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ÖZ 
Küfler doğada hava, toprak, su ve organik maddeler üzerinde yaygın olarak bulunabilen 
mikroorganizmalardır. Küfler tarafından üretilen toksik metabolitler nedeniyle, küflerin insan ve hayvan 
sağlığı üzerinde olumsuz etkileri bulunmaktadır. Küfler gıdaların bozulmasına neden olarak ekonomik 
kayıplara da sebep olmaktadır. Gıdalarda gelişen küflerin tanımlanması dirençli türler, mikotoksijenik türler 
ve küf gelişiminin inhibisyonu gibi konularda çalışmalar yapılmasında gereklidir. Küflerin tanımlanması 
koloni morfolojisi ve mikroskobik özelliklerinin belirlenmesine dayanan geleneksel yöntemler ile 
gerçekleştirilmektedir. Geleneksel yöntemlerin zaman alıcı olması ve deneyimli personel gerektirmesi 
nedeniyle, daha hızlı ve güvenilir yöntemlere ihtiyaç duyulmaktadır. Hızlı yöntemlerin maliyeti yüksek olup, 
aynı zamanda veri tabanlarının yetersiz olması nedeniyle kapsamlı araştırmalar ile standartlaştırılması 
gerekmektedir. Geleneksel ve hızlı yöntemlerin birlikte kullanılması çalışmaların doğruluğunu arttırmaktadır. 
Bu derleme çalışmasında, küflerin tanımlanmasında kullanılan geleneksel yöntemler, moleküler yöntemler, 
matriks ile desteklenmiş lazer desorpsiyon/iyonizasyon uçuş zamanı kütle spektrometresi (MALDI-TOF 
MS) ve fourier transform infrared spektroskopisi (FT-IR) yöntemleri incelenmiştir. 
Anahtar kelimeler: Küf, tanımlama yöntemleri, MALDI-TOF, FT-IR, moleküler tanımlama 
 

METHODS FOR IDENTIFICATION OF MOLDS IN FOODS 
 

ABSTRACT 

Molds are ubiquitous microorganisms in nature found on air, soil, water and organic matter. Molds 
can adversely affect the health of humans and animals by producing toxic metabolites. Molds also 
cause spoilage of foods which results in economic loss. Identification of molds grown in foods is 
crucial for the studies on inhibition of mold growth on foods, knowledge of resistant and 
mycotoxigenic species. Conventional identification procedures are based on the recognition of the 
colony morphology and microscobic observations. Since traditional identification procedures are 
time consuming and require specified personnel, there is a need for more rapid and reliable 
techniques to identify molds. Rapid methods are expensive and need to be standardized with 
extensive studies due to insufficient databases. Combination of conventional and rapid methods 
increases the accuracy of the studies. In this review, conventional, molecular, matrix-assisted laser 
desorption/ionisation time-of-flight (MALDI-TOF) and fourier transform infrared spectroscopy 
(FT-IR) methods used to identify molds were investigated. 
Keywords: Molds, identification methods, MALDI-TOF, FT-IR, molecular identification  
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GİRİŞ 
Küfler, glukan ve kitin içeren hücre duvarına 
sahip, ökaryotik, doğada yaygın olarak bulunan 
önemli bir mikroorganizma grubu olup; tarım, tıp, 
gıda, ilaç ve kozmetik endüstrileri gibi birçok 
alanda çeşitli sorunlara yol açmaktadır (Lecellier 
vd., 2014; Lima ve Santos, 2017). Özellikle 
karbonhidrat, protein, yağ ve nem açısından 
zengin olan gıdalar, küfler için yaşam alanı 
oluşturmaktadır. Küfler, mikrobiyel aktivite 
sonucunda gıdaların bozulmasına, gıda atıklarının 
oluşmasına yol açtığı ve ekonomik kayıplara sebep 
olduğu için gıda endüstrisi ve tüketiciler için 
önemli bir sorundur (Garnier vd., 2017). 
 
Küfler, tarım ve gıda endüstrisinde 
hammaddelerin ve işlenmiş gıdaların 
bozulmasından sorumludur ve mikotoksin 
üretebilmelerinden dolayı ciddi sağlık riskleri 
oluşturabilmektedir (Lecellier vd., 2014). 
Mikotoksin, küfler tarafından üretilen toksik 
özellikteki ikincil bileşiklerdir (Heperkan, 2014). 
İngiltere'de 1960 yılında 100000 hindinin 
ölümüne sebep olan “Turkey X disease” olarak 
adlandırılan salgın sonrasında, toksik 
metabolitlerin üretebilmesinden dolayı küflerin 
insan ve hayvan sağlığı için tehlike oluşturduğu 
bilincine varılmıştır (Heperkan, 2014; Jiang vd., 
2016). Küfler tarafından üretilen mikotoksinler, 
gıdanın küflü kısımlardan diğer kısımlarına difüze 
olabilmektedir. Küfler, bozulma etkeni ve kalite 
kaybına sebep olmasının yanı sıra kontrollü 
koşullarda kullanıldıklarında; organik asit, protein, 
antibiyotik ve pigment gibi ikincil metabolitleri 
üretme yeteneklerinden dolayı tıp ve gıda 
endüstrilerindeki uygulamalarda kullanılmaktadır 
(Wakai vd., 2017). Küflerin tanımlanması ile 
yararlı özelliklerinin keşfedilmesi de mümkün 
olabilmektedir. 
 
Gıda bozulmaları ile ilişkili başlıca fungal gruplar, 
zerofilik, ısıya dayanıklı, koruyucu maddelere 
dayanıklı, anaerobik ve psikrofilik küflerdir (Rico-
Munoz vd., 2018). Gıda güvenliği açısından en 
önemli küfler Aspergillus, Penicillium, Fusarium ve 
Alternaria spp.’dir (Bhunia, 2018).  
 
