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Amag: Geleneksel Tiirk gidast olan tarhana; tahillar, yogurt, sebzeler ve ¢esitli baharatlardan elde edilen
karisimin laktik ve alkolik fermantasyonu sonucu hazirlanmaktadir. Tarhana, kiiltiirel mirasin bir pargasi
olarak yillar boyunca kullanilan malzemeler ve fermantasyon prosesi agisindan hazirlandig1 yorelere 6zgii
farkliliklar kazanmistir. Fermantasyon mikrobiyomu tarhananin besinsel ve duyusal 6zelliklerini etkilerken,
olusan tirtiniin pre-biyotik ve post-biyotik karakterlerini de fermantasyon siireci belirlemektedir.

Sonuc: Bilimsel gelismelere paralel olarak icerdigi analitik tekniklerle biyolojik sistemlerin fonksiyonlarini
hatasiz ve kesin sekilde ortaya koymay1 saglayan omik yaklagimlar, fermantasyon prosesinin incelenmesi ve
anlagilmasinda yeni olanaklar saglamaktadir. Bu derleme c¢alismasi ile tarhana fermantasyonunun
arastirilmasinda kullanilabilecek omik teknolojiler incelenmeye calisiimustir.

Anahtar kelimeler: Tarhana; fermantasyon; omik bilimi
Abstract

Objective: Tarhana is a traditional product prepared by mixing cereals, dairy products, various vegetables,
and spices, followed by the lactic and alcoholic fermentation of the resulting dough. As a part of the cultural
heritage, it has gained region specific differences in terms of the materials used and the fermentation process
over the years. While the fermentation microbiome affects the nutritional and sensory properties of tarhana,
the fermentation process determines the pre-biotic and post-biotic characteristics of the resulting product.

Conclusion: In parallel with scientific developments, Omics approaches, which enable to reveal the functions
of biological systems accurately and precisely with the analytical techniques they contain, provide new
opportunities in examining and understanding the fermentation process. With this review study, we tried to
examine Omic Technologies that can be used in researching tarhana fermentation.

Keywords: Tarhana; fermentation; omics science
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1. Giris

Son yirmi yilda geleneksel fermente gidalar; kendi
mikrobiyotasina bagli olarak sagliga olumlu etki
eden potansiyel olarak faydali mikroorganizmalar,
mikrobiyal metabolitler ve diger biyoaktif
maddeleri icermeleri sebebi ile yeniden arastirma
konusu olmustur. Bu inceleme; geleneksel bir
fermente i{iriin olan tarhana i¢in kullanilan
hammaddeler ve fermantasyon ile elde edilen
tirtinlerde, mikroorganizma ve metabolik profilin
yeni omik yaklasim ile arastirilmasi olanaklarini
ozetlemektedir. Bu  kapsamda  fermantasyon
mikrobiyotasinin belirlenmesinde kullanilabilecek
kiiltiromik ve metagenomik yaklagimlar ile
fermantasyon sirasinda olusan metabolitlerin
incelenmesinde  yararlanilabilecek  metabolik
yaklagimlar incelenmistir. Ayrica elde edilen
verilerin biitiinciil yaklagimlarla
degerlendirilmesinde kullanilabilecek araglardan
bahsedilmistir.

2. Fermantasyon

Fermantasyon prosesi; bozulabilir hayvansal ve
bitkisel gidalar1 korumak, gida materyalinin
hacmini azaltmak, ¢ig Trlindeki istenmeyen
ozellikleri uzaklastirmak, gida iriiniin besinsel
degerini arttirmak ve daha giivenli bir gida
saglamak ozellikleri ile M.O. 6000 yillarindan bu
yana diinyanin bir¢cok yerinde gida iiretiminde
onemli bir yer teskil etmistir (Caplice ve
Fitzgerald, 1999; Daglioglu, 2000). Fermantasyon
prosesinin temel amaci gidalar1 korumak olsa da
giiniimiizde bu proses kazandirdig: tat, aroma ve
tekstiir 0Ozellikleri nedeniyle daha c¢ok tercih
edilmektedir. Mikroorganizmalarin fermantasyon
prosesindeki rolii bilinmeden 6nce, zanaatkarlar
tarafindan yerel tariflerle kiigiik isletmelerde
iiretilen fermente gidalar; 19. ylizyilda endiistri
devrimi ve mikrobiyoloji alaninda goriilen
gelismelerle daha kontrollii ve etkin bir gekilde
tiretilmeye baslanmistir (Caplice ve Fitzgerald,
1999).

