN PacIpOCTPAHEHEI B
JPEBHUX COOOIIECTBAX, YTO JACT BAKHYIO WH(MOPMAIIMIO O COCTOSIHUM 3JI0POBBSI ITHX
coobuiectB. Hanpumep, oOHapyxkeHHe TyOepKylie3a M pPa3iIn4YHbIX MHKPOOPTaHM3MOB B
JPEBHUX PyHHAX MOMOTaeT HaM IOHSTh, KaK 3TH 3a00JIeBaHUS PaclpoOCTPaHSUIUCh CPeau
JIOUCTOPHUECKUX coo0mecTB. OCTaTKM MUKPOOOB UTPAIOT PELIAIONIYIO POJIb B PACKPBITHU
JAPC€BHUX MUTPATUOHHBIX JIBI/I)KGHI/Iﬁ nu MI/IKp06HI)IX B3aHMO}1€ﬁCTBHﬁ MCXIY pa3IMYHbIMU
coobuiectBamu. Omnpenensisi MUTPALMOHHBIE W TOPrOBBIE ITYTH, MaJI€OMHUKPOOUOIOTHUS
IIPOJIMBAET CBET Ha B3aUMOJICHCTBHE MEXY Pa3INIHBIMU KyJIbTypaMHU Ha IIPOTSHKCHUHU BCeH
ucTopur. B aHHOW CcTaThe paccMaTpUBAETCS BaXKHBIM BKIIAJ MaJC€OMUKPOOUOJIOTUH B
apXeoJIOTHI0O M ee¢ MOTeHIHaJbHOEe BiMsgHHME B Oynymem. IlaneomukpoOuonorus
IIPEAOCTABIISAET UCUEPIIBIBAIONIYIO HH(YOPMALIUIO II0 TAKUM TeMaM, KaK COCTOSIHHE 310POBbS
JPEBHUX COOOIIECTB, PacHpOCTPaHEHHE OOJIE3HEH, HBOJIIOLUSA CENbCKOrO XO3fiCTBa U
MUTrpanoHHble ABMkeHUs. Anann3 JIHK muxpooprann3MoB, MOMyYeHHOW M3 JPEBHUX
PYUH, ITO3BOJISIET JIy4Ille TTOHITh HCTOPUUECKUE TIPOLIECCH] U MUKPOOHBIE B3aUMOICHCTBHS.
Kpome Toro, oxumaercs, 4yro Omaromaps OyIyIINM TEXHOJOTMYECKHM JOCTHKEHHSAM H
MEXAUCLHUIUINHAPHOMY COTPYIHUYECTBY MaJCOMHKPOOHOJIOTHS OyAeT UrpaTh eme Oonee
Ba)KHYIO POJIb B 00JIaCTH apXEOJIOTHH.

B 3akiroueHne, MajgeoMUKpOOMONIOrHS MpencTaBisieT co0oil 3aXBaTHIBAIOIIYIO 007acTh
HCCIICIOBaHUM, KOTOpas Mpe/ylaracT HOBBIE B3IJIABI HAa MCTOPHIO 4EJOBEUECTBA U
HCCIIeayeT MUKPOOHBIM MHpP IPOILIOTO BMECTE C JUCIMIUIMHOW apxeonorueil. Pazeutue
STON JUCHUILUIMHBI OyJeT CIIocOOCTBOBATH Oosiee TTyOOKOMY ITOHUMAHHUIO YCIIOBUH JKHA3HH,
COCTOSHHSI 30pPOBbs M KyJIbTYPHBIX B3aUMOJCHCTBUN APEBHIX COOOIIECTB.

KaloueBsle caoBa: bakrepuampnas npeBHss JIHK, MukpoOHas apxeosorus,
Muxkpobuonorus, Mukpoopranusm, [laneomukpobuonorus

GIRIS

Mikrobiyoloji, mikroorganizma adi verilen ¢ok kii¢iik 6l¢iideki canlilar1 inceleyen
ve izole edilme yontemlerini arastiran bilim dalidir (Diniz vd. 2022: 49). Mikroorganizmalar,
¢iplak gozle goriilemeyecek kadar kiigiik olan tek hiicreli canlilardir. Bakteriler, mayalar,
kiifler, algler temel mikroorganizmalardir. Mikroorganizmalar, hiicre i¢i ve/veya hiicre dist
olan genis bir proteaz dizisi gelistirirler. Hiicre i¢i proteazlar sporiilasyon ve farklilagma,
protein dongiisii, enzimlerin ve hormonlarin olgunlasmasi ve hiicresel protein havuzunun
bakimi gibi farkli hiicresel ve metabolik siiregler i¢in 6nem teskil ederler. Hiicre disi
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proteazlar ise hiicre dist ortamlarda proteinlerin hidrolize edilmesi igin dnemlidir ve hiicrenin
hidrolitik iiriinleri absorbe ederek kullanmasini saglar (Kalisz 1988: 36). Cogu
mikroorganizma hem inorganik hem de organik azot bigimlerini, amino asitler, niikleik
asitler, proteinler ve hiicre duvan bilesenleri liretmek iizere metabolize eder (Giesecke 1991:
721-724). Cogu ¢iplak gézle gorillemeyecek kadar kiigiik olan mikroorganizmalarin ilk kesfi
Antonie van Leeuwenhoek’un 1673 yilinda basit tek lensli mikroskobu tasarlamasiyla
baslamistir. Leeuwenhoek'in ¢agdasi olan Robert Hooke un biraz daha gelistirdigi mikroskop
mikroorganizmalar1 goriilebilir hale getirmistir. Mikroskobun gelistirilmesinden giiniimiize
mikroorganizmalar hakkinda bilgilerimiz hizla artmis, Onceleri bir hayal {irlinii olan
mikroorganizmalarin varligi kanitlanmis ve bu sayede mikrobiyoloji bilim dali bugiinkii bilgi
diizeyine ulasabilmistir (Diniz vd. 2020: 50).