Gıdalarda küf gelişiminin inhibisyonu, dirençli 
türlerin belirlenmesi, mikotoksin üreten ve 

bozulmaya neden olan türlerin tanımlanması ve 
küflerin özelliklerinin araştırılması önemlidir 
(Houbraken ve Samson, 2017). Küflerin 
geleneksel olarak tanımlanması, koloni morfolojisi 
ve mikroskobik özelliklerinin belirlenmesine 
dayanmaktadır. Bu nedenle küflerin tanımlanması 
zaman alıcıdır ve deneyimli laboratuvarlarda bile 
hatalı sonuçlara ulaşılabilmektedir (Angeletti, 
2017). Son yıllarda, küflerin tanımlanması için 
kültür bazlı olmayan yöntemlerin kullanılması 
yönünde çalışmalar hız kazanmıştır. Moleküler 
yöntemler, küflerin tür seviyesine kadar 
tanımlanması için uygun standartlara sahiptir. Bu 
yöntemler doğru sonuçlar verebilmesine rağmen, 
özel ekipman veya uzmanlık gerektirir ve maliyeti 
yüksektir (Sanguinetti ve Posteraro, 2017; Wattal 
vd., 2017). Rutin olarak küflerin tanımlaması için 
gereken sürenin azaltılması gıda sektörünün yanı 
sıra klinik olarak hastalıklara çözüm bulunabilmesi 
açısından da önemlidir (Gautier vd., 2014). 2000-
20000 Dalton'luk kütle aralığındaki ribozomal 
proteinlerin analizine dayanan Matriks ile 
desteklenmiş lazer desorpsiyon/iyonizasyon uçuş 
zamanı kütle spektrometresi (MALDI-TOF MS) 
yöntemi; bakteri, küf ve mayaları geleneksel 
yöntemlerle karşılaştırıldığında daha kısa bir süre 
içinde doğru bir şekilde tanımlamak için uygun bir 
yöntem olarak tanımlanmıştır (Wattal vd., 2017). 
Fourier Transform Infrared (FT-IR) 
spektroskopisi genellikle gıda endüstrisinde ve 
bilimsel araştırmalar kapsamında şeker, asit vb. 
gibi kimyasal içeriğin belirlenmesi, gıdaların 
bozulması, bakteri ve fungi gibi 
mikroorganizmları sayılarının belirlenmesinde ve 
tanımlanmasında kullanılmaktadır (Kandpal ve 
Cho, 2014) 
 
Bu çalışmada, küflerin geleneksel, moleküler, 
MALDI-TOF ve FT-IR gibi yöntemler ile 
tanımlanmasıyla ilgili yapılan çalışmaların 
araştırılması amaçlanmıştır. Bu çalışma 
kapsamında yöntemler, kullanılan cihaz gibi 
konular hakkında bilgi verilerek, yapılan çalışmalar 
derlenmiştir. 
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Küflerin Klasik/Geleneksel Yöntemler ile 
Tanımlanması 
Funguslar, dünyadaki en geniş organizma 
gruplarından biri olup, yapılan tahmini 
değerlendirmelere göre 1.5-3 milyon türü olduğu 
ifade edilmektedir. Moleküler yöntemlerin 
gelişmesi ile birlikte yaklaşık 100000 tanımlanmış 
tür bulunmaktadır. Gıda ve içecek endüstrisinde 
50'sine sıklıkla rastlanmaktadır (Hawksworth, 
2015). Fungal türlerin tanımlanması için en eski 
yöntem, başta üreme yapıları olmak üzere 
morfolojik özelliklerin belirlenmesidir. Fakat 
üreme yapısı geliştirmemiş fungal kültürler ya da 
farklı türlerin üyeleri arasındaki morfolojik 
benzerlikler nedeniyle tanımlamada sınırlamalar 
bulunmaktadır (Santos vd., 2010). 
 
Gıdalarda bulunan küflerin tanımlanması için 
“Fungi and Food Spoilage” (Pitt ve Hocking, 
2009) ve “Food and Indoor Fungi” (Samson vd., 
2010) sıklıkla yararlanılan iki kitap olarak 
bilinmektedir. Araştırılan tür bu kaynaklarda 
bulunamazsa, daha geniş mikolojik literatürlere 
başvurmak gerekmektedir (Hawksworth, 2015). 
Hiflerin yapısı, septa ve spor varlığı, spor şekli, 
boyutu, çapı vb. gibi mikroskobik özellikler ile 
koloni görünümü (düz, balmumu, kadife, pamuk 
vb.), koloni büyüklüğü, koloni çapı, yüzeyin 
durumu (basık, kümelenmiş, çatlaklı vb.), yüzeyde 
ve besiyerinin altında görülen renk gibi 
makroskobik özellikler de incelenmektedir (Pitt 
ve Hocking, 2009).  
 
Geleneksel yöntem kullanılarak küflerin 
tanımlandığı çalışmalar incelendiğinde bazılarında 
cins düzeyinde tanımlama yapılmışken, bazı 
çalışmalarda tür düzeyine kadar tanımlanmıştır. 
Küflü peynir yüzeyindeki küflerin izole edildiği ve 
morfolojik olarak tanımlandığı bir çalışmada 
Penicillium commune, Penicillium roqueforti ve 
Penicillium verrucosum türlerinin özellikle baskın 
olduğu bunun yanı sıra Geotrichum candidum, 
Penicillium expansum ve Penicillium chrysogenum’un da 
içinde bulunduğu 24 farklı türün tanımlandığı 
rapor edilmiştir (Hayaloğlu ve Kırbağ, 2007). Taze 
bufalo sütü, yoğurt, tereyağı ve peynirde bulunan 
21 cins ve 59 türe ait olan küflerin makroskobik 
ve mikroskobik özelliklerine bakılarak 
tanımlandığı çalışmada, tüm süt ürünlerinden 

izole edilen küflerin Aspergillus, Cladosporium, 
Mucor ve Penicillium’a ait olduğu rapor edilmiştir 
(Moubasher vd., 2018). 
 