Geleneksel bir gida, belirli bir cografik bolgede
yasayan insanlarin tarihi-kiiltiirel mirasinin bir
parcasidir. Tarhana geleneksel bir Tiirk fermente
tahil iirintidiir. Tarhana tahil unlar1, yogurt, ¢esitli
sebzeler gibi bilesenler ile vitaminler, mineraller,
organik asitler ve serbest amino asitler gibi dnemli
besin Ogeleri igerdiginden her yas grubunun
beslenmesinde 6nemli bir yere sahiptir. Geleneksel
olarak farkli bolgelerde farkli tariflerle, farkli

fermantasyon siirelerinde ve sicakliklarinda
iiretilen tarhana fermantasyonunda hem laktik asit
bakterileri (LAB) hem de mayalar gérev almakta
ve laktik asit ve alkolik fermantasyon ayni anda
gerceklesmektedir.(Daglioglu, 2000).

Geleneksel fermente iriinlerin olusumunda daha
¢ok hammaddeden ya da ¢evreden kaynaklanan
dogal suslar gorev almaktadir. Bu dogal suslar hem
starter kiiltiirlerden hem de starter olmayan laktik
asit bakterilerinden olusmaktadir. Tarhana gibi
birgok farkli bilesen igeren fermente bir gidanin
besleyici ve duyusal karakterlerinin olugsmasinda
kompleks bir mikrobiyota rol oynayacagindan bu
ozelliklerin degerlendirilmesinde mikrobiyotanin
tam ve net olarak ortaya konularak fermantasyon
siirecinde gerceklesen iligkilerin incelenmesi nem
arz etmektedir.

2.1. Tahil fermantasyonlari

Tahil temelli gidalar diinya niifusunun {i¢te birinin
beslenmesinde yer almakta ve bu tiir gidalarin en
popililer olanlar1 ekmek ve bira olarak
sayilabilmektedir (Tangiiler, 2014). Depolanmis
durumdaki tahil taneleri, diisiik su aktivitesiyle
kontrol edilen dinlenme durumunda gida iirtinleri
oldugundan, mikroorganizma faaliyetleri agisindan
uygun substratlar degildirler. Tahillarda bulunan
fermente edilebilir karbonhidratlarin  ortaya
¢ikmasi i¢in ihtiya¢ duyulan hidrolitik aktivitelerin
yonetilmesinde kullanilan dort temel yaklagim
maltlama, koji teknolojisi, harici enzim kaynaklar1
ve hamur fermantasyonu olarak sayilabilmektedir
(Hammes vd., 2005).

Tahillara  mikrobiyal fermantasyon islemi
uygulanmasi ile bu friinlerin besinsel degeri,
lezzeti, goriniis Ozellikleri ve mikrobiyolojik
giivenligi artmaktadir (Hammes vd., 2005; Petrova,
2020). Bu yolla fitik asit gibi besleyici 6zellikte
olmayan bilesenler azalarak minerallerin biyo-
alimi artarken, dogal bir sekilde esansiyel amino
asitler ~ ve  vitaminler  sentezlenmektedir
(O’Callaghan vd., 2019; Petrova, 2020; Simsek vd,
2017). Bunun yani sira kullanilan tahilin tiird,
fermente edilen karbonhidratlarin miktar1 ve
kalitesi, nitrojen kaynaklari ve
mikroorganizmalarin  kullandigr  diger besin
Ogelerini etkilemektedir.
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3. Tarhana

Tarhana geleneksel bir Tiirk fermente gida
irlintidiir. Tarhana hamuru; un, yogurt, tuz, ekmek
mayasi, ¢esitli sebzeler ve baharatlarin karistirilip
yogurulmasindan sonra 1-7 giin arasinda laktik ve
alkolik fermantasyona birakilmasiyla hazirlanir
(Daglioglu, 2000; Ozdemir vd., 2018). Bilesime
yogurt eklenmesiyle temelde laktik  asit
fermantasyonu gerceklesirken; bazi ydrelerde
ekmek mayas1 ilave edilmesiyle gerceklesen
alkolik fermantasyon ise son lriinde arzu edilen
tarhanaya Ozgli bilesiklerin olusmasini saglar.
Fermantasyon siiresi sonunda elde edilen iiriin
‘1slak tarhana’ olarak adlandirilir ve giines altinda
ya da kurutucularda topak, kiilge ya da ince tabaka
haline getirilerek nem igerigi %6-10 araligina
gelecek sekilde kurutulur. Ardindan, 1 mm’den
kiiciik olacak sekilde toz haline getirilerek saklanir
(Tangiiler, 2014).Tarhana asidik ve eksi bir tada
sahiptir. Fermantasyon sonunda kurutulmadan,
kurutma sonrasinda toz haline getirilmeden ya da
toz formuna getirildikten sonra corba haline
getirilerek tiiketilebilir. (Ozdemir vd., 2018)

