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Ozet: Anaerobik Gut funguslar (AGF) Neocallimastigomycota filumunda bulunmak-
tadir, bu funguslarin dzellikle otoburlarin sindirim sisteminde, yemlerin tiiketiminde
temel koloni oldugundan dolayr onemli rol oynadigi bilinmektedir. AGF’lar
salgiladiklar1 lignoseliilozik enzimler yardimiyla bitki dokularin1 parcalayarak sindi-
rilmesini saglamaktadirlar. Bu enzimler son yillarda gida ve yem sanayinde de
kullanilmaktadir. Bu agidan farkli ruminant hayvanlardan izole edilen ve tanimlamasi
yapilan funguslar degerli olmaktadir. Bu calismada Tunceli yoresinde yaban hayatta
bulunan dag kecilerinden fungus izolasyonu yapilmis, morfolojik ve molekiiler olarak
tanimlanmistir. Molekiiler tanimlamada yaklasik 1500 b¢ uzunlugundaki ITS bolgesi
kullamlmistir. izole edilen 9 fungustan Orpinomiyces sp. (AGF-5) Feramyces
sp.(AGF-8,10) ve Neocallimastix sp. (AGF-1,2,3,4,7,11) cinslerine ait oldugu belir-
lenmistir. Yabani ruminant hayvanlardaki mikrobiyal popiilasyonun belirlenmesi i¢in
daha fazla galigmaya ihtiya¢ bulunmaktadir.
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Research Article

Molecular Identification of Anaerobic Gut Fungi Isolated from Mountain
Goats

Abstract: Anaerobic Gut Fungi (AGF) are found in the Neocallimastigomycota phy-
lum, and it is known that these fungi play an important role, especially in the digestive
system of herbivores, as they are the main colonies in the consumption of feed. AGFs
provide digestion by breaking down plant tissues with the help of lignocellulosic en-
zymes they secrete. These enzymes have also been used in the food and feed industry
in recent years. In this respect, fungi isolated and identified from different ruminant
animals are valuable. In this study, fungi were isolated from mountain goats living in
the wild in the Tunceli region and identified morphologically and molecularly. The ITS
region of approximately 1500 bp was used in molecular identification. It was deter-
mined that 9 isolated fungi belonged to the genera Orpinomyces sp. (AGF-5), Feramy-
ces sp. (AGF-8,10) and Neocallimastix sp. (AGF-1,2,3,4,7,11). Further studies are
needed to determine the microbial population in wild ruminant animals.
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1. Giris

Ruminantlar, memeli otgullarin en gesitli ve en yaygin gruplarindan birisini olusturur. Evcillestiril-
mis ruminantlarin popiilasyonunun yaklasik 3,75 milyar oldugu tahmin edilirken, yabani ruminantlarin
popiilasyonunun 75 milyondan fazla oldugu tahmin edilmektedir [1]. Ruminantia alt takimu alt1 aileden
olusur (Antilocapridae, Bovidae, Cervidae, Giraffidae, Moschidae ve Tragulidae) [2]. Tiir agisindan en
zengin aile 140 iizerinde tiire sahip Bovidae'dir [3], bunlarin cogu 6nemli ¢iftlik hayvanlaridir [6rn. sigir,
keci, koyun] [1]. Ruminantlarin en 6nemli 6zellikleri, yiiksek lifli icerikli kaba yemleri sindirmede ol-
dukca yetenekli olmalari gosterilebilir. Bu, esas olarak, anaerobik bir pregastrik blmede [rumen] yemi
fermente etme yeteneginden kaynaklanmaktadir. Bu fermantasyonun gerceklesmesini saglayan ana bi-
lesen, rumen igerisindeki mikrobiyom toplulugudur. Rumen mikrobiyal toplulugu bakterileri, arkeleri,
protozoalari, viriisleri ve mantarlar1 kapsayan kompleks bir mikrofaunadir [4, 5]. Mantar kismini olus-
turan anaerobik bagirsak mantarlari [AGF], Neocallimastigomycota subesine i¢erisinde bulunur. Bitki
biyokutlesi bozunma stirecinde 6nemli bir rollerden birisini iistenen bu grup, rumen ortami i¢in vazge-
cilmezdir. AGF hiflerini kullanarak, bitki biyokiitlesine etkili bir sekilde niifuz ederler ve bitki hiicre
duvarlarinin etkili mekanik parcalanmasina neden olurlar [4]. Ayrica AGF, bitki hiicre duvart bozunumu
icin ¢cok 6dnemli olan ¢ok ¢esitli karbonhidrat aktif enzimlerini iiretebilme potansiyeline sahip canlilardir
[6-8]. Caligmalar, AGF’nin ruminantlarda biyokiitle bozunumunun temel bir bileseni oldugunu goster-
migtir [7, 9, 10,11].