Çalışmalarda tüketime hazır gıdaların yanı sıra; 
ekipman, hava ve ambalaj gibi gıda ile temas eden 
ortamlarda küf analizleri yapılmakta ve bu küfler 
tanımlanabilmektedir. Peynir fabrikasında hava, 
plastik, salamura, süt ve ekipmanın örneklem 
olarak kullanıldığı çalışmadan alınan izolatlar tür 
düzeyinde tanımlanmış ve P. brevicompactum, Geo. 
candidum, P. commune, P. palitans, P. solitum, P. 
roqueforti türlerinin baskın olduğu belirlenmiştir 
(Kure vd., 2004). Mikroskobik ve makroskobik 
özelliklerin incelenerek küflerin tanımlandığı bazı 
benzer çalışmalar Çizelge 1’de belirtilmiştir. 
 
Küflerin klasik yöntemle tanımlanması, ekim 
yapılması, inkübasyon süresi ve mikroskobik 
incelemeler nedeniyle zaman alıcı olup, sonuçlar 
gözlemlenen makromorfolojik ve 
mikromorfolojik karakterlerin yorumlanma 
şeklinden etkilenebilmektedir (Fischer vd., 2006). 
Biyokimyasal ve moleküler karakterlerin fungal 
taksonomiye dahil edilmesi, bu gibi problemleri 
çözmek için yardımcı olması adına önemli 
olmaktadır (Santos vd., 2010). Bir organizmanın 
karakterizasyonu için ne kadar fazla özellik 
kullanılırsa, yakından ilişkili türler daha doğru 
olarak ayırt edilebilmektedir (Fischer vd., 2006). 
Kültürel yöntemlerin yetersiz kaldığı durumlarda, 
moleküler tabanlı yöntemlerin kullanımı son 
yıllarda yaygınlaşmıştır.  
 
Küflerin Moleküler Yöntemler ile 
Tanımlanması 
Mevcut fenotipik yöntemler tüm türlerin doğru 
bir şekilde ayırt edilebilmesi için elverişli değildir 
ve bu nedenle tanımlamada moleküler yöntemlere 
ihtiyaç duyulmaktadır (Criseo vd., 2015). 
Fenotipik olarak ayırt edilemeyen küf izolatları, 
ribozomal RNA (rRNA) veya diğer protein 
kodlayıcı genlerin DNA dizi analizi ile 
tanımlanabilmektedir (Cassagne vd., 2011). 
Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR) kullanılarak 
yapılan DNA tabanlı yöntem ile küflerin hızlı, 
hassas ve spesifik olarak tespiti yapılabilmektedir 
(Jedidi vd., 2018). Funguslara ait genom dizisinin 
ilk olarak Neurospora crassa için Galagan vd. (2003) 
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tarafından belirlendiği, daha sonra Aspergillus 
nidulans, Aspergillus fumigatus ve Aspergillus 
oryzae’nin genom dizilerinin belirlendiği ve 
karşılaştırıldığı rapor edilmiştir (Wakai vd., 2017). 
Gıdalarda bulunan küflerin moleküler yöntemler 
ile tanımlanmasında PZR tekniği ve RNA dizi 
analizi (RNAseq) teknikleri kullanılmaktadır. 

RNAseq tekniğinin kullanılabilmesi için yeterli 
miktarda ve saflıkta küf RNA’sının gıdadan izole 
edilmesi gerekmektedir. Bu kapsamda küf RNA'sı 
değişime uğramamış olmalı ve RNA izolasyonunu 
tehlikeye atabilecek proteinlerden, enzimlerden ve 
polisakkaritler gibi bileşiklerden arındırılmış 
olmalıdır (Bernáldez vd., 2017). 

  
Çizelge 1. Küflerin makroskobik ve mikroskobik tanımlanmasına dair çalışmalar 

Gıda Tanımlanan küf Referans 

Hindistan cevizi A.  flavus, A. niger, Rhizopus stolonifer, Penicilllium italicum 
Shehu ve Tafinta, 
2017 

Kakao 
Aspergillus tamarii, A. niger, A. flavus, A.  japonicus, 
Fusarium chlamydosporum, Syncephalastrum racemosum 

Fapohunda vd., 2018 

Sucuk 
Scopulariopsis chartarum, Cladosporium cladosporioides, P. 
jensenii 

Çavuş vd., 2018 

Ananas, Karpuz, 
Portakal, Papaya 

A. niger, Fusarium avenaceum, P. digitatum,           R. 
stolonifer, Fusarium solani 

Mailafia vd., 2017 

Mısır’a özgü sert 
peynir 

A. ochraceus, A. alliaceus, A. oryzae, A. niger, A. nidulans, 
A. flavus, A. glaucus, A. flavipes, Penicillium spp., Mucor 
spp., R. stolonifer 

El-Fadaly vd., 2015 

Soğan Aspergillus spp., Fusarium spp., Rhizopus spp. 
Ushasri ve Kumar, 
2018 

Kırmızı biber 
R. stolonifer, A. niger, Fusarium solanii, Alternaria alternata, 
Geo. candidum, Mucor pusillus 

Fatimoh 
 vd., 2017 

Biberiye Aspergillus sp., Cladosporium sp., Penicillium sp. Garcia vd., 2018 

 
DNA bazlı yöntemler tür düzeyinde tanımlama 
sağlayan hassas bir metot olup, aynı zamanda 
taksonomik ve biyoçeşitlilik hakkındaki 
araştırmalara önemli katkılar sağlamaktadır (Dulla 
vd., 2016). Gıdalarda bulunan küf 
biyoçeşitliliğinin belirlenmesinde ve taksonomik 
çalışmalarda her bir izolat için dizi analizlerinin 
yapılmasındansa, öncelikli olarak aynı olanların 
gruplandırılarak seçilen izolatlardan dizi analizi 
yapılması daha pratik ve ekonomiktir (Srivastava 
vd., 2017). Bu amaçla, Rastgele Çoğaltılmış 
Polimorfik DNA - Polimeraz Zincir Reaksiyonu 
(RAPD-PZR) ve Restriksiyon Parça Uzunluk 
Polimorfizmi - Polimeraz Zincir Reaksiyonu 
(RFLP-PZR) gibi moleküler belirteçler yaygın 
olarak kullanılmaktadır. RAPD-PZR yönteminde 
polimorfik DNA’nın seçilmiş bir primer ile 
rastgele çoğaltıldıktan sonra, agaroz jelde 
yürütülmesi ile elde edilen RAPD profillerinin 
görüntülenmesi suretiyle türler gruplandırılır 