Tarhana, TS 2282 (2004)’ye gore “bugday unu,
kirmasi, irmik veya bunlarin karigimi ile yogurt,
biber, tuz, sogan, domates, tat ve koku verici,
sagliga zararsiz bitkisel maddelerin karigtirilip
yogurulduktan ve fermente edildikten sonra
kurutulmasi, 6giitiilmesi ve elenmesiyle elde edilen
bir besin maddesidir’ seklinde tanimlanmistir. Tiirk
Standartlarina gore gdce tarhanasi, irmik tarhanasi,
un tarhanasi ve karigik tarhana olmak iizere 4 gruba
ayrilan tarhana cesitlerinin sahip olmasi gereken
ozellikler agagidaki gibidir:

e Protein miktar1 kuru maddede en az %12
olmali,

e Rutubet miktari en fazla %10 olmal,

e Tuz miktar1 kuru maddede en fazla %10
olmali,

e %671k etil alkole gegen asitlik derecesi
en az 15 en fazla 40 olmali,

e Kiilin  %10’luk  hidroklorik  asitle
¢oziinmeyen kismi, tuz harig¢ en fazla %0,2
olmali,

e Tarhanalar kendine 6zgii saridan kirmiziya
degisen renk tonlarinda, koku, tat ve
goriinliste olmali, acilasmis, kokusmus,
kiiflenmis olmamali, yabanci bir tat ve
koku igermemelidir (TS 2282, 2004).

Tarhananin Tiirk mutfagi agisindan tarihinin Orta
Asya’da ‘kurut’ adi verilen, g¢okelek, tuz, un,
kurutulmus et ile hazirlanan kighk bir yiyecege
dayandigi  belirtilmektedir. Orta  Asya’dan
Anadolu’ya gelisinin Tiirkler ve Mogollar
sayesinde oldugu ve Osmanli Devleti doneminde
ise bagka iilkelere ve kiiltiirlere yayildigi kabul
edilmektedir (Coskun, 2014). Tarhana benzeri
tiriinler Misir, Suriye ve Liibnan’da kishk, Irak’da
kushuk, Yunanistan’da trahana ve Macaristan ve
Finlandiya’da tahonya/talkuna olarak
adlandirilmaktadir (Daglioglu, 2000).

Tarhana hamurunun igerigi ve hazirlanmasinda
standart bir prosediir olmayip, yorelere oOzgii
geleneksel tariflerle {iretilmekte; besinsel ve
kimyasal oOzellikleri de bu prosediirlere gore
degismektedir. Bunun yaninda fermantasyon
siiresi, fermantasyon sonrast kurutma isleminin
siiresi ve sicakligi da son friiniin 6zelliklerini
etkilemektedir (Daglioglu, 2000).

Tarhana son donemlerde ticari olarak {iretilip satisa
sunulsa da halen ¢gogunlukla geleneksel tariflerle ev
olcekli olarak iiretilmektedir. Ornegin; Corum,
Amasya, Kahramanmarag, Nevsehir, Gaziantep,
Aydin, Afyon, Mugla gibi sehirlerde kabugu
uzaklastirilmayan bugday kirmasi kullanilirken,
bircok baska sehirde bugday unu ile tarhana
hazirlanmaktadir. Diger yandan Tekirdag, Edirne,
Sinop, Tokat gibi bazi1 sehirlerde hamura siit
katilirken, baz1 Ege Bolgesi sehirlerinde hamura un
yaninda bazi kuru baklagiller eklenmekte ve bazi
diger sehirlerde de hamura eksi maya katilmaktadir
(Koten vd., 2019).

Tarhana hamurunda bulunan gida bilesenlerinin
cesitliligi tarhananin B vitaminleri, mineraller,
organik asitler ve serbest amino asitler agisindan
zengin olmasint saglamaktadir. Ayrica, tarhana
iiretimi sirasinda organik asitlerin olusumu ve nem
oraninin %10’nun altina diismesi bakteriyostatik
etki gostermekte ve raf Omriiniin uzamasini
saglamaktadir. Tarhananin raf omrii ¢eside gore
degisse de genel olarak 2-3 y1l bozulmadan kaldig1
daha 6nceki ¢aligmalarda belirtilmistir (Tangiiler,
2014).

3.1. Tarhana fermantasyonu

Homo- ve heterofermantatif laktik asit bakterileri
(LAB) ile mayalarin birlikte gerceklestirdigi
fermantasyon ile hazirlanan tarhananin besinsel
Ozellikleri, aroma ve lezzeti bu
mikroorganizmalarin metabolik aktiviteleri sonucu
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olusmaktadir. Gida zincirleri gibi besinsel
etkilesimler bircok grup organizmanm sinirh
kaynaklar iizerinde bile hayatta kalmasim
saglamakta ve dogal dongiileri yiiriiterek
komiinitenin cesitliligini arttirmaktadir
(Ponomarova vd., 2017). Tarhana hamuru
fermantasyonunun dogal fermantasyon yolu ile
gergceklesmesi, siirecin hammaddelerde bulunan
mikroorganizma ¢esitliligi ve bunlarin ilk
yiikiinden etkilenmesine neden olmaktadir. Bu
sebeple baz1 yorelerde tarhanalarin iiretiminde bir
onceki seneden kalan tarhana hamura eklenerek
fermantasyon kontrol edilmeye c¢aligilmaktadir
(Simsek vd., 2017).