Rumeni olusturan bakteri ve arke topluluklar1 hakkindaki bilgi zenginliginin aksine, memeli otgul-
larin rumenindeki yerlesik rumen AGF toplulugu hakkinda ¢ok az bilgi bulunmaktadir. Son zamanlarda
yapilan ¢aligmalarda evcil olmayan ruminantlarda tanimlanan funguslarla birlikte cins sayisi artmustir.
AGF, heniiz tam olarak anlagilamayan, pargalayici ve iiretken 6zellikleri tizerinde bilinmeyen bir etkiye
sahip olan, zoosporik bir yasam dongiisiine sahiptirler (Sekil 1). Rumen igerisinde serbest bir sekilde
ylizebilen ve tek veya ¢ok kamgili olabilen bir zoospor yapisina sahiptir. Bu yapi1 substrata tutunarak,
once vejetatif forma sonrada sporangiyumlara doniisiir. Bazi suslarinda sporangiyumlari, dallanan ve lif
veya kok benzeri yapilar olan rizoidler gelistirebilir. Daha sonrasinda gelisen sporangiyumlar olgunlasir
ve yeni zoosporlarin olusmasini saglar [12,13]. Hala yapilan bir ¢cok ¢alismaya ragmen, varligi tahmin
edilen ancak heniiz kanitlanamayan aerotolerant asamaya sahip olduklar1 fikridir [14]. Bugine kadar
AGF iizerinde yiiriitiilen calismalarin neredeyse tamami saflastirma kisminin tam olarak yapilamasi
veya muhtemelen zamanla degisen yetistirme kosullarindan etkilenen bu popiilasyonlarin bilinmeyen
bir hayat dongiisii oldugu anlamina gelir. Son déneme kadar anaerobik bagirsak mantarlarina yonelik
genetik mithendisligi araglar kisitliydi. Bu durum, gen fonksiyonlarinin analiz edilmesini, mutant sus-
larin olusturulmasini ve metabolik islevlerle ilgili hipotezlerin test edilmesini 6nemli dlglide engelle-
mekteydi. Son yillarda bu mikroorganizmalar iizerinde yiiriitiilen genetik mithendisligi ¢aligmalari, ge-
nellikle kalmn hiicre duvarlarina sahip olgun hiicrelere kiyasla DNA doniisiimiine daha elverisli olduklar
diisiiniilen zoosporlarin hedeflenmesine odaklanmistir [15]. Bununla birlikte, yeni yapilan bazi arastir-
malar da yalnizca zoosporlart degil, mantarlarin yasam evresindeki farkli basamaklar1 genetik olarak
modifiye etmeyi amaglayan yaklagimlar da gelistirilmistir [16].

Anaerobik bagirsak mantarlarinin yasam evrelerinin daha iyi anlagilmasi, etkili genetik miihendis-
ligi araglan tasarlama ve biyoteknolojik uygulamalar i¢in yararli enzimler ve metabolitler ¢ikarma ye-
tenegimizi gelistirebilir. Dahasi, bu yasam evrelerinin ayrilmasi, AGF gelisimine iligskin temel anlayisi-
miza yardimci olabilir. AGF genomlarinda, agik okuma gergevelerinin 6nemli bir kisminin (%70)
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foksiyonu bilinmemekle birlikte, tanimlanan birgok genin 6ngoriilen islevleri heniiz tam olarak dogru-
lanmamistir [17]. Bu ¢alismada, 6zellikle AGF’larin siniflandirmasi igin bazi genlerin kullanilma po-
tansiyeli lizerinde hipotezler gelistirilmektedir. Anaerobik funguslarin su ana kadar 22 cins, filamentli
monosentrik (Neocallimastix, Piromyces, Oontomyces, Buwchfawromyces, Ghazallomyces, Akliosh-
bomyces, Agriosmyces, Capellomyces, Joblinomyces, Khoyollomyces, Tahromyces, Aestipascumyces,
Paucimyces), filamentli polisentrik (Orpinomyces, Anaeromyces ve Pecoramyces) ve soganli (Ca-
ecomyces ve Cyllamyces) miselyum icerenler de dahil olmak tizere tanimlanarak [18,19], yakin zamanda
yeni monosentrik cins Feramyces [20], Liebetanzomyces [21], Astrotestudinimyces ve Testudinimyces
[22] ile genisletilmistir.