(Surženko vd., 2017). RFLP-PZR yönteminde ise, 
rDNA’nın ITS bölgeleri evrensel primer ile 
çoğaltılıp uygun restriksiyon enzimi ile kesildikten 
sonra jel elektroforezi ile bantlar 
görüntülenmektedir. Aynı bant görüntüsüne sahip 
izotlar gruplandırılmaktadır. Ruiz-Moyano vd 
(2009) tarafından yapılan çalışmada tütsülenmiş 
toz biberdeki küflerin RFLP-PZR yöntemi ile tür 
düzeyinde tanımlama için kullanılabileceği ifade 
edilmiş, ancak daha doğru tanımlama için ITS 
bölgelerinin dizi analizi yapılmıştır. RFLP-PZR 
yöntemi ile ayırt edilemeyen P. expansum, 
Penicillium griseofulvum veya Penicillium raistrickii 
olabileceği ifade edilen izolatların P. raistrickii 
olduğu dizi analizi ile doğrulanmıştır. 
 
Çalışmalarda genellikle fungal patojenlerin 
tespitinde duyarlılığı arttırmak için evrensel fungal 
PZR primerleri geliştirilmektedir. DNA'nın PZR 
amplifikasyonu ve ardından elde edilen 
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amplikonların dizilimi küfler için moleküler 
tanımlama adına en çok gelişme vaad eden 
yaklaşım olarak gösterilmektedir. Özellikle 
İnternal Ara Bölgeler (Internal Transcribed 
Spacer, ITS) bölgelerinin, küflerin filogenetik 
sınıflandırılması için faydalı olduğu 
belirtilmektedir (Raja vd., 2017). Fungusların 
tanımlanmasında, belirli bir izolatın kimliğini 
belirleyen bir DNA sekansını esas alan ve sıklıkla 
da nükleer ribozomal ITS'in evrensel fungal kısa 
bir DNA sekansını (barkod) kullanan analizler 
uygulanmaktadır (Drissner ve Freimoser, 2017). 
Küflerin moleküler olarak tanımlanmasında 
ribozomal (ITS1, ITS2 ve 26S rRNA geninin 
D1/D2 bölgeleri) ve ribozomal olmayan (β-
tubulin ve EF1α genleri) hedef bölgeler 
çoğaltılmaktadır (Panelli vd., 2012). ITS bölgesine 
dayanan tanımlama prosedürleri daha yaygın 
olarak kullanılmakta olup; ribozomal genin çoklu 
kopyalarının tüm organizmalarda bulunması 
sebebiyle PZR ile hassas bir şekilde 
belirlenebilmesi, ITS bölgesindeki sekans 
değişkenliği ve yüksek oranda korunmuş olması 
nedeniyle yakından ilişkili türlerin ayrımına izin 
vermesi çalışmalarda ITS bölgelerinin tercih 
edilme sebepleri olarak bildirilmektedir (Trabelsi 
vd., 2019). Moleküler tanımlama veritabanında 
D1-D2 bölgesinden kapsamlı olarak 
yararlanılmaktadır. D1-D2 bölgeleri bazen ITS1 
veya ITS2 sonuçlarının doğrulanmasında 
kullanılmaktadır. Bazı çalışmalarda da özellikle 
ITS bölgeleri tercih edilmektedir; Pinheiro vd. 
(2011) tarafından yapılan bir çalışmada benzer 
özelliklere sahip Aspergillus türlerinin tanımlaması 
genomun 25-28S bölgesinin D1-D2 bölgeleri 
yerine ITS dizileri kullanılarak elde edilmiştir. 
Yaklaşık 2500 tür hakkında referans dizileri 
bulunmaktadır. Ticari olarak bulunan DNA 
izolasyon kitleri ile miselyumdan ve sporlardan 
DNA ekstrakte edilebilmektedir (Hawksworth, 
2015). Genomun standart bir bölümünden 
barkod elde edilip, bu sekansın referans barkod 
dizilerinden oluşan kütüphane ile karşılaştırılması 
sonucu tanımlama gerçekleşmektedir (Dulla vd., 
2016). Moleküler yöntemler genellikle nükleik 
asitlerin sekanslarındaki farklılıkların 
saptanmasına dayanmaktadır. PZR'ın temel 
avantajı, mikroorganizmaların kültüre edilmeden 
tanımlanabilmesidir. Genetik yöntemler ile hızlı 

bir şekilde ve spesifik olarak birbirine yakın türler 
arasında tanımlama yapılabildiği belirtilmiştir 
(Hertwig vd., 2018). Özdeş ITS sekanslarının, 
Aspergillus'un bazı türlerinde olduğu gibi iki veya 
daha fazla farklı tür tarafından paylaşılabileceği 
göz önünde bulundurulmalıdır (Hawksworth, 
2015). Bu nedenle farklı primerler kullanılarak 
tanımlamalar doğrulanmaktadır. Küflerin 
tanımlanmasında kullanılan DNA dizi 
analizlerinin bazı dezavantajları da bulunmaktadır. 
Küf kültürlerinin lize edilmesi nispeten zor 
olduğu için DNA ekstraksiyon verimi az 
olabilmekte, ayrıca PZR amplifikasyonu, küf 
kültürlerinde PZR inhibitörlerinin varlığından 
dolayı başarısız olabilmektedir (Cassagne vd., 
2011). Moleküler tanımlamada fazla veri 
üretilmesi ve bu verilerin depolanması genellikle 
sınırlayıcı bir durumdur, aynı zamanda DNA 
dizilimleri için kütüphanelerinin hazırlanması ve 
kalite kontrolü zaman alıcı ve masraflı 
olabilmektedir (Drissner ve Freimoser, 2017). 
 