Arkeoloji, Antik Yunanca’daki “arkhaios” (eski) ve “logos” (bilim) kelimelerinin
birlesiminden olusmaktadir. Arkeoloji, insanin gegmise dair hissettigi merak duygusunun
ciddi, saygideger ve titizlik isteyen bir bilim haline doniismesidir. Diger bir tanima gore ise;
arkeoloji aslinda asla gidemeyecegimiz zamanlara gidebilmemizi, nereden geldigimizi
ogrenebilmemizi ve bu sayede biz kimiz gibi sorulara cevap verebilmemizi saglayan bilim
dalidir (Gamble 2014: 1). Arkeoloji, temel olarak insanlhigi ve insanlik tarihini anlamak
tizerine kurulu bir bilim dalidir. Bu nedenle eski donemlerde yasamis insan topluluklarindan
giiniimiize kalan maddi kalintilar1 inceler, belgeler ve yorumlar. Dilimize ‘’kazibilim”’
seklinde gecmiste olsa dogrusu kazi, sadece toprak altindaki verilere ulasabilmek icin
kullanilan bir yontemdir. Arkeoloji kimi zaman sicak ¢ollerde kazilar yapmak, kimi zaman
laboratuvarlarda titiz analizler ve ¢izimlerle ugragmak, kimi zamanlarda da tiim bunlarin ne
anlam ifade ettigi konusunda kafa yormaktir (Renfew - Bahn 2017: 19).

“Arkeoloji Bilimi, az sayidaki yazili kaynaklarla ortaya konulanlar disindaki
bosluklar1 doldurmak ve tarihi saglam temeller iizerine dayandirmak iizere ortaya ¢ikmis,
eski ¢aglarda insanoglunun elinden ¢ikan maddesel kiiltiir (kiiltiir varliklari) kalintilarini
inceleyerek ge¢misimi aydinlatmayr amag edinen bir bilim dahdir (Ozbilen 2020: 41).
Ornegin insanlik tarihinin milyonlarca y1l devam etmis yazisiz dénemleri ancak bu bilim
sayesinde elde edilen veriler yoluyla 6grenilebilir; Protohistorik ve Historik ¢aglarin
aydinlanmamig noktalar1 da onun yardimiyla aydinlatilabilir. Bu nedenle arkeoloji tarihle
kopmaz bir bag ve siirekli bir ig birligi icindedir ve ancak tarih ¢ercevesi iginde ele alindigi
zaman deger kazanir. Aksi takdirde amagsiz bir bilim haline doniisebilir (Sevin 1999: 15).

Bilim teknolojide yasanan hizli ilerleme, arkeolojik buluntulardan mikrobiyolojik
bazi incelemelerle gecmise ait bazi veriler elde edilmesine olanak saglar hale gelmistir.
Gegmis insan biyolojisi, yasam yollar1 ve ortamlar hakkinda bilgi ortaya ¢ikarmak igin
arkeolojik buluntulardan antik ve tarihi mikroorganizmalarin kullanilmasi “arkeolojik
mikrobiyoloji”, hiicrelerin genetik materyali olan DNA, proteinler veya kimyasal belirtecler
kullanilarak eski mikroorganizmalarin incelenmesi ise “paleomikrobiyoloji” olarak
isimlendirilir (Weyrich ve Pérez 2023: 558). Antik kalintilardaki mikroorganizmalarin tespiti
ve teshisi ile mikroorganizmalarin evriminin ve insan popiilasyonuyla simbiyotik iliskisinin
anlagilmasina imkan saglayan paleomikrobiyoloji, tarihsel ve arkeolojik kaynaklarda ortaya
konan hipotezlerin, bilimsel olarak kanitli verilerle desteklenmesini saglamaktadir.
Metagenomik c¢alismalarin son yillarda gelismesiyle birlikte paleomikrobiyoloji ¢calismalari
da hiz kazanmugtir (Rivera-Perez 2016: 2-5). Metagenomik, mikroorganizma topluluklarini
iceren Orneklerin kiiltiir edilmesine gerek duyulmaksizin dogrudan dogal ortamlarindan
almip, i¢indeki mikroorganizmalarin DNA’larinin izole edilmesi ve bu DNA’larin yeni nesil
dizileme yontemleri kullanilarak analiz edilmesidir (Petrosino 2009: 860-867).

Arkeoloji biliminin gelismekte olan disiplinler arasi bir alani olan arkeolojik
mikrobiyoloji, mikroorganizma olarak isimlendirilen bakteriler, arkeler, wvirisler,
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parazitler ve protozoanlardan elde edilen bilgiler sayesinde ge¢mise dair yeni bilgiler
elde edilmesini saglamaktadir. Diinyada yasamin, yaklasik 3,5 milyar yil 6nce tek hiicreli
mikroorganizmalarla bagladigina inanilmaktadir (Schopf 2006: 869). Mikroorganizmalar
tipik olarak ¢ok hiicreli organizmalardan ¢ok daha hizli ¢ogaldig: i¢in ¢ok daha fazla
evrim oranina sahiptir ve gevresel, antropojenik ve iklimsel degisime hizla yanit verebilir
ve Diinyanin zaman i¢inde nasil degistigine dair benzersiz veriler saglayabilirler. Gozle
goriilemeyen bu mikroorganizmalara ait bilgi kalintilarinin  giinlimiizde ulasilan
tekniklerle agiga gikarilmasi ge¢misi yorumlamak agisindan ¢ok dnemlidir.

Paleomikrobiyoloji, antik kalintilardan elde edilen mikroorganizma kalintilar
iizerinde calisarak, tarihsel siiregleri ve insan-mikrobiyota etkilesimini anlamaya
odaklanan yeni ve heyecan verici bir aragtirma alanini olarak karsimiza ¢ikmaktadir.
Paleomikrobiyoloji, antik kemikler, disler, diski kalintilar1 ve diger arkeolojik
buluntulardan elde edilen mikroorganizma DNA'sin1 inceleyerek ge¢misteki mikrobiyal
yasami kesfeder. Arkeologlar ve mikrobiyologlar, bu kalintilari analiz ederek eski
hastaliklarin izlerini siirerek antik topluluklarin saglik durumlart hakkinda bilgi
edinebilirler.