AGF calisilan tiim endopolisakkarit hidrolaz enzimleri igerisinde en aktif enzimlere sahip canlt
grubu olabilir. Bu agidan degerlendirildiginde, bu ¢alismada Tunceli’de yayilis gosteren dag kegilerin-
den izole edilen AGF ait yeni cins ve tiirleri kesfederek, bu yeni organizmalarin ileriki ¢aligmalarda
metabolit aktivitelerinin arastirilmasinin 6nii agilarak biyoteknolojik agidan kullanim potansiyelleri de-
gerlendirilmistir. Anaerobik funguslar diinyada {izerine en az calisilan organizmalar arasinda gosterile-
bilir. Son yillarda tizerinde durulmaya baslanmstir. Tiirkiye’de de bu konuda calismalar ¢ok sinirlidir.
Tunceli bolgesinde yaban hayatta yasayan dag kegilerinde ilk kez fungus taramasi yapilmis yeni fungus

cinslerinin kesfi i¢in 6n basamak tamamlanmustir.

Sekil 1. Anaerobik Gut fungus izolasyonu. A) Rumen Igerigi B) Rumen santrifiij iglemi C) Anaerobik

fungus izolasyonu

2. Materyal ve Metot

2.1. Digki Orneklerinin Toplanmasi

Bu ¢aligmada, Tunceli-Ovacik ve Piiliimiir yol boyunca goriilen 11 yaban kegisinden 11 farkl taze
diski 6rnekleri alinarak kagit torbalar i¢erisine konulmustur. Tiim digk1 6rnekleri kayitlari alinarak, nay-
lon torbalar igerisinde buz iizerine yerlestirilerek, 24 saat iginde laboratuvara transfer edilmis, zengin-
lestirme ve izolasyon prosediirleri i¢in inokiilant olarak kullanilmigtir. Daha sonraki ¢aligmalarda kulla-
nilmak {izere -20 °C de diski stoklar1 olusturulmustur. Ornek toplamada miimkiin oldugunca taze
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diskinin alinmasina 6zen gosterilmistir. Ayrica besiyeri ve izolasyonda kullanilmak tizere rumen sivisi

almarak besiyer katki maddesi olarak kullanilmistir (Sekil 1).

2.2.Fungus izolasyonu ve saflagtirma

Alinan fungus 6rnekleri Orpin [23,24] anaerobik besiyeri kullanilarak izolasyonu ve saflastirma is-
lemleri yapilmistir. Saflastirilmasi tamamlanan anaerobik funguslarin cins diizeyinde tanimlanmasi 151k
mikroskobunda yapilmistir. Rumen funguslari Orpin [25]’e gére morfolojik olarak tanimlanmistir. Mor-
folojik tanimlanmasi tamamlanan funguslar ITS primerleriyle konvansiyonel PCR islemine tabi tutul-

mus ve DNA dizileme ile molekiiler tanimlama iglemi tamamlanmaistir.

2.3.Morfolojik tanimlama
Saflastirilmasi tamamlanan anaerobik gut funguslarin cins diizeyinde tanimlanmasi 151k mikrosko-
bunda (Sekil 3) Tanimlama anahtari kullanilarak siniflandirma [26] yapilmustir.

2.4.Funguslardan genomik DNA izolasyonu

[zolatlarn inkiibasyonundan sonra hiicre duvarmin tahrip edilmesi i¢in numuneler siv1 nitrojen ile
muamele edilmis ve genomik DNA'nin ekstraksiyonu igin CTAB [setil trimetilamonyum bromiir] veya
Doku Genomik DNA Ekstraksiyon Kiti [Favorgen, Tayvan] kullanilmistir.