Garnier vd. (2017) tarafından yapılan araştırmada, 
tereyağı, krema, peynir, yoğurt örneklerinden ve 
üretim ortamlarından alınan toplam 175 izolatta 
ITS4, ITS5, Bt2a, Bt2b, EF1-728F, EF1-986R, 
cmd5, cmd6 primerleri kullanılarak tanımlanan 
küflerden P. commune, Penicillium bialowiezense’e en 
çok rastlanırken, Penicillium antarcticum, Penicillium 
salamii, Cladosporium phyllophilum süt ürünlerinde ilk 
defa tanımlanmıştır. Kurutulmuş balık 
örneğinden izole edilen küflerin moleküler olarak 
tanımlandığı çalışmada, dizi analizi sonucunda 
kurutulmuş balıklarda Aspergillus flavus, A. nidulans, 
A. oryzae, A. sydowii, A. rugulosa, A. niger, A. foetidus, 
Lichtheimia ramosa ve Curvularia lunata'nın 
bulunduğu rapor edilmiştir (Sivaraman vd., 2018). 
 
Genellikle içecekler ile temas eden buz 
küplerindeki küflerin incelendiği çalışmada bütün 
örneklerde küf tespit edilmiştir. Seçilen 
kolonilerin fenotipik ve genotipik 
karakterizasyonu belirlenirken 9 küf izolatı 
moleküler olarak tanımlanmıştır. ITS1/ITS4 
primerleri kullanılarak tanımlanan küfler; Fusarium 
spp., Fusarium solani, Hansfordia spp. Paecilomyces 
spp., Paecilomyces lilacinus, Penicillium glabrum, Phoma 
leveillei, Purpureocillium spp., Thanatephorus cucumeris 
olarak rapor edilmiştir (Francesca vd., 2018).  
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Diğer bir çalışmada, farklı moleküler yöntemler 
uygulanmış ve 39 izolatın 16 farklı suştan oluştuğu 
rapor edilmiş, RAPD-PZR analizi ile elde edilen 
profillerin, Geo. candidum'un tür içinde 
ayrılmasında ve farklı türlerin suş düzeyinde 
karakterizasyonu için kullanılmasına uygun 
olduğu bildirilmiştir (Sacristán vd., 2013). 
 
Çavdar ekmeklerinin bir ay boyunca plastik 
ambalajda tutulduğu ve ekmek yüzeylerinden 
farklı morfolojiye sahip küflerin izole edildiği 
çalışmada, RAPD-PZR yöntemi ile M13 primeri 
kullanılarak 50 fungal izolat elde edilmiş ve 
tanımlanmıştır. Tanımlanan küfler Aspergillus 
chevalieri, A. flavus/oryzae, A. niger, Aspergillus 
tubingensis, Penicillium citrinum, P. corylophilum olarak 
rapor edilmiştir. β-tubulin geninin ve ITS 
bölgesinin dizilişi, Penicillium türlerinin 
tanımlanması için eşit bir etkinlik gösterirken, 
sadece β-tubulin geninin sekansı, benzer 
özellikteki Aspergillus türleri de dahil olmak üzere 
çoğu izolatın tanımlanmasını sağlamıştır 
(Surženko vd., 2017). 
 
Zhao vd. (2018)’in araştırmasında, topraktan izole 
edilen küfün koloni görünüşü, dokusu, rengi gibi 
morfolojik özellikleri CYA (Czapek Yeast Agar) 
ve MEA (Malt Extract Agar) besiyerinde, 
ardından spor yapılarını gözlemlemek için de 
mikroskop altında incelenmiştir. Suş, daha sonra 
Aspergillus için taksonomik kılavuzlar kullanılarak 
tanımlanmıştır. ITS, β-tubulin ve kalmodulin 
genleri baz alınarak moleküler olarak da 
tanımlanmış ve suşun Aspergillus tubingensis QF05 
olduğu rapor edilmiştir. 
 
244 izolatın sekans analizinin yapıldığı çalışmada 
ise, 19 izolatın ITS verileri elde edilemediği için 
225 izolat için fenotipik yöntem ile sekans analizi 
karşılaştırılmıştır. Fenotipik tanımlama ile sekans 
bazlı karşılaştırmada, sekans analizinin, izolatların 
%52'sinde daha kesin sonuçlar verdiği, izolatların 
%38.60'ında, her iki yöntemin de sonuçlarının 
uyumlu olduğu rapor edilmiştir (Ciardo vd., 2007). 
Diğer bir çalışmada, Cabrales İspanyol peynirinin 
olgunlaşması sırasında baskın olan küfler 
morfolojik ve genotipik olarak tanımlanmış, 
çalışmada morfolojik olarak 12 izolat Penicillium 
spp., 11 izolat Penicillium roqueforti, 10 izolat Geo. 

candidum, 1 adet Acremonium charticola’nın 
tanımlandığı ve tanımlanamayan bir izolatın 
olduğu rapor edilmiştir. ITS bölgelerinin 
kullanıldığı moleküler analizde, Penicillium 
türlerinin 5 adeti P. commune, 4 adeti P. chrysogenum, 
2 adeti P.roqueforti ve 1 adeti P. citreonigrum olarak 
tanımlanmıştır (Flórez vd., 2007). Çizelge 2’de 
gıdalardan izole edilen küflerin moleküler 
yöntemler ile tanımlanmasında kullanılan 
primerler ve tanımlanan küfler özetlenmiştir.  
 