Paleomikrobiyolojik analizigin biyolojik drnekler

. — Vs @

Sediman, toprak veya Hayvanveyainsan Buz Tas aletler Seramikler  Kaya resimleri Dis taaglari
cevresel numuneler kalintilari cekirdekleri

KIRLENME Nedenleri

e

(;E\}RE DEPOLAMA LABORATUVAR

Plastik laboratuvar geregleri,

Arkeolojik alanlar, Diger numunelerle birlikte saklama, e
tortu, su, kazi araglari, mikrobiyal ireme, Iaboratuvar'reaktlflenL
arkeolog, diger Su hasari, toz, ha.}/a akasi, teknisyenler, diger
érnekler vb. Numune kiiratérler; vb. 6rneklerden gelen capraz

kirlenme vb.

Paleomikrobiyolojik bulgu

Sekil 1. Mikrobiyal arkeolojide hali hazirda kullanilan baslica numune tiirleri
ve tarihi numunelerde bulunan bulguyu degistirebilecek kirlenme yollart (Weyrich ve
Pérez 2023: 558).

PALEOMIKROBIYOLOJININ ARKEOLOJIYE KATKILARI

Antik Hastaliklarin Tanimlanmasi: Paleomikrobiyoloji, antik topluluklarda
yaygin olan hastaliklar1 belirleyerek bu topluluklarin saglik durumu hakkinda 6nemli
bilgiler saglar. Ornegin, tiiberkiiloz ve ¢esitli mikroorganizmalarin antik kalintilarda
tespit edilmesi, bu hastaliklarin tarih Oncesi topluluklar arasinda nasil yayildigin
anlamamiza yardimci olur.
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Tarimin Evrimi: Mikrobiyolojik kalintilar, tarimin baslangicini  ve tarimsal
uygulamalarin  evrimini  izleyerek, insanlarin beslenme aliskanliklarindaki
degisikliklerin anlagilmasina yardimci olur. Tarima dayali toplumlarin ortaya ¢ikist ve
bu toplumlarin mikrobiyal etkilesimleri, paleomikrobiyoloji araciligiyla arkeologlar
tarafindan incelenir.

Go¢ ve Etkilesim: Mikroorganizma kalintilari, antik gd¢ hareketlerini ve farkli
topluluklar arasindaki mikrobiyal etkilesimleri ortaya koymada kritik bir rol oynar. G6¢
ve ticaret yollarimi belirleyerek, paleomikrobiyoloji, tarih boyunca farkli kiiltiirler
arasindaki etkilesimleri aydinlatir.

ANTIK DNA (aDNA)

Antik DNA (aDNA), tarihi ve arkeolojik 6rneklerde bulunabilen ve deri, dis, toprak,
miize ornekleri, koprolitler, kalsifiye dis plagi ve kemikler gibi arkeolojik kaynaklardan
basanyla elde edilen kalinti genetik kayittir (Tsangaras ve Greenwood 2012: 58-73;
Anastasiou ve Mitchell 2013:33-40; Burrell vd. 2015: 35-44). Antik DNA, modern DNA
veya paleontolojik ¢aligmalarin tek basina saglayamayacagi gegmise dair dogrudan bilgiler
saglar.

Bu alanda ¢aligmalar ilk baslatan atilim, Higuchi vd. (1984: 282-284) zebranin
akrabast olan ve soyu tiikenmis quagga (Equus quagga)'nin 150 yillik bir miize
orneginden oldukea zor bir yol olan bakteriyel klonlama yoluyla kiigiik bir antik DNA
(aDNA) parcas: elde edebilmesiyle gerceklesti. Daha sonra Mullis ve Faloona (1987:
335-350) belirli DNA bdliimlerinin laboratuvarda ¢ogaltilmasini saglayan Polymerase
Chain Reaction (PCR) teknigini gelistirdiler. Bu teknigin kesfinden sonra ilk bakteriyel
aDNA calismasi Spigelman ve Lemma (1993: 137-143) tarafindan yapilmistir.
Arastiricilar on farkli bélgeden elde edilmis 1350 yillarina kadar farkli donemlere ait
kemik 6rneklerinden aDNA eldesi ile tiiberkiiloz hastaliginin etkeni olan Mycobacterium
tuberculosis bakterisinin varligini arastirmiglardir. Calismada biri Tiirkiye’den ve Bizans
déneminden kalma, digeri 17-18.yiizy1l iskogcya kaynakli olarak iki bel omurunda, ayrica
Bornea ve Ingiltere orijinli talus ve ulna kemikleri olmak iizere toplam 4 adet kemikte
Mycobacterium tuberculosis pozitiflik bulunmustur. Daha sonraki ¢alismalarda Salo vd.
(1994: 2091-2094) MS 100-1300 yillarina tarihlenen Giiney Eru’da bir mezarliktan
eledilen 40-45 yaslarinda bir kadina ait mumyanin lezyon bulunan akciger ve lenf
yumrusunu inceleyerek, Donoghue vd. (1998: 265-269) israil’de Negev Célii'ndeki bir
Bizans bazilikasinin kazisi sirasinda, 35-45 yaslarinda bir erkege ait cesedin gogiis
boslugunda bulunan kalsifiye akciger plevrasinda Mycobacterium tuberculosis tespit
edilmistir. Jackson vd. (1998: 1224-1229) Nisan 1979'da Sverdlovsk, Sovyet Sosyalist
Cumhuriyeti Birligi'nde insanlarda goriilen sarbon salgininda 6len kisilerin parafinde
saklanmig dokularinda hastaligin etkeni olan Bacillus anthracis bakterisini
saptamiglardir. Drancourt vd. (1998: 12637-12640) ilk kez dis taslarindan aDNA elde
etmeyi bagarmis ve 400 yillik bir iskeletin dis taginda veba etkeni olan Yersina pestis
bakterisinin varligini gostermistir. Bundan sonraki ¢alismalarda ¢evresel drneklerden
aDNA caligmalar1 yapilmis ve Priscu vd. (1999: 2141-2144) buz 6rneklerinden gevresel
metagenomu bir numuneden olan farkli canlilara ait genetik materyalin tamami)
saptamiglardir.