2.5.ITS [internal Transkribed Spacer] amplifikasyonu ve dizilemesi ile funguslarin molekiiler
tanimlanmasi

Bu calismada, tim ITS bolgesinin amplifikasyonu ic¢in kullanilan primer ¢ifti ITSF (5'-
CTACCGATTGAATGGCTTAGTG-3) ve ITSR (5-AGTTCAGCGGGTACTCTTATCTG-3') tasar-
lanmistir. Polimeraz zincir reaksiyonu, 41 ul dH2O, 1 pmol Primer, 200 ng/ml sablon DNA, 5 ul 10X
tampon, 1 pul ANTP ve 0,5 ul Taqg DNA polimeraz (5 U/ml) kullanilarak gergeklestirilmistir. Amplifi-
kasyon kosullari, ilk denatiirasyon i¢in 94°C'de 1 dakika siireyle bir dongii, ardindan 30 saniye siireyle
72°C'de 35 dongu, 60 saniye sireyle 64°C ve 60 saniye sireyle 72°C'de, son uzatma ic¢in 72°C'de 5
dakikalik bir dongiiden olugsmustur. Amplifikasyona ugramis PCR iiriinleri %1,0 agaroz jel {izerinde
elektroforeze edilmistir. Jel etidyum bromiir kullanilarak boyanmis ve fotograflanmistir (Sekil 4 A-B).
Dizileme islemleri hizmet alim1 yoluyla yapilmistir ve PZR 6rnekleri Tiirkiye’deki bir sirkete gonderil-
migstir (Sekil 4 C). Amplifikasyonu yapilan ITS gen bolgesi saflagtirilmis ve PCR amplifikasyonu icin
kullanilan ayni primer kullanilarak DNA dizileme Sanger dizileme yontemi araciligiyla, DNA dizile-
mesi 3130x1 Genetik Analiz Cihaz1 (Applied Biosystems, ABD) yardimiyla ¢ift yonlii olarak gercekles-
tirilmistir. ITS gen dizileri, mevcut karakterize edilmis referans dizileriyle eslesmeleri belirlemek igin
Ulusal Biyoteknoloji Bilgi Merkezi'nin (NCBI-http://www.ncbi.nlm.nih.gov) web sitesinden edinilebi-
len “Basic Local Alignment Search Tool” (BLAST) araci kullanilarak tanimlanmasi gergeklestirilmistir.

2.6.DNA dizi analizinin degerlendirilmesi ve filogenetik agaclarin elde edilmesi

DNA dizi analizinin degerlendirilmesi ve filogenetik agaclarin elde edilmesi; Hizmet alimi ile temin
edilen istenilen bolgelere ait DNA dizileri ilk olarak Sequencher programi kullanilarak gbzden geciril-
mis ve hatali dizilenmis niikleotitler kontrol edilerek diizeltilmistir. Daha sonarinda NCBI’da bulunan
daha 6nceden dizilenmis AGF ITS dizileri kullanilarak, MEGA X programu vasitasiyla hizalanmis dizi-
ler nexus formatina ¢evrilmistir. Dizi hizalamas1 yapildiktan sonra hizalanan diziler, filogenetik agac
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olusturmada maksimum tutarlilik (MP) metodu kullanilarak konsensus agaglari olusturulmustur. Ayrica
elde edilen diziler Blast yapilarak AGF’larin molekiiler tanimlalar1 gergeklestirilmistir (Sekil 5).

3. Bulgular ve Tartisma

Anaerobik funguslar, rumen mikrobiyal sistemini olusturan énemli bir seliilolitik gruptur. Bu calis-
mada Tuncelinin Ovacik ve PUlimir ilgesinden toplanan 11 farkli dag kegisi digki 6rneginden farkls
cinslere ait sahip toplam 9 farkli izolat elde edilmistir. Agirlikli olarak rumende baskin olarak bulunan
Neocallimastix cinsine rastlanirken, Feramyces ve Orpinomiyces cinsleride belirlenmistir. Agarli rumen
besiyerinde roll tube yapilarak biiyiiyen kolonilerden tek koloniler basari ile elde edilmistir ve basartyla
saflagtirilmistir. Saflastirilmis izolatlarin morfolojik karakterizasyonu mikroskobik inceleme ile gergek-
lestirilmistir (Sekil 2).

Sekil 2. izole edilen bazi1 anaerobik gut funguslarin mikroskop altindaki goriintiisii.