Küflerin MALDI-TOF Yöntemi ile 
Tanımlanması 
Proteomik analiz, hücresel proteinlerin küresel 
değerlendirmesi olarak tanımlanmaktadır (Kim 
vd., 2007). Son yıllarda, kromatografik ve hatta 
DNA'ya bağlı metotlara alternatif olarak, 
proteomik yaklaşım kullanılarak mikrobiyel türün 
tanımlanmasını hedefleyen yöntemlerden olan 
MALDI-TOF MS yöntemi, her fungal taksonun 
karakteristik bir spektrumunu üretmek için 
mikoloji alanında uygulanmaktadır (Oliveira vd., 
2015; Panda vd., 2015). MALDI-TOF MS 
1980'lerde geliştirilmiş olup, moleküllerin 
iyonlaşmasıyla organik bileşiklerin molekül 
kütlelerini belirlemek için yapılmaktadır (Miguel 
vd., 2017). MALDI-TOF MS’de bütün veya 
parçalanmış proteinler, kristalize matris varlığında 
bir lazer ile iyonize edilerek elektrik alana tabi 
tutulmaktadır (Kim vd., 2007). Bu yöntem 2000-
20000 Dalton kütle aralığındaki proteinlerin 
ölçümüne dayanan tekrarlanabilir bir yöntemdir 
(Oliveira vd., 2015). MALDI-TOF MS, bakteri ve 
küf-mayaları birkaç dakika içinde doğru bir şekilde 
tanımlayabilen bir yöntemdir (Wattal vd., 2017). 
Tanımlama, protein dizisinin veritabanındaki 
teorik peptitler ile karşılaştırılmasına (hücrelerin 
peptit kütle parmak izlerine, peptide mass 
fingerprints) dayanmaktadır (Kim vd., 2007; 
Lüthje vd., 2017). Fungusların kütle 
spektrometrik peptid/protein profilleri, 1000-
20000 m/z (kütle/yük) bölgesindeki moleküler 
iyon pikleri verir; burada biyomarker iyonlarının 
oluşturduğu set, örneklerin cins, tür veya suş 
seviyesinde farklılaşmasını kolaylaştırmaktadır 
(Chalupová vd., 2014). Referans spektrumlarla 
eşleşen ve mikroorganizmanın tanımlanmasını 
sağlayan her mikroorganizma için tipik bir 
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spektrum (MS parmak izi) oluşturulmaktadır 
(Panda vd., 2015). 

 

Çizelge 2. Küflerin moleküler olarak tanımlanmasına dair çalışmalar 

Gıda Moleküler yöntem 
Kullanılan  
Primerler 

Tanımlanan Küfler Referans 

Çavdar 
ekmeği 

RAPD-PCR M13 
Aspergillus chevalieri, A. flavus, A. niger, A. 
tubingensis, P. citrinum, P. corylophilum 

Surženko 
vd., 2017 

-tubilin geni dizi 
analizi 

Bt2a, Bt2b 

Armada 
peyniri 

RAPD-PCR M13 

Geo. candidum, Geo. candidus 
Sacristán 
vd., 2013 

ITS1-5.8S-ITS2 
bölgesi dizi analizi 

ITS4, ITS5 

Tütsülenmiş 
domuz 
pastırması 

ITS1-5.8S-ITS2 
bölgesi dizi analizi 

ITS1, ITS2 
Cladosporium oxysporum, Cladosporium 
cladosporioides, Cladosporium herbarum 

Alía vd., 
2016 

Fıstık 
ITS bölgesi dizi 
analizi 

ITS1, ITS4 
A. flavus, A. tamarii, A. niger, Macrophomina 
phaseolina,  Penicillium spp.  

Jogee vd., 
2017 

Parmesan 
ITS1-5.8S-ITS2 
bölgesi dizi analizi 

ITS1, TW13 
C. cladosporioides, P. verrucosum, P. roqueforti, 
P. camemberti 

Banjara 
vd., 2015 

Sofralık 
zeytin 

β-Tubulin ve ITS 
bölgeleri dizi analizi 

ITS4/ITS5, 
Bt2a/Bt2b 

P. crustosum, P. roqueforti, P. paneum, P. 
expansum, P. polonicum, P. commune 

Bavaro 
vd., 2017 

Tütsülenmiş 
sosis 

β-Tubulin ve ITS1-
5.8S-ITS2 rRNA 
bölgeleri dizi analizi 

Bt2a, Bt2b, 
ITS1, ITS4  

C.  cladosporioides, Cladosporium uredinicola 
Lozano-
Ojalvo 
vd., 2015 

Tütsülenmiş 
toz biber 

PZR-RFLP ITS1, ITS4 
A. flavus, A. ochraceus, A. niger, 
Fusarium oxysporum, P. raistrickii 

Ruiz-
Moyano 
vd., 2009 

5.8S-ITS bölgesi dizi 
analizi 

ITS4, ITS5 

Şeker kamışı PZR-RFLP ITS4, ITS5 
Colletotrichum falcatum, Fusarium moniliforme, 
Trichoderma viride 

Srivastava 
vd., 2017 

Ananas 
PZR-RFLP 

ITS1, ITS4, 
ITS5 

Aspergillus aculeatus, Rhizopus oryzae, Geo. 
candium, Neurospora tetrasperma 

Fulgence 
vd., 2019 

Dizi analizi ITS1, ITS4 

İncir  

PZR-RFLP ITS1, ITS4 
C.  cladosporioides, Penicillium corylophilum, A. 
alternata 

Villalobos 
vd., 2017 

ITS1-5.8S-ITS2 
bölgesi dizi analizi 

ITS1, ITS4 

 
MALDI-TOF MS metodolojisi nispeten az sayıda 
(106-107) mikrobiyel hücre gerektirir (Oliveira vd., 
2015). Tanımlanacak örneği cihaza yerleştirmeden 
önce proteinlerin elde edilmesi için gerçekleşen 
ekstraksiyon prosedürü çalışmadan çalışmaya 
değişiklik gösterebilmektedir. Genel olarak küf 
üremesi tamamlandıktan sonra bulaşmaları 
önlemek için etanol içerisinde bekletilerek küfler 
inaktive edilmekte ve ardından proteinlerin elde 
edilmesi için asetonitril ve formik asit içeren 
solüsyon uygulanmaktadır (Luethy ve Zelazny, 
2018). Numune hazırlama prosedürü, uygun bir 
matris bileşiği seçimi, numune yerleştirme 
teknikleri gibi işlemlerde bu özelliklerin dikkate 
alınarak çeşitli yaklaşımların geliştirilmesi 
mümkün olmaktadır (Chalupová vd., 2014). 