Ancak PCR tekniginin uygulamada karsilasilan baz1 dezavantajlarini gidermek
icin gelistirilen Yiiksek verimli dizileme (High Throughput Sequencing - HTS) teknigi
de aDNA calismalarinda kullanilmis ve calismalarin biiylik 6nemde giivenilirlik
kazanmasmi saglamigtir. Tito vd. (2008: 1-6) HTS teknigini kullanarak ilk kez
koprolitten aDNA izole ederek barsak mikrobiomunu (belirli bir yerde veya niste birlikte
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yasayan bir mikroorganizma toplulugu ve onun ¢evresel ve genomik baglami)
belirlemislerdir. Yine ayni teknikle Bos vd. (2011, 506-510) dis pulpasindan veba etkeni
olan Y. pestis bakterisini saptamiglardir.

16. Yiizyilda 'Yeni Ispanya' adi verilen bugiinkii adiyla Meksika olan bolgede
goriilen salgin felaketi 'cocoliztli salginlari' olarak bilinir. Bu salgin siiresince 1520 - 1576
yillart arasinda toplamda 15 milyona yakin insanin 6ldiigii ve Maya uygarligt i¢in sonun
baslangici oldugu sdylenebilir. Ancak bu salginin neden kaynaklandig1 yakin zamana kadar
aydmlatilamamigtir. Tarihi belgeler araciligiyla belirlenen bolgede 1545-1550 yillart
arasindaki Cocoliztli salginiyla iliskilendirilen bir Meksika mezarliginda bulunan dislerden
Vagene vd. (2018) tarafindan ilk Salmonella enterica aDNA’s1, iiretilmistir. Arastiricilar,
hedeflenmemis HTS ve kapsamli bir patojen veri tabami ile karsilastirma ve ardindan
hedeflenmis yakalama yoluyla, Cocoliztli salginim enterik atese neden olan ve fekal-oral
yolla bulagan S. enterica serovar Paratyphi C ile iligkilendirebilmistir. Arastiricilar, zorla yer
degistirmeler, degisen ev diizenlemeleri ve yeni tarim uygulamalari gibi Ispanyol
boyundurugu altindaki yasam tarzi degisikliklerinin hijyeni tehlikeye atarak Paratyphi C
bulasmasimi kolaylagtirmis olabilecegini 6ne stirmiiglerdir. (Vagene,vd. 2018: 520-528)

Mikrobiyal arkeolojik aragtirmalarin ¢ogu paleopatolojik baglamlarda baslamis
olsa da, giinimiizde mikrobiyolojik uygulamalar insanlar hakkinda bulasici
hastaliklardan daha fazla bilgi saglamaya baslamistir. Cok sayida calismada mikroskopi,
immiinohistokimya, PCR ve metagenomik yaklasimlar kullanilarak ¢ok sayida
bakteriyel, viral ve parazitik enfeksiyonun eski ¢aglardaki varligi dogrulanmistir.

Bu calismalarin birgogu, ge¢misteki insan hastaliklarini tanimlamayr ve
incelemeyi amaclamis, hastaligin kokenine, bir salgimin etkenini belirlemeye ve bir
hastaligin bir manzara boyunca veya farkli insan gruplarina yayilmasina odaklanmistir.

Patojenin yani sira ayn1 patojenin gesitli suslari arasindaki kiigiik varyasyonlarin
ve farkliliklarin tanimlanmasi, ekiplerin belirli suglarin nasil ve neden yayildiginin
arkasindaki mekanizmalar1 anlamasina ve arastirmacilarin bir mikroorganizmadan elde
edilen genetik bilgileri, hastaligin yaygmliginin uzun vadeli ve yaygin etkileri
hakkindaki arkeolojik baglamla ve insan gogii, kaynak paylasimi veya ticaret gibi bir
hastaligin ortaya c¢ikisini desteklemis olabilecek antropolojik veya ekonomik faktorlerle
eslestirmesine olanak tanir.

Paleomikrobiyolojik teknikler kullanilarak incelenen ilk mikroorganizma,
insanlardaki tiiberkiilozun etkeni olan M. tuberculosis'tir. Erken modern genomik
caligmalar, insanlardaki tiiberkiilozun, sigirlarda benzer bir solunum yolu hastaligina
neden olan akraba bir tiir olan Mycobacterium bovis'ten kaynaklandigini
diistindiirmiistiir.  Sigirlarin  insanlar tarafindan evcillestirilmesinin  insanlarda
tiiberkiilozun yayilmasina ve ortaya ¢ikmasina yol agmis olmasi gerektigini one siiren
hipotezler ortaya ¢ikmistir. Ancak, eski M. tuberculosis genomlari iizerinde yapilan
caligmalar, eski insanlar1 enfekte eden suslarin sigirlardan kaynaklanmadigini, bunun
yerine sig1ir suglarinin insanlardan kaynaklandigini ortaya koymustur (Brosch vd. 2002:
3684-3689).

Daha ileri arastirmalar, tiiberkiillozun milyonlarca yildir insanlarla birlikte
oldugunu ve muhtemelen Afrika'y1 terk ederken anatomik olarak modern insanlarla
birlikte yayildigini gostermektedir (Comas vd 2013: 1176-1182). Bu oOrnek, eski
zamanlarda dolagimda olan sus tiirleri hakkindaki zamansal bilginin, insanlardaki
patojenlerin kokenlerini ve ortaya cikisini tanimlamak ve anlamak icin ¢ok onemli
oldugunu gostermektedir. Bu ayni1 zamanda hastaliklarin kdkenine iliskin bir¢ok teori ve
hipotezin  paleomikrobiyolojik  incelemelerle  desteklenmesi  gerektigini  de
gostermektedir. Paleomikrobiyolojik ¢alismalar ayrica yeni hipotezler iliretmek, yeni
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kaz1 yerleri hakkinda bilgi vermek ve arkeolojik ve antropolojik teorileri yeni yollarla
test etmek icin ek kanit olarak kullanilabilir.