Saflastirilmig izolatlardan elde edilen genomik DNA, ITS gen bolgesinin PCR amplifikasyonu ve
dizilenmesi ile birlikte molekiiler tanimlama i¢in kullanilmistir. Fungus DNA’larina ait PCR amplifi-
kasyon bantlari, Sekil 3'te gosterildigi gibi DNA markeri ile karsilastirildiginda yaklasik 1500 bp pozis-
yonunda UV transilliminatdr altinda agar jel elektroforezinde gézlenmistir. ITS gen dizileri Chromas
(stirtim 2.6.6) kullanilarak diizenlenmis ve NCBI'da BLAST arama araci kullanilarak analiz edilmistir.
Diziler NCBI veritabanindaki dizilerle karsilastirarak fungus cinslerinin tanimlanmasi gergeklestirilmis-
tir. ITS gen dizi analizi, izolat AGF-1,2,3,4,7,11”in Neocallimastix, AGF-8,10’un Feramyces, AGF-5’in
Orpinomyces oldugunu dogrulamustir (Sekil 4).
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Sekil 3. PCR sonucu (A) ve DNA dizi verilerine ait kromatogram goruntust (B).
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Sekil 4. Elde edilen AGF ITS DNA dizisi ile olusturulmus Neighbor-joining Bootstrap agact ITOL ile gorselles-

tirilmistir) (Bu ¢alismada elde edilen 6rnekler yesil ile gdsterilmektedir).

IJPAS 2025, https://doi.org/10.29132/ijpas.1664332 https://dergipark.org.tr/tr/pub/ijpas



https://dergipark.org.tr/tr/pub/ijpas

International Journal of Pure and Applied Sciences 11(2); 604-615 (2025) 610

Tunceli’de yayilis gosteren dag kecileri digkilarindan izole edilen ve tanimlanan AGF-1,2,8 ve
11izolatlart Ovacik bolgesinde bulunan kegi diskilarindan elde edilirken, AGF-3,4,5,7,8,10 izolatlar1 ise
Piiliimiir bolgesinde yayilis gosteren dag kegilerinden elde edilmistir. Bu izolatlardan Neocallimastix
cinsine ait olan AGF 1,2,3,4,7,11 izolatlar1 ruminantlarin rumeninde yaygin olarak bulunan ve ilk kes-
fedilen cinstir. AGF 5 izolat1 da Neocallimastix’ten sonra ikinci kesfedilen anaerobik gut fungus olan
Orpinomyces cinsine aittir. AGF 8 ve 10 izolatlar1 ise son donemlerde kesfedilen Feramyces cinsine
aittir. Daha Once arastirilmamis olan ve dogal yasam alanlart halen korunmakta olan Tunceli dag kegi-
lerinden daha 6nce kesfedilmemis yeni bir cins ortaya ¢ikma olasiligr yiiksek goriinmekte ve bu potan-
siyel i¢in daha fazla arastirmaya ihtiyag¢ vardir.

Anaerobik bagirsak mantar taksonlarinin izolasyonu ve karakterizasyonundaki ilerleme son ~45 y1l-
dir siirekli, ancak diizensiz bir siire¢ olmustur. Bunlarin kati anaerobik dogasi ve asir1 oksijen hassasi-
yeti, izolasyonlar1 ve bakimlari i¢in anaerobik Hungate tekniklerinin [27, 28] ustalikla kullanilmasim
gerektirir. Ek olarak, cesitli taksonlar i¢in uzun vadeli depolama prosediirleri tanimlanmis olsa da [29-
31], bunlarin etkililigi ve giivenilirligi suslar arasinda biiyiik 6l¢tide degismektedir. Son olarak, yas-
lanma siklikla g6zlemlenmekte ve tekrarlanan alt kiiltiirleme genellikle zoosporlara farklilasmayan spo-
rangia Uretimine veya sporangia liretilememesine yol agmaktadir [32]. Bu tur zorluklar, birden fazla
tarihi susun kaybina neden olmustur ve birgok kiiltiir koleksiyonunun Neocallimastigomycota izolatla-
rin1 muhafaza ve korumadaki yetersizligiyle yansitilmaktadir.