Tarhana hamuru mikrobiyotasinda baskin olarak
yer alan LAB; Lactiplantibacillus plantarum,
Companilactobacillus alimentarius,
Companilactobacillus farciminis, Lactobacillus
delbrueckii subsp. bulgaricus, Streptococcus
thermophilus, Pediococcus acidilactici,
Leuconostoc pseudomesenteroides ve Weissella
cibaria ve mayalar da Saccharomyces cerevisiae,
Candida humilis, Candida glabrata ve Pichia
kudriavzevii olarak belirlenmistir. Fermantasyon
sirasinda mikroorganizmalarin proteolitik, lipolitik
ve amilolitik enzim aktiviteleri sonucu olusan
metabolitler, meydana gelen gida {riiniin
ozelliklerini  belirlemektedir. ~ Fermantasyon
prosesinin baglangicinda tarhana hamurunda yer
alan yogurt ve sebzeler sebebiyle dnemli miktarda
organik asit bulunmakla birlikte tarhananin aroma
ve lezzeti fermantasyon sonucu olusan organik
asitler, serbest amino asitler ve karbonil
bilesiklerinden etkilenmektedir (Ozdemir vd.,
2018).

Settanni  (2011), 40°C’de fermente edilen
hamurlarda fermantasyon sonunda Pediococcus
acidilactici tirt laktobasillere baskinken, 30°C’de
fermente edilen hamurlarda Lactiplantibacillus
plantarum ve Levilactobacillus brevis suglarinin
diger tiirlere baskin oldugunu belirlemistir. Baska
bir calismada ise farkli bolgelerden alinan tarhana
hamurlarinda yer alan homofermantatif koklarin,
Pediococcus acidilactici, Pediococcus
pentosaceus, Streptococcus thermophilus ve
Enterococcus faecium; homofermantatif
cubuklarin, Lactobacillus delbrueckii subsp.
bulgaricus, Lacticaseibacillus casei ve
Lactiplantibacillus plantarum ve heterofermantatif
¢ubuklarin, Limosilactobacillus ~ fermentum,
Leuconostoc pseudomesenteroides, Leuconostoc

citreum ve Weissella cibaria suslari oldugu
saptanmustir. Ayrica, tarhanada yer alan LAB
cesitliliginin hammadde, fermantasyon siiresi ve
iretimde  kullanilan  teknikten  etkilendigi
belirlenmistir (Sengun vd., 2009).

4. Fermente gidalarda laktik asit bakterileri
(LAB) ve mayalar arasindaki etkilesimler

Birgok fermente gidanin iiretiminde, mayalar ve
LAB arasindaki metabolik etkilesimlerden
yararlanilmaktadir. Fermente gidalari
mikrobiyotasinda bulunan LAB, organik asitler
ireterek pH  degerini  digiiriip  patojen
mikroorganizmalarin gelisimini Onlerken maya
gelisimini ise tegvik etmektedir. Mayalar ise LAB
icin amino asitler ve vitaminler gibi zorunlu
gelisim metabolitlerini saglamak, metabolizma
sonucu iretilen toksik son iirlinleri uzaklastirmak,
pH degerini diislirerek istenmeyen
mikroorganizmalar1 yok etmek, karbondioksit ve
alkol iireterek ya da organik asitleri kullanarak pH
degerini yiikseltmeleri sonucu starter kiiltiir
gelisimini desteklemek gibi ozellikler
gdstermektedir. Ornegin, Saccharomyces
cerevisiae ve Lacticaseibacillus casei {iriin
mikrobiyotasinda birlikte bulundugunda;
Saccharomyces cerevisiae, Lacticaseibacillus
casei gelisimi icin elzem olan riboflavini
saglamaktadir (Viljoen, 2006).

Dogal fermente tahil temelli gidalarda metabolik
aktivite; LAB, mayalar ve kiifler gibi farkl tiirler
ya da mikrobiyal gruplarin tek tek ya da kompleks
metabolik kapasitelerini ve prosesin teknolojik
Ozelliklerini yansitarak meydana gelen gidanin
duyusal ozelliklerini etkilemektedir (Chaves-
Lopez vd., 2020). Tarhana fermantasyonu sirasinda
da kangik kiltiirler arasinda  gergeklesen
mikrobiyal etkilesimler son {iriiniin 6zellikleri
tizerinde ¢ok cesitli etkilere sahip olabilmektedir.
Tarhana fermantasyonu mikrobiyotasinin ve
fermantasyon sirasinda olusan metabolitlerin
incelenmesinde  kullanilabilecek bazi  omik
yaklagimlar su sekildedir.