Veba (Yersinia pestis) antik baglamlarda da kapsaml bir sekilde incelenmistir
ve metagenomik yaklasimlar artitk Birinci (541-544 ce), ikinci (1347-1352 ce) ve
Uciincii (1665-1666 ce) Pandemilerden toplu mezarlarda 6len bireylerin kemiklerinden
vebayr tanimlamistir. Birka¢ 6nemli ¢alisma, Kara Oliim ve Justinianus Vebasi
kurbanlarinin bulundugu belirli mezarliklardan ilk taslak antik patojenik genomlari
ortaya ¢ikarirken (Bos vd. 2011: 506-510; Wagner vd. 2014: 541-543), daha yeni
caligmalar evrimsel tarihini incelemistir (Spyrou vd. 2019.1-13). Daha ileri
paleomikrobiyolojik c¢alismalar, hastaligin kdkeni ve yayilimi hakkinda yeni bilgiler
saglayacak ve potansiyel olarak bugiin bu hastaliklara iligkin anlayisimizi etkileyecektir.
Ornegin, Justinianus Vebasinin kokenleri artik Dogu Asya'daki ortak bir tarihe kadar
uzanmaktadir ve bu da hastaligin Orta Dogu'ya giinimiiz Cin'inden ticaret yollar1
aracilifiyla girmis olabilecegini diigiindiirmektedir (Wagner vd. 2014: 541-543).

Bu gozlem, hayvanlardan insanlara gegen zoonotik hastaliklarin kdkenine
iliskin anlayisimizi gelistirmekte ve ge¢misteki insan goglerinin, hareketlerinin ve
ticaretinin insan sagligin1 nasil etkilemis olabilecegini aydinlatmaktadir. Sasirtic1 bir
sekilde, yakin zamandaki paleogenomik kanitlar da eski donemlerde vebanin, daha az
6limeciil formlarinin insanlarda mevcut oldugunu gostermektedir (Rasmussen vd. 2015:
571-582); veba etkeni olan Y. pestis giiniimiizde kemirgenler iizerinde yasayan pireler
yoluyla bulasir, ancak 5000 yil 6nce eski insanlardan elde edilen palegenomlar,
insanlarin pirelerde hayatta kalmak igin gerekli genleri olmayan Y. pestis etkenleri
enfekte oldugunu ortaya koymustur. Pire sevmeyen bu Y. pestis tiirleri ayn1 zamanda
muhtemelen daha az 6liimciildii ve muhtemelen insan aileleri, gruplari ve topluluklar
arasinda, glinimiizde Y. pestis enfeksiyonlarinda goriilen ciddi sonuglar olmadan
dolagiyordu. Bu tir paleomikrobiyolojik c¢alismalar sadece hastaligin yayilmasi
konusunda bilgi vermekle kalmaz, ayn1 zamanda bu tiir calismalar bize ge¢mis insan
kiiltiirleri hakkinda daha fazla bilgi verecek sekilde genisletilebilir. Ornegin, eski Y.
pestis suslarinin yayilimini izlemek, bilinmeyen ticaret yollarin1 veya kiiltiirler arasi
etkilesimleri belirlemenin yani sira insanlar ile evcil ve vahsi hayvanlar arasindaki
etkilesimleri anlamak igin kullanilabilir.

Bulasici hastaliklarla ilgili paleomikrobiyoloji calismalar1 bakterilerin 6tesine
gecmistir. Antik patojenik viriisler ve parazitler, biiylik 6l¢iide HTS ve spesifik viral
genomik bilginin zenginlestirilmesi sayesinde artik bir¢ok caligmada tanimlanmis ve
tarif edilmigtir. Viriislerle ilgili antik paleogenomik ¢aligmalar arasinda Variola viriisii
(¢igek hastaligi) (Duggan vd. 2016: 3407-3412), Hepatit B Viriisii (HBV) (Krause-Kyora
vd. 2018: 1-15) ve Parvoviriis (Besinci hastalik) (Miithlemann vd. 2018: 7557-7562) yer
almaktadir. Bu ¢alismalar, insanlarin ve viriislerinin uzun vadeli birlikte evrimi hakkinda
bilgi saglamakta, bazi hastaliklarin kokenlerinin zamanlamasini milyonlarca yil
sifirlayabilmekte ve arastirmacilarin gegmiste yanlis tanimlanmis enfeksiyonlari yeniden
siniflandirmasina olanak tanimaktadir. Benzer sekilde, Plasmodium falciparium (sitma)
gibi parazitlere yonelik arastirmalar, hastaligin ortaya ¢ikisina iliskin dogmalart altiist
etmistir; Ornegin, Eski ve Yeni Diinya'daki P. falciparium suglarina yonelik
paleogenomik c¢aligmalar, Amerika kitasina sitmay1 Avrupalilarin getirmis olabilecegini
gostermektedir (Marciniak vd. 2016: R1220-R1222; Gelabert vd. 2017: 1-10).