Orpin, 1976'da tek bir mantar susu (P. communis) ile bir kiiltiir elde ettigini bildiren ilk kisiydi,
ancak kiiltiir aksenik degildi, bunun yerine karigik bir bakteri-mantar kiiltiiriiydii [33]. Anaerobik bagir-
sak mantarlarinin saf bir kiiltiir olarak basaril1 bir sekilde izole edilmesi ilk olarak 1981'de Sphaeromo-
nas ve Piromonas i¢in at kor bagirsagindan [34] ve Neocallimastix i¢in inek rumeninden [35] bildiril-
mistir. Heath ve arkadaslar1 [36], Neocallimastix frontalis'in saf bir kultlrinin poliflagellat zoosporu-
nun ultra yapisini tanimlamistir [37]. Gold ve arkadaslar1 [38], iki soganli izolat1 karakterize etmek icin
kamegili ultra yapiy1 ve yasam dongiisii tanimini kullanmig ve daha 6nce Sphaeromonas olarak adlandi-
rilan kamgili yapilar i¢cin Caecomyces adin1 onermistir. Ayni el yazmasi, Piromonas yerine Piromyces
adim da 6nermis, ancak bu makalede Piromyces i¢in highir karakterizasyon bildirilmemistir. Piromyces
cinsi, yeni cins Orpinomyces ile birlikte ertesi y1l tanimlanmis [39] ve besinci bir cins (Anaeoromyces)
daha sonra 1990'da tanimlanmustir [40]. Yeni cinslerin tanimlanmasinda dikkate deger bir durgunluk
yasanmis ve bir sonraki ¢eyrek yiizyilda yalnizca bir cins (Cyllamyces) [41] tanimlanmistir. Son zaman-
larda, takson tanimlamasinin hizinda hizli bir ivmelenme meydana gelmis ve 2015'ten bu yana Hindis-
tan, Cin, Ingiltere, Almanya ve ABD'den 14 yeni cins tamimlanmustir [42—48] [Sekil 1]. Bu tiir bir ge-
nigleme, 6rnegin biyoyakit [49], katma degerli lirlinler [S0] ve ikincil metabolitler [51] igin anaerobik
bagirsak mantarlarinin biyoteknolojik potansiyelinin kullanilmasina olan yenilenen ilgiyle tesvik edil-
mistir.

Mevcut calisma yaban hayatta bulunan ve diger ruminantlardan izole sekilde yasayan Tunceli dag
kecilerinin rumeni i¢gindeki AGF toplulugununa ait genel goriiniim sunmaktadir. Digkr 6rneklerinden
elde edilmis olsa da, yabani hayvanlarin rumen i¢indeki AGF topluluguyla ilgili ¢alismalar seyrektir
[52]. ikinci olarak, mevcut ¢alisma hayvanlarin bulundugu cografya agisindan hem endemik bitki drtiisii
hem yaban hayat1 hem de daha 6nce AGF topluluklarma ait ayrmtili bir ¢alisma bulunmadigindan, mo-

lekiiler olarak tanimlanmasi ve siiflandirilmasi agisindan degerli kilmaktadir.
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Bulgularimiz, kiiresel rumen mikobiyomu i¢indeki baskin cinslerin tipki evcil hayvanlarda oldugu
gibi yabani hayvanlarda da olabilecegini gostermistir. Daha da 6nemlisi, AGF rumen mikobiyomu top-
luluk kompozisyonu, nispeten sinirli sayida cinsin her yerde bulundugu (6rneklerin >%50'sinde mey-
dana gelen) ve bol oldugu (karsilasildiginda AGF toplulugunun biiyiik bir boliimiinii temsil eden) bir
oriintii sergilemistir, Boylesine birkag cinsin baskin oldugu bir oriintii, otgullarin diski 6rneklerinde
AGF'nin daha 6nce yapilan arastirmalara benzemektedir [53]. Vahsi dogada potansiyel olarak iistiin
hayatta kalma yeteneklerine belirli kosullar altinda [6rnegin, daha geng yas, stres, belirli yem tiirleri]
bulunan vahsi ruminantlarin AGF potansiyelleri farkli olmamasi muhtemeldir [53]. Bu ¢alisma yabani
hayvanlardaki AGF’larimin yeni tiirlerinden ziyade yaygin goriilen tiirlerin vahsi dogada yaygin olabi-
lecegini gostermistir. Son yapilan ¢alismalarda bunu gostermektedir [54].