4.1. Matriks destekli lazer
desorpsiyon/iyonizasyon kiitle
spektrometresi (MALDI TOF MS)

Mikroorganizmalarin genis cesitliligi ve bilimin
farkl dallarindaki gelismelerle birlikte
mikrobiyolojik tanimlama analizlerinde farkl
metotlarin gelismesi saglanmistir. Bu yontemler en
basta fenotipik olarak mikroskobik/makroskobik
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metotlar olmak iizere kiiltiir temelli metotlar ve
fizyolojik/biyokimyasal metotlar olarak
siralanabilir. ~ Kiiltiiromik yaklasimin  ortaya
cikmastyla ise modern mikrobiyota
arastirmalarinda iddiasiz ve karmasik
mikrobiyolojik gelenek yerine genomik ve yapisal
caligmalar kullanilmaya baslanmistir. Kiiltiiromik
yaklasimin  genomik araglar1  metagenomik
caligmalar alaninda yer alirken; yapisal ¢aligmalar
MALDI TOF MS cihaziyla gerceklestirilmektedir
(Lv vd., 2019).

Mikroorganizmalarin tanimlanmasinda kullanilan
metotlar basit, giivenilir, yiiksek derecede spesifik
olmali, c¢esitli mikroorganizma  gruplarmin
analizinde birlik gdstermeli ve miimkiin oldugunca
uygun maliyetli olmalidir (Nacef vd., 2017). Rutin
olarak kullanilan geleneksel kiiltiire bagl
yontemler en az iki giin siirerken; yiiksek derecede
hassas ve spesifik yontemler olan genotipik
tanimlama analizleri de yiiksek maliyetli olmanin
yaninda biiylik dlciide uzmanlik gerektirmektedir.
Bu iki farkli yaklagimin arasinda MALDI TOF MS
ile bakteriyel tanimlama hem giivenilirligi hem de
rutin analizlere eklenebilmesiyle 6nem
tasimaktadir.

Mikroorganizmalarin ~ kiitle  spektroskopisine
dayanan tanimlanmasi, belirli bir anda bir hiicrede
bulunan proteinlerin tam seti anlamima gelen
proteoma  bagli  olarak  ger¢eklesmektedir.
Ribozomal proteinlerin farkl kiitleleri, giidiimsiiz
hiyerarsik kiimelenme yaklagimlarinin
uygulanmasint ya da model insa metotlarinin
uygulanmasin saglayan spesifik parmak izleri
olusturmay1 saglamaktadir. Ancak, bir hiicrenin
proteomu farkli biiylime kosullarina  gore
farkliliklar gosterdiginden bu yontemle calisilirken
tekrar  edilebilir  sonuglar alabilmek ig¢in
inkiibasyon sicaklig1, besiyeri ve inkiibasyon siiresi
gibi degiskenlerin miimkiin oldugunca sabit
tutulmasi gerekmektedir (Pavlovic vd., 2013).

Tipik bir kiitle spektroskopisi; bir iyon kaynagi, bir
kiitle analiz edici ve bir dedektoér olmak {izere 3
parcadan olusmaktadir. MALDI, biyomolekiilleri
bozulmaya ugratmadan, onlar1 kiiglik organik
bilesiklerin (2,5-dihidroksibenzoik (DHBA) a-
siyano-4-hidroksisinamik asit (CHCA) ya da 3,5-
dimetoksi-4- hidroksisinamik asit (sinapinic acid,
SA) kristallerine gomerek iyonize etmektedir. Bu
kiigiik organik molekiil UV lazerden radyasyonu
absorbe eder ve enerjisini proteinlere tasir. Boylece
proteinler bozulmadan iyonize olur. MALDI deki

iyonizasyon asamast birincil ve ikincil iyonizasyon
olarak 2 adiml bir mekanizma olarak agiklanabilir.
Lazer atigindaki enerji sadece matriks tarafindan
absorbe edilirken; matriks buharlasir ve iyonlari
analite transfer eder. Bu da analitin desorpsiyonuna
neden olur. Bu iyonizasyon her tiir molekiilden
sadece tek yiiklii iyonlar olusturur. Gaz fazina
gectikten sonra, yiiklii molekiiller elektrik alan
igerisinde hizlanir ve kiitle/yiik oranina gére kiitle
analiz edicide ayrilir ve son olarak dedektor
tarafindan degerlendirilir. Tespit edilen her
molekiil; molekiiler kiitlesi, yiiki, kiitle/yiik orani
ve sinyalin  bagill yogunlugu acisindan
degerlendirilir (Pavlovic vd., 2013).