Bugiine kadar yapilan paleomikrobiyolojik ¢aligmalarda Mycobacterium leprae
(clizzam) (Schuenemann vd. 2013: 179-183), Vibrio cholerae (kolera) (Devault vd.
2014: 334-340) ve S. enterica (tifo) (Véagene vd. 2018: 520-528) gibi diger bir¢ok patojen
daha az ayrintili olarak incelenmistir. Bununla birlikte, daha az sayida ¢alisma faydali
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veya insanlarla uyum i¢inde yasayan ve 6lim ve yikimla iligkili biiyiik dlgekli salginlara
neden oldugu bilinmeyen simbiyotik tiirleri (giiniimiizde mikroorganizmalarin
%?2'sinden daha azinin dogrudan hastaliga neden oldugu bilinmektedir) incelemistir.
Ornegin, Helicobacter pylori mide ile iliskili bir mikroorganizmadir ve giiniimiizde
sanayilesmis lilkelerde mide tilseri ile iliskilendirilmektedir (Kusters vd. 2006: 449-490).
Bununla birlikte, bu asit seven bakteri diinyanin doért bir yanindaki saglikli insanlarda da
yaygindir ve alerjik hastaliklara karsi korumayla baglantilidir (Chen ve Blaser 2008:
553-560), bu da insan viicudundaki roliiniin hastalikla iliskili olmaktan ¢ok simbiyotik
olabilecegini diigiindiirmektedir. H. pylori ile ilgili eski ve modern filogenomik
¢aligmalar, bu mikrobun insanlarda milyonlarca yildir mevcut oldugunu ve belki de
sadece insan davranislar1 ve beslenmesindeki son degisikliklerin bu suslarin hastaliga
neden olmasini destekledigini gostermektedir (Blaser vd. 2008: 561-567). Aslinda, bu
mikroorganizmanin evrimsel ge¢misi, insanlarin evrimsel ge¢misinin neredeyse bir ayna
goriintiisiidiir ve bu da bu mikrop ile insanlarin milyonlarca yildir birlikte yasadigim
gostermektedir (Breurec vd. 2011: 1-10; Moodley vd. 2012: 1-16). Bu ayn1 zamanda bu
mikrobun insan genlerinin gegisine benzer sekilde ebeveynlerden yavrulara gegtigini ve
simbiyotik mikroplarin insan gociinii izlemek icin bir isaretleyici olarak hizmet
edebilecegini gostermektedir (Dominguez-Bello ve Blaser 2011: 471-474; Eisenhofer ve
ark. 2019: 149-162). Diger 6liimciil olmayan mikroplar da H. pylori'ye benzer oriintiiler
sergiler ve insan gog¢ Oriintiileri ve insan gruplart arasindaki karigim igin anahtarlar
barindirabilir. Ortak, patojenik olmayan mikroplar iizerine yapilan calismalar arkeolojik
arastirmalar i¢in biiyiik 6nem tasiyacaktir, ¢iinkii bunlar sadece bulasici bir hastaliktan
olenlerle degil, herhangi bir insanla karsilastirilabilir ve ayrica kronik hastaliklar
hakkinda bilgi ve nihayetinde bir bireyin yasam deneyimi hakkinda ayrintili bilgi
saglayabilir.
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Sekil 2. Mevcut bakteriyel paleogenomlarin katalogu: NCBI Taksonomi Ortak
Agaci kullanilarak cikarilan paleogenomlarin yeniden yapilandirildig: tiirler arasindaki
filogenik iliski seklin solunda gosterilmektedir. Mevcut genomlarin toplam miktar: tiir
adindan sonra listelenmistir. Sag tarafta ise tiir bagina genom sayis1 ve tarihsel zaman dilimi
gosterilmekte, onemli olaylar alttaki zaman g¢izelgesinde vurgulanmaktadir (Arming ve
Wilson 2020: 9).

HAYVANLARDAKI ANTiK MIKROORGANIZMALAR

Insan mikrobiyotas1 ile karsilastirildiginda, hayvanlarla iliskili mikrobiyota
arastirmalari nispeten yenidir ve hem koprolit hem de kalkiiliis benzeri materyal kullanan
sadece bir avug calisma igermektedir.

Hayvanlarla iligkili mikrobiyota arastirmalart sadece geg¢misteki hayvanlarin
biyolojilerini, diyetlerini ve menzillerini daha iyi anlamak i¢in yararli olmakla kalmaz,
ayni zamanda insan ve hayvan etkilesimleri ve diger ekolojik ¢ikarimlar hakkinda da
bilgi saglayabilir. Ornegin, insanlar ve hayvanlar arasinda paylasilan mikroplar, insan-
hayvan temasinin tiirleri ve dogas1 hakkinda bilgi saglayabilir (6rnegin bulasici hastalik
yayilimi i¢in). Hayvan mikrobiyotasindaki degisiklikler, evcillestirmenin ve insanlarin
hayvanlarin yagsam tarzlarina miidahalesinin bir igareti olabilir (Metcalf vd. 2017: 1-9).
Hayvanlardaki mikrobiyota da muhtemelen g¢evresel ve iklim degisikliginin getirdigi
beslenme diizenindeki degisikliklere yanit vermektedir; bu degisiklikler ayni zamanda
cografi ¢esitliligi veya insanlar tarafindan uzun siireli maruz kalma veya yetistirmeye
gegisi de yansitiyor olabilir (Liu vd. 2020: 307-319).

Giliniimiizde, primat olmayan eski hayvanlardaki mikroplar1 inceleyen
caligmalar, soyu tlikenmis, u¢amayan kuslarin cesitliligini ve etkilesimlerini ortaya
¢ikarmig (Boast vd. 2018: 1546-1551), ayrica eski, adaya izole sekilde yasayan kegilerde
bulunan bagirsak mikroorganizmalarinin  giinimiiz modern kecilerine kadar
devamhiligim ortaya koymustur (Welker vd. 2014: 106-116).Ote yandan, eski primatlar
tizerine yapilan ¢alismalar, Misir babunlar1 ve Tanzanya sempanzelerinde hem esaretin
hem de yakin zamandaki yasam tarzi degisikliklerinin agiz mikrobiyotasini, insan agiz
mikrobiyotasindaki endiistriyel degisikliklere benzer sekillerde degistirmistir (Ottoni vd.
2019: 1-10; Ozga vd. 2019: 1-15). Mikrobiyal arkeolojiyi zooarkeolojik caligmalara
uygulayan daha ileri caligmalar, hayvanlarin bu gezegenin farkli yerlerinde nasil
yasadiklarina ve ayrica insanlarin ge¢gmiste hayvanlarla nasil etkilesime girdiklerine dair
anlayisimizi  genisletecektir. Mikrobiyal arkeolojiyi zooarkeolojik ¢aligsmalara
uygulayan daha ileri caligmalar, hayvanlarin bu gezegenin farkli yerlerinde nasil
yasadiklarina ve ayrica insanlarin gegmiste hayvanlarla nasil etkilesime girdiklerine dair
anlayis1 genisletecektir.