AGF taksonlarinin genel goriiniisiiniin 6tesinde, rumen mikobiyomundaki gesitlilik ve topluluk ya-
pilarin1 agiklamaya calistik. Sonuclarimiz Meili ve ark, [54] ileri siirdiigii gibi 6rnegin kecilerde Ca-
ecomyces, Orpinomyces, Cyllamyces ve Neocallimastix ile, mandalarda Orpinomyces ile, Amerikan bi-
zonu NY9 ile, antilop, geyik ve katir geyigi Khoyollomyces gibi drneklere 6zgiin cinsleri iliskisini gos-
termistir. AGF cins-hayvan tiirii iliskisini gostermistir. Daha dnce Snerildigi gibi [53], bu tiir bir kore-
lasyon, ortak evrimsel simbiyoz kalibin1 (yani, mantarlar ve tercih ettikleri hayvan konakgilari arasinda
derin, yakin bir ortak evrimsel siireg) yansitabilir. Alternatif olarak, bu tiir tercihler, belirli bir hayvanda
yaygin olan yerinde kosullarin, ortaklarin evrimsel ge¢misinden bagimsiz olarak belirli taksonlar: seg-
tigi, evrim sonrasi ¢evresel filtreleme siirecinin bir iglevi olabilir [54].

Meili ve ark, [54] vahsi otgullarda daha degisken yem tiplerinin ve monoton olmayan beslenme
diizenlerinin, daha stokastik bir beslenme rejimine uygun daha cesitli bir AGF toplulugunun zenginles-
mesine ve bir arada var olmasina yol agabilecegini ileri stirmektedir. Ancak, incelenen tim hayvan tir-
lerinin ya sadece vahsi ya da evcillestirilmis oldugunu ve bu durumun her iki faktoriin (hayvan tiirii ve
evcillestirme durumu) AGF cesitliligi ve topluluk yapisinin itici giicleri olarak potansiyel olarak birles-
mesine yol agtigin1 belirtmek 6nemlidir [54].

Biyocografya, daha 6nce rumen bakteri ve arkeal topluluklari i¢in varsayildig: gibi, AGF ¢esitliligini
ve topluluk yapisini etkileyen ek bir faktdr olabilir [55]. Bu ¢alismada tanimlanan dag kecilerindeki
Feramyces, Orpinomyces, Neocallimastix 6rneklerinden dikkat geken Feramyces cinsidir. Diger cinsler
genel olarak tiim ruminantlarda yaygin bulunmaktadir. Feramyces’in biyocografya agisindan AGF’larda
popiilasyonun sekillenmesinde rol oynayabilecegini gostermektedir. Benzer bir gézlemin, diski 6rnek-
lerinin son kiiresel veri setinde de fark edildigini belirtmek ilgingtir [53].

4. Sonug

Anaerobik gut funguslar, 6zellikle bakterilerle karsilastirildiginda, gevis getiren hayvanlarin beslen-
mesinde heniiz tam olarak anlagilamamis durumdadir. Yabani ruminatlarda bu durum daha da az diizey-
dedir. Bu agidan bu ¢alisma ile yabani kegilerden izole edilen ve molekiiler tanimlamasi yapilan yeni
bir calismadir. izole edilen 9 fungustan AGF-5 Orpinomiyces, AGF-8,10 Feramyces ve AGF-
1,2,3,4,7,11’inde Neocallimastix cinslerine ait oldugu belirlenmistir. Bununla birlikte, AGF, iskembe-
deki bitki hiicre duvar1 bozulmasi i¢in olaganiistii bir neme sahiptir; ancak AGF, yalnizca fibrolizle
ilgili olmaktan ziyade, metan olusumu ve konakgiya besin saglanmasi gibi gevis getiren hayvan beslen-
mesinin diger yonlerinde de anahtar 6neme sahip gibi goriinmektedir. Sonug olarak, ileriye doniik ru-
minant beslenme ¢alismalarinda AGF'nin daha fazla vurgulanarak dikkate alinmasi ihtiyatli ve ayni
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zamanda gecikmis goriinmektedir. Aslinda bu mikroorganizmalar, gevis getiren hayvanlarin beslenme-
sinde mevcut bilgilerle agiklanamayan agik sorularin agikliga kavusturulmasina muhtemelen katkida
bulunabilir. Ruminant beslemede uygulama segeneklerine bakildiginda AGFnin yem katki maddesi ola-
rak kullanilabilecegi gibi silaj iiretiminde de kullanilabilecegi diigiiniilmektedir. Bu nedenle gelecek
arastirma girisimleri, AGF'nin bagirsaktaki roliinii daha iyi anlamak ve uygulama potansiyelinden en iyi
sekilde nasil yararlanilacagini, béylece yarinin ruminant beslenmesini nasil sekillendirecegini anlamak
icin AGF'nin incelenmesini takip etmelidir.
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