4.2. Metagenomik amplikon dizileme analizleri

Kompleks bakteriyel komiinitelerin  ortaya
konmasinda  standart  mikrobiyolojik  ekim
yontemlerinin yetersiz kaldig1 gercegi, “Great Plate
Count Anomaly” olarak isimlendirilmekte ve
diinya iizerindeki bakterilerin yaklagik sadece
%1’nin in vitro olarak kiiltiire edilebildigini ifade
etmektedir (Satam vd., 2023). Metagenom terimi
ilk kez 1998 yilinda, daha 6nce tek genomlarin
calisilmasinda kullanilan yaklagimlarin gevresel
toprak orneklerindeki mikroorganizmalarin toplam
genomunun ifade edilmesi igin kullanilmistir
(Bharucha vd., 2020; Thomas vd., 2014). Bir baska
deyisle metagenomik bir 6rnekte bulunan hem
dominant hem de diisik yogunluktaki biitiin
organizmalarin genomik materyalinin ayni anda
tanimlanmasi i¢cin kullanilan dizileme
yontemleridir (Bharucha vd., 2020; Escobar-
Zepeda vd., 2016). Metagenom verileri, yiiksek
¢iktili dizileme metotlar1 (HTS) kullanilarak elde
edilir.

Carl Woese’nin 1985 yilinda ribozomal RNA
(rRNA) genlerinin  evrimsel  kronometreler
oldugunu gosteren oncii ¢alismasinin ardindan, 5S
ve 16S rRNA gen dizilerinin dogrudan analiz
edilmesiyle kiiltiire etme yontemleri kullanilmadan
cevresel bir ornekteki mikroorganizma
cesitliliginin ortaya konmasi saglanmigtir (Satam
vd.,, 2023). Bu c¢alismalar Polimeraz Zincir
Reaksiyonu (PCR) teknolojisinin ilerlemesi ve
neredeyse tiim genin ¢ogaltilmasi i¢in primerlerin
dizayn edilebilmesiyle ¢ok daha ileri bir noktaya
gelmis ve 1990’larin  ortalarinda  sirasiyla
‘pyrosequencing’ ve ‘parallenmis baglanma aracili
ve  boncuk-temelli  dizileme’  metotlarmin
olusturulmasiyla Yeni Nesil Sekanslama (NGS)
teknolojileri gelistirilmistir (Kergourlay vd., 2015;
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Satam vd., 2023). Bu teknolojide goriilen
ilerlemeler son yillarda mikrobiyal ekosistemlerin
incelenmesinde Onemli bir asama olan HTS
yontemlerinin olusturulmasini saglamistir.

Birgok metagenomik ¢alisma rastgele ¢ogaltilmig
DNA pargalarinin  dizilenmesinden  ziyade
bakteriyel tiirlerin tanimlanmasinda énemli bir arag
olan 16S rRNA geninin analizine dayanmaktadir.
Gida mikrobiyotasinda oOnemli bir yer tutan
mayalar ve kiiflerin tanimlanmasinda ise
kromozomlarda yer alan ribozomal rRNA’larin
kiigiik alt birim ve biiyiik alt birim genleri arasinda
yer alan ‘internal transcribed spacer (ITS)’ bolgesi
hedeflenmektedir. Cevresel  bir  Omegin
mikrobiyotasi1 hakkinda derinlemesine bilgi sahibi
olmay1 saglayan bu yoOntemin gida alaninda
kullanim1 ise geleneksel fermente gidalarin
karakterizasyonu, bir gida {iriiniinde mikrobiyal
komiinitenin gelisim ve degisiminin gdzlenmesi,
bakteriyel bozulmanin tespiti ve durdurulmasi
olarak sayilabilir (Kergourlay vd., 2015).

Ornek  hazirlama  asamasi,  herhangi  bir
metagenomik ¢aligmanin ilk ve en 6nemli kismidir.
Ekstrakte edilen DNA, Ornekte bulunan tiim
hiicreleri temsil etmeli ve ardindan gelen
kiitiiphane hazirlama ve dizileme asamalarinda
kullanilacak olan yeterli miktarda yiiksek kalitede
niikleik asitler icermelidir. Giliniimiizde
ekstraksiyonun yapilacagi cevresel Ornek tipine
gore farkli ekstraksiyon kitleri bulunmaktadir.
Hedef komiinitenin bir bitki ya da hayvan gibi host
ile iliskili olma durumuna gore fraksiyonlama ya
da secici lizis islemi uygulanabilmektedir (Thomas
vd., 2014). Boylece host genomun genis oldugu
durumlarda, bu genomun mikrobiyal komiiniteyi
alt etmesi 6onlenmektedir.