Numune ekstraksiyon prosedürüne yeterli dikkat 
gösterilerek ve referans kütüphanedeki her bir 
türü temsil eden kütle spektrumlarının sayısı 
arttırılarak MALDI-TOF’un küflerin 
tanımlamasında kullanımı geliştirilebilmektedir 
(Angeletti, 2017). 
 
MALDI-TOF MS platformları 2004'ten beri, 
farklı ticari firmalar tarafından piyasaya 
sürülmektedir. MALDI-TOF MS kullanılarak 
küflerin tanımlanması, bakteri ve maya 
tanımlamalarından daha zor olup, küf kolonileri 
spor, miselyum gibi farklılaşmış yapılardan 
oluştuğu için tekrarlanabilir spektrumların elde 
edilmesini engellemektedir (Cassagne vd., 2016). 
Küf izolatlarında hif ve konidial yapılar bir arada 
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bulunabildiği için küflerin MALDI-TOF MS 
spektrumları yavaş elde edilebilmektedir. Bu 
yüzden bir fungal izolattan üretilen MALDI-TOF 
spektrumu, referans veri tabanındaki spektrum ile 
her zaman tamamıyla eşleşemeyebilmektedir 
(Angeletti, 2017). Bakteri tanımlaması oldukça 
ilerlemiş olmasına rağmen diğer 
mikroorganizmaların biyotiplendirilmesi hala 
gelişme aşamasındadır (Stübiger vd., 2016). 
MALDI-TOF MS klinik laboratuvarlarda 
patojenlerin doğru, hızlı ve ekonomik 
tanımlanması için standart bir araç haline 
gelmiştir. Bu yüzden metot sürekli olarak 
iyileştirilmekte ve suşların ayırt edilmesi, 
metabolitlerin veya antibiyotik direnci gibi 
fonksiyonel karakteristiklerin belirlenmesi için 
sürekli yeni uygulamalar geliştirilmektedir. Bunun 
yanı sıra tarım, gıda güvenliği ve kalite testleri veya 
ekoloji alanı gibi disiplinlerde de bu yöntemin 
benimsenmesi için araştırmalar yapılmaktadır 
(Drissner ve Freimoser, 2017). Maliyet etkinliği, 
kısa analiz süresi, düşük hata oranı ve aynı 
zamanda yakın ilişkili türler arasında ayrım 
yapabilme özelliği MALDI-TOF’u rutin 
analizlerde kullanılmaya uygun hale getirmektedir. 
Tekniğin dezavantajı, kültürlerin önceden izole 
edilmiş ve saflaştırılmış olması olup, gıda vb. 
matrikslerde direkt olarak uygulanamamasıdır 
(Hendrickx, 2017). 
 
MALDI-TOF MS kullanılarak 88 maya ve 37 küf 
izolatının tanımlandığı bir çalışmada, MALDI-
TOF MS ile klasik tanımlama arasındaki 
korelasyon tüm izolatlar (125) için cins 
seviyesinde %90.40 ve tür seviyesinde %87.20 
olarak bildirilmiştir. MALDI-TOF MS ile küflerin 
%10.81’inin cins seviyesinde, %56.70’sinin de cins 
ve tür seviyesinde tanımlandığı da rapor edilmiştir. 
Numune hazırlama protokolünde yapılan 
değişiklik ile belirlenen yüzdelerin cins ve tür 
bazındaki tanımlama yüzdesi %86.40 olarak 
iyileştirilmiştir. Numune hazırlığından başlayarak 
tanımlamaya kadar geçen toplam sürenin 23 
dakika olması araştırmacılar tarafından diğer 
yöntemlere alternatif bir özellik olarak 
belirtilmektedir (Panda vd., 2015). 
Gıdalarda sıklıkla rastlanan Aspergillus spp., 
Penicilium spp., Mucor spp. ve Fusarium spp.’nin 
arasında olduğu ve standart bir ekstraksiyon 

protokolünün uygulandığı çalışmada, 136 türe ait 
618 fungal suştan 6477 spektrum elde edilmiştir. 
Veritabanı kullanılarak çapraz değerlendirilmiş ve 
%95 oranında türlerin doğru tanımlandığı rapor 
edilmiştir. Araştırmacılar MALDI-TOF 
yönteminin geleneksel yöntemlere alternatif 
olacağını bildirmektedir (Quéro vd., 2018). 
 