ARKEOLOJIK VE  TARiHI = YAPI = MALZEMELERININ
MIKROBIYOMLARI

Su anda en yaygin olarak ¢alisilan mikrobiyomlar insanlarda olmasina ragmen,
cevresel mikrobiyota artik arkeolojik baglamlar da dahil olmak iizere ge¢gmis hakkinda
bilgi saglamak icin giderek daha fazla incelenmektedir. Ornegin, arastirmacilar antik
yap1 malzemeleri ve yap1 kalintilariyla iliskili antik mikrobiyotay1 incelemislerdir. Bir
grup arastirici, tarihi tuglalar ve boyalar iizerinde halotolerant (tuza toleransl) tiirleri
tespit ederek, alanin bozulmasiyla potansiyel olarak iliskili mikroorganizmalar1 ortaya
¢ikarmis ancak kullandiklar1 tekniklerden daha giivenilir tekniklerle ¢alisilmast
gerektigini vurlamislardir (Adamiak vd. 2018: 11-18). Ayrica, baska bir grup, Ikinci
Diinya Savasi toplama kamplarindaki tarihi bina kalintilariyla iliskili mikrobiyal
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topluluklar;, ge¢misi anlamak i¢in degil, tarihi malzemelerin mikrobiyal iligkili
bozulmasini sinirlama ve malzemeleri gelecek i¢in daha iyi koruma umuduyla tarihi
malzemelerin nasil bozuldugunu daha iyi anlamak i¢in incelemistir (Gutarowska vd.
2015: 1-13). Biyolojik ve biyolojik olmayan arkeolojik malzemelerin, 6zellikle de farkl
toprak tiirlerinde veya diger ¢evresel baglamlarda bozulma siireglerini daha iyi anlamak
icin benzer uygulamalar yapilmalidir. Bu tiir ¢calismalar, miizelerin ve kiiratorlerin,
muhafaza ettikleri malzemeleri nasil daha iyi koruyabilecekleri konusunda
bilgilendirilmelerinde de Kilit rol oynayabilir.

Tablo 1. Mikrobiyal arkeolojide uygulanan mevcut metodolojiler, avantajlar1 ve

dezavantajlar1 (Weyrich ve Pérez 2023: 560).

Yontem Avantajlar Dezavantajlar
Tarihi kayitlar Antik hastaliklarin Ceviri ve yorumlamada
etimolojilerinin cesitlilik
belirlenmesi Etkenlerin dogru
Tarihsel baglam saglama tespitinin sinirlt olmast
Etkenin Kiiltiir yolu ile Antik mikroorganizmalarin Antik mikroplarin yeniden
iiretilmesi metabolik 6zelliklerinin canlandirilmasi zor ve
belirlenmesi olasi degil
E) Yiiksek kirlenme oranlari
g Mikroskopi Onceden izolasyona ve Spesifik etkenleri
g kiiltiir yolu ile iiretmeye tanimlama yeteneginin
> gerek yoktur olmamasi
;i_/:) Immiinohistokimya Onceden izolasyona ve Etkenlerin tanimlanmasini
m kiiltiir yolu ile {iretmeye saglar, ancak alt tiir
gerek yoktur diizeyinde tanimlama
yapilamaz
PCR kullanan genetik Onceden kiiltiir yolu ile aDNA'nin hasar gérmesi
yaklagimlar iretmeye gerek yok ve pargalanmasi ile PCR
Antik etkenlerin tespiti inhibisyonu
Antik etkenlerin spesifik Yiiksek kirlenme oranlar
tespiti
Metagenomik (yeni nesil Biiyiik miktarda veri Yiiksek kirlenme oranlari
dizileme) Daha bilgilendirici genetik Yetersiz referans veri
yaklasim tabanlart
Antik mikroorganizmalarin
spesifik tespiti
& | Metaproteomiks Biiyiik miktarda veri Daha fazla
‘S Islevsel bilgi saglanmasi standardizasyon
C_é Antik mikroorganizmalarin Tekrarlanabilirlik
= spesifik tespiti eksikligi
= Yetersiz referans veri
'QE_) tabanlari
> | Metabolomik Islevsel bilgi saglamasi Daha fazla
Antik mikroorganizmanin standardizasyon
fenotipine daha yakin Tekrarlanabilirlik
baglanti eksikligi
Yetersiz referans veri
tabanlari
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SONUC VE DEGERLENDiIiRME