DNA elde edilmesinin ardindan, cihaz tipine bagh
olarak degisen sekilde, DNA 6n isleme adimi
uygun bir kiitiiphane igerisine uygulanir. Genel
olarak ilk once yiiksek molekiil agirlikli DNA
uygun platforma spesifik boyutta kesilir (Dijk vd.,
2014). Daha sonra kor uglu DNA pargalar1 elde
etmek icin DNA uglarina bir parlatma iglemi
uygulanir ve spesifik adaptorler bu pargalara
baglanir. Fonksiyonel bir kiitiiphane, 3* ve 5’
uclarina baglanmig spesifik adaptor dizileri
gerektirmektedir (Buermans ve den Dunnen,
2014). Adaptér baglama asamasindan sonra
hazirlanan kiitiiphane hemen dizileme islemine
alinabilecegi gibi PCR kullanilarak bir 6n ¢gogaltma
islemi de uygulanabilir.

Metagenomik yontemlerin klasik yontemlere gore
sahip oldugu tiim istiinliikklere kargin ¢aligmalar
sirasinda dogru ve giivenilir sonuglar elde
edebilmek icin dikkat edilmesi gereken hususlar
bulunmaktadir. Oncelikle, belirli bir gida iiriiniinde
yer alan mikroorganizmalarin ve bunlarin
miktarlarinin dogru bir profilini olusturmak icin
calisilan numunenin {irlinii  dogru  sekilde
yansittigindan emin olunmalidir. Ornek alindiktan
sonra hem niikleik asit ekstraksiyonundan oOnce
hem de sonrasinda tagima, depolama, aerobik ya da
anaerobik saklama kosullarina dikkat edilerek
mikroorganizma miktarlarinin kosullardan
etkilenmemesi saglanmalidir. Ayrica analizler
sirasinda farkli mikrobiyal tiirler, hiicre duvari
yapisindaki farkliliklardan dolayi litik ajanlardan
farkli hassasiyette etkilendiginden ekstrakte edilen
niikleik asitlerin safligi farkli olabilmektedir.
Bunlarin yaninda gida gibi iriinlerinde matriks
oldukca kompleks olabildiginden PCR
amplifikasyon asamasini etkileyen safsizliklar,
analizleri etkileyebilmektedir. Ayrica, PCR ile
amplifikasyon agsamasi sonuglarda sapma yaratarak
mikroorganizmalarin miktarlarini orijinal
ornektekinden farkli gosterebilmektedir (Ercolini,
2013). Dizileme asamasinda géz Oniine alinmasi
gereken bu konularla birlikte, elde edilen verilerin
uygun biyoinformatik programlarla dogru ve
giivenilir bir sekilde degerlendirilmesi
metagenomik calismalarin kritik bir asamasidir.

4.3. Metabolomik yaklasimlar ve tarhananin
organik asit ve etanol igerigi

Laktik asit bakterileri, karbonhidrat metabolizmasi
sirasinda  sekerleri  kullanarak  organik asit
olusturmakta ve olusan cesitli metabolitler bu
mikroorganizmalarin gelisimi sirasinda
kullanilmaktadir. Dolayisiyla LAB fermantasyonu;
insan  saghgmma  faydali gida  biyoaktif
bilesenlerinin, fonksiyonel ve organoleptik
ozelliklerinin ve biyolojik kullanilabilirliginin
zenginlesmesi ic¢in kullanigh bir teknik olarak
kabul  edilmektedir (Zheng vd., 2023).
Metabolomik ise biyolojik 6rmeklerde yer alan ¢ok
sayida metabolitlerin  tespit edilmesi ve
karsilastirilmasi i¢in kullanilan analitik teknikleri
kapsamaktadir (Garcia-Canas ve Simo, 2019;
Manchaster ve Anand, 2017). Fermente gidalarda
bakteriyel aktivite sonucu olusan metabolitlerin
miktar ve degisimlerinin belirlenmesi igin ¢esitli
calismalar bulunmaktadir (Balcazar-Zumaeta vd.,
2023; Ran vd., 2023; Xu vd., 2023; Zheng vd.,
2023). Tarhana fermantasyonu sirasinda LAB ve
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maya metabolizmalar1 ve bunlarmn iliskileri ile
olusan organik asitler ve etanol miktarlar1 ve
bunlarin fermantasyon siireci boyunca degisimleri
Yiiksek Performansli Sivi Kromatografisi (HPLC)
ve Gaz Kromatografisi (GC) gibi analitik
tekniklerle incelenebilmektedir (Ran vd., 2023).

Mikrobiyal metabolizmanin tipik bir {iriinii olan
organik asitler, yapilar1 karbon iskeletine dayanan
ve dogal olarak c¢esitli bitkisel ve hayvansal
maddelerin  yapisinda bulunan molekiillerdir.
Fermente gidalarin aroma ve lezzetinin; gidada
olusan organik asitler, serbest amino asitler, ve
asetaldehit ve diasetil gibi karbonil bilesiklerinden
kaynaklandig1 diisiiniilmektedir (Ozdemir vd.,
2018).

Tarhana hamurunda LAB tarafindan olusturulan
laktik, asetik ve propiyonik asit gibi organik
asitlerin antimikrobiyal etkisi oldugu
bilinmektedir. Bu antogonistik etki asitlerin,
membran potansiyelinin korunmasi ile etkilesime
giren ve aktif transportu engelleyen bakteriyel
sitoplazmik membran iizerindeki aktivitesinden
kaynaklanmaktadir. Asetik asit mayalar, kiifler ve
bakteriler i¢in inhibe edici oOzellikte iken,
propiyonik asit mayalar ve bakterilere karst
antimikrobiyal o6zellik gostermektedir. Bunlara
karsin asetaldehit ve etanoliin fermente gidalarda
olusan miktari, antimikrobiyal etki agisindan
minimal degerdedir (Caplice ve Fitzgerald, 1999).

Tarhana fermantasyonu sirasinda hamurda yer alan
ana organik asitin laktik asit oldugu; asetik,
propiyonik, sitrik ve piirivik asitlerin  kiiclik
miktarlarda bulundugu tespit edilmistir. Tarhana
hamurunda yer alan laktik, asetik ve propiyonik
asit varhigi; yogurtta yer alan homo- Ve
heterofermantatif LAB ile unda yer alan laktik,
asetik ve propiyonik asit bakterileri ve olusan
laktik asiti substrat olarak kullanan propiyonik asit
bakterilerine baglanmistir. Ayrica LAB laktozdan
laktik asit uretirken minor miktarlarda asetik,
biitirik, propiyonik, izovalerik, kaprik ve kaproik
asitlerin de meydana geldigi belirtilmistir
(Ozdemir vd., 2018).

Omik bilimi, kapsadig1 analitik tekniklerin hatasiz
ve kesin sonuglar1 sayesinde calisilan bir biyolojik
sistemin fonksiyonlarinin anlagilmasini
saglamaktadir (Balcazar-Zumaeta vd., 2023). Bu

caligmanin amaci1 farkli geleneksel tarhana
cesitlerinin  fermantasyon siiregleri boyunca
mikrobiyota degisimlerinin incelenmesi ve bu
degisimlerin 6rneklerde tespit edilen metabolitlerle
iligkisinin degerlendirilmesi siireclerinde ¢esitli
omik  teknolgjilerin  kullamm  firsatlarinin
incelenmesidir.

5. Sonuc¢

Hazirlanan bu c¢alismada Onerilen arastirma
yonteminin ilk basamagi farkli geleneksel
recetelere uygun olarak ve yerel hammaddeler
kullanilarak tarhana hamurlarinin hazirlanmasi ve
fermantasyona  birakilmasidir. ~ Fermantasyon
siireclerinin izlenmesi amaciyla da pH, titrasyon
asitligi ve diger kimyasal analizler yapilmasi
tavsiye edilir. Ardindan fermantasyonun amaca
uygun olarak belirlenen asamalarinda hamurlardan
ormmekler  almarak  klasik  mikrobiyolojik
yontemlerle farkli besiyerlerine ekimler yapilarak
mikroorganizma yiiklerindeki degisimler
gozlenirken MALDI TOF MS analizleri i¢in de saf
izolatlar elde edilebilmektedir. Bu saf kiiltiirler
MALDI TOF MS sistemi ile kiiltiiromik
yaklagimlar kullanilarak tanimlanabilir. Bunun
yaninda tarhana hamurlarinin bakteriyel ve fungal
mikrobiyotalarinin fermantasyon prosesi boyunca
degisimi metagenomik yaklagimlar kapsaminda
yiksek  ciktili  dizileme  yoOntemleri  ve
biyoinformatik analizlerle ortaya koyulabilecektir.
Tarhana  hamurlarinin ~ mikrobiyotalarindaki
degisimlere paralel olarak bu hamurlarda olusan
metabolitlerin degisimlerinin izlenmesi i¢in HPLC
ve GC cihazlart metabolik yaklagim kapsaminda
kullanilarak organik asit ve etanol miktarlar
belirlenebilecektir. ~ Elde  edilen  verilerin
biitiinlestirici analizlerle degerlendirilebilmesi i¢in
kullanilabilecek cesitli yontemler bulunmaktadir.
Bu kapsamda metagenomik verilerin incelenmesi
i¢cin temel bilesen analizleri, metabolitlerin tarhana
cesidi ve o6rnek alinan zamana gore degisimlerinin
degerlendirilmesi i¢in 1s1 haritalar1 olusturulmasi
ve mikrobiyota-metabolit iligkilerinin ortaya
koyulabilmesi  i¢in  korelasyon  analizleri
onerilmektedir. Boylece, gelencksel regete ve
hammaddeler kullanilarak hazirlanan tarhana
cesitlerinin kimyasal, mikrobiyolojik ve metabolik
acidan karakterizasyonu ve incelenen
parametrelerin fermantasyon boyunca degisimleri
belirlenebilecektir.
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