Bu alan arkeolojik ¢aligmalarin en yeni alanlarindan biri oldugundan, mevcut
yontemleri klasik arkeolojik arastirma alanlarina uygulamak igin genis firsatlar
bulunmaktadir. Paleomikrobiyoloji, arkeoloji alaninda bakteriyel hastaliklarin ge¢gmisini
aydinlatan 6nemli bir aragtirma dalidir. Antik kalintilardan elde edilen mikroorganizma
kalintilar1 sayesinde, gegmisteki topluluklarin maruz kaldig: hastaliklar belirlemek ve
bu hastaliklarin tarih boyunca nasil evrimlestigini anlamak miimkiin hale gelmistir. Bu
caligmalar, giinlimiizdeki saglik sorunlarina dair i¢gdriiler sunmanin yani sira, antik
topluluklarin yagam kosullar1 ve etkilesimleri hakkinda daha derin bir anlayis saglar.
Diger taraftan eski kiiltiirlerin beslenmeleri, bakterilerin evrimlesme siireci, antibiyotik
direncinin ge¢miste arastirilmasi pek ¢ok alanda arkeoloji ve mikrobiyoloji disiplinlerini
birlestiren paleomikrobiyoloji, ge¢misin bakteriyel diinyasini giin yiiziine ¢ikararak
bilim diinyasina yeni bir perspektif sunmaktadir. Ancak, mevcut uygulamalarin
genisletilmesi ve lizerine yeni tekniklerin gelistirilmesi siiphesiz bu alan1 pozitif yonde
doniistirmeye devam edecek ve mikroorganizmalarin degisimleri saptanarak, gegmisle
gorlinmez ancak ¢ok oOnemli yollarla insami iliskilendirmeye devam edecektir.
Mikrobiyolojik analiz tekniklerindeki siirekli gelismeler, gelecekte daha hassas ve ayrintili
sonuglar elde edilmesine olanak taniyacaktir. Bu, antik kalintilardan elde edilen
mikroorganizma kalitilarinin daha etkili bir sekilde analiz edilmesine ve ¢esitli bakteriyel
tiirlerin daha iyi anlasilmasina olanak saglayacaktir.

Bir kazi esnasinda aDNA c¢alismasi yapilabilecek muhtemel oOrnekler ile
karsilasildiginda, aDNA calismalarinda sonucu olumsuz olarak etkileyen kirlenme
risklerini azaltacak sekilde uygun kosullarda 6rnegin alinmasi bilyiik Snem tasimaktadir.
Bu nedenle kazi esnasinda antropologlarin ve arkeologlarin karsilastiklart drneklere
aDNA arastirmalari yapilacag diisiiniilerek gerekli hassasiyeti gostermeleri de 6nem arz
etmektedir. Ayrica mikrobiyolog, genetik uzmani ve c¢evre bilimci gibi ilgili
disiplinlerden bir ¢alisma grubu kurularak ¢alisma ve 6rnek toplama ile ilgili egitimler
ve ¢alismalar yapilmasi da paleomikrobiyoloji ¢alismalarina biiyiik katki saglayacaktir.
Ayrica disiplinler arasi ortak projeler ve bilgi paylasimi, paleomikrobiyolojinin arkeoloji
alaninda daha genis bir uygulama bulmasina yol agacaktir.

Gelecekteki caligmalar, farkli cografyalardaki antik topluluklarin mikrobiyal
profilini karsilagtirmaya odaklanabilir. Bu, gé¢ hareketlerini, ticaret yollarini ve kiiltiirel
etkilesimleri anlamamiza yardimci olacak, global dlgekte genis bir perspektif sunacaktir.
Gelecekte paleomikrobiyoloji, molekiiler antropoloji ve saglik tarihi gibi alt alanlara
daha fazla entegre olacak. Bu, antik topluluklarin genetik ve mikrobiyal ge¢misini
birlestirerek daha kapsamli bir insan tarihi resmi olusturulmasina olanak saglayacaktir.
Paleomikrobiyoloji, arkeoloji alanina 6nemli katkilar saglayabilir, ancak bu katkilar,
dogru metodoloji, 6rnek se¢imi ve veri dogrulama gibi faktorlere dikkat edilmesiyle daha
saglam hale getirilebilir. Bu, arkeologlarin ve mikrobiyologlarin is birligi icinde
caligmalarini gerektirir. Paleomikrobiyolojik arastirma sonuglarinin giivenilir olabilmesi
icin su kosullara dikkat edilmesi gerekir.

1. Kontaminasyon Kontrolii

Antik kalintilardan alinan 6rneklerin kontaminasyon riskine karsi dikkatli bir
sekilde islenmesi 6nemlidir. Modern mikroplarin veya diger kontaminantlarin érneklerle
karismamasi i¢in laboratuvar kosullarinin titizlikle kontrol edilmesi gerekir.

2. Ornek Secimi

Dogru ve temsilci 6rneklerin se¢imi 6nemlidir. Arkeologlar, mikrobiyolojik
analiz i¢in en uygun olan drnekleri segerek, istenilen bilgilerin elde edilmesine katkida
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bulunabilirler. Orneklerin korunma durumu ve ¢evresel etmenler gz Oniinde
bulundurulmalidir.

3. Veri Dogrulama

Elde edilen mikrobiyolojik verilerin, diger arkeolojik ve antropolojik verilerle
uyumlu olmasi énemlidir. Cesitli disiplinler aras1 yaklasimlar, daha saglam ve giivenilir
sonuglar elde etmede yardimci olabilir.

4. Coklu Baglam incelemesi

Mikrobiyolojik bulgularin degerlendirilmesi sirasinda, antik materyalin genel
baglami dikkate alinmalidir. Bu, arkeologlarin mikrobiyolojik verileri antik toplumlarin
genel tarihgesi i¢inde degerlendirmelerine yardime1 olur.

5. Calismalarin Yeniden Cogaltilabilirligi

Elde edilen sonuglarin bagkalari tarafindan tekrar iiretilebilirligi dnemlidir. Bu
nedenle, kullanilan metodoloji ve elde edilen verilerin agiklanmasi, bilimsel topluluk
tarafindan dogrulanabilirligi artirabilir.

Sonug olarak gelecek donemde, paleomikrobiyoloji arastirmalarinin arkeoloji
disiplini i¢in daha fazla kesif ve anlam saglamasi beklenmektedir. Bu, antik topluluklarin
yagam kosullari, saglik durumlar1 ve mikrobiyal etkilesimleri hakkinda daha
derinlemesine bir anlayisa yol agacak ve tarih 6ncesi donemlerin gizemlerini ¢dzmeye
daha da yaklasma olanag: taniyacaktir. Gelecekteki arastirmalarin, paleomikrobiyoloji
ile arkeolojinin is birliginin doruk noktasina ulagsmasini ve insanlik tarihini daha
kapsamli bir sekilde aydinlatmasini umuyoruz.
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