Yapılan bir çalışmada, 262 izolatın tanımlanması 
için 347 türe ait 708 suşa karşılık gelen 2832 
referans spektrumunu içeren referans spektrum 
kütüphanesi kullanılarak ulaşılan MALDI-TOF 
MS verileri, morfolojik olarak ve DNA bazlı 
tanımlama ile karşılaştırılmıştır. Çalışmada A. 
fumigatus, A. flavus, A. niger ve Aspergillus terreus en 
sık rastlanan 4 tür olarak bildirilmiş ve DNA 
sekansına dayalı tanımlama, on izolattan sadece 
biri üzerinde gerçekleştirilmiştir. MALDI-TOF 
MS'nin uygulanması, küflerin tanımlanma 
düzeyini tür seviyesinde %78.20'den %98.10'a 
çıkarmış ve eksik tanımlama oranını %9.80'den 
%1.20'ye düşmesini sağlamıştır. MALDI-TOF 
MS ile 24 izolatın analizi için gereken sürenin 
yaklaşık 95 dakika olduğu bildirilmiştir. 
Morfolojik olarak tanımlamada gereken 
özelliklerin görülemediği genç kolonilerin 
MALDI-TOF MS ile doğru bir şekilde 
tanımlanabildiği rapor edilmiştir (Gautier vd., 
2014). Geleneksel tanımlamanın MALDI-TOF 
MS ile karşılaştırıldığı diğer bir çalışmada 58 türü 
içeren 625 küf izolatının, 501'inin (% 80) 
geleneksel olarak, 556'sının da (% 89) MALDI-
TOF MS ile doğru olarak tanımlandığı 
belirlenmiştir. Aynı çalışmada, Aspergillus dışındaki 
türlerin tanımlanmasında, geleneksel yöntemle 
%30.6 oranında doğru tanımlama sağlanırken, 
MALDI-TOF yöntemi ile ise doğru tanımlama 
oranının %61.2 olduğu bildirilmiştir (Ranque vd., 
2014). 
 
MALDI-TOF MS ile 12003 izolatın tanımlandığı 
çalışmada, bakteri suşları için %97.70, mayalar için 
%92.80 ve küfler için de %80 oranında tanımlama 
gerçekleşmiştir. Aspergillus fumigatus, A. flavus, A. 
oryzae, A. terreus, Fusarium solanii’ye ait 20 izolattan 
16’sı tanımlanabilmiştir. Veri tabanlarında 
bulunmayan spektrumlar, kültürel koşullar, 
protein ekspresyonunun değişkenliği, iç 
kalibrasyonun başarısızlığı ve benzer proteinleri 
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ifade eden yakın ilişkili türlerin hatalara ya da 
hatalı tanımlamaya yol açabildiği araştırmacılar 
tarafından belirtilmiştir (Wattal vd., 2017). 
 
Küflerin tanımlanması için MALDI-TOF MS 
yönteminin kullanımındaki sınırlamalarından en 
önemlisi ticari olarak temin edilebilen 
veritabanlarının geniş olmamasıdır. Genişletilmiş 
MALDI-TOF MS veritabanlarının oluşturulması, 
emek ve mikolojik beceri gerektirmektedir. Bu 
nedenle, küfler için referans veri tabanını, 
veritabanında temsil bulunmayan rutin numune 
kültürlerinden türetilen küf türleri ile 
zenginleştirerek sürekli olarak güncellemek 
gerekmektedir. Yetersiz MALDI-TOF MS 
tanımlama sonuçlarının, referans veri tabanı 
oluşturma prosedürleri ile izolatların kütle 
spektrumunu elde etmek için olan prosedürler 
arasındaki farklılıklardan kaynaklandığı 
bildirilmiştir (Sanguinetti ve Posteraro, 2017). 
 
Küflerin FT-IR ile Tanımlanması 
FT-IR, bir moleküldeki kimyasal bağ türlerini 
tanımlamak için kullanılan eski bir teknik olup, 
günümüzde dijitalleşmesiyle de kullanım 
açısından kolaylık sağlanmıştır (Santos vd., 2010). 
Endüstri, araştırma ve tıp bilimi gibi çoğu alanda 
FT-IR spektrometrelerin uygulamaları mevcuttur. 
Çok miktarda veri kısa sürede yüksek hassasiyetle 
analiz edilebilmektedir. FT-IR spektrometresi 
polimerlerin tanımlanmasında, hammaddelerin 
bileşiminin doğrulanmasında, yüzey analizlerinde, 
mikroorganizmaların tanımlanmasında, adli 
bölümlerde, kalite kontrol taramasında, 
biyomedikal alanında olmak üzere birçok alanda 
kullanılmakta olup, bu konuda ilerlemeler devam 
etmektedir (Vij, 2007). Gıdalarda bulunan 
mikroorganizmaların tanımlanması, 
makromoleküllerin yapısal analizi, organik 
maddelerin kalitatif ve kantitatif analizi, 
maddelerin yapılarının aydınlatılması ve saflık 
kontrolü gibi birçok alanda FT-IR spektroskopisi 
kullanılmaktadır (Büyüksırıt ve Kuleaşan, 2014). 
 
Fenotipik ve genotipik yöntemlere dayalı 
fungusların rutin tanımlanması titiz çalışma 
gerektirmekte ve zaman alıcı olabilmektedir. FT-
IR spektroskopisi küflerin hızlı bir şekilde 
tanımlanmasına olanak tanıyan yaklaşımlardandır 

(Lecellier vd., 2014). FT-IR’ın temeli, bir 
numunedeki moleküller tarafından kızılötesi ışığın 
absorbe edilmesidir. Kızılötesi ışınları absorbe 
edildiğinde, molekül içindeki saptanabilir dipol 
değişikliklerinin her biri, kimyasal yapılarına bağlı 
olarak belirli frekans bölgelerinde 
gözlemlenebilmektedir (Oberle vd., 2015). Işın, 
numunedeki ışınlanan enerjinin miktarını kontrol 
etmek için bir odayı geçer. Kızılötesi ışını, spektral 
kodlamanın gerçekleştiği interferometreye girer; 
sonuçtaki interferogram sinyali interferometreden 
çıkar. Son olarak, ışın son ölçüm için dedektöre 
geçer ve ölçülen sinyal dijitalleştirilirek, Fourier 
dönüşümünün gerçekleştiği bilgisayara 
gönderilmektedir. Böylelikle spesifik "parmak izi" 
ifade etme kapasitesi sayesinde FT-IR 
spektroskopisinin spektral veri kütüphaneleri 
kullanarak bilinmeyen mikrobiyel suşların 
tanımlanması için kullanılmasına olanak 
tanımaktadır (Santos vd., 2010). İçeceklerden ve 
üretimde kullanılan ekipmanlarda tanımlanan 
küflerin, FT-IR ile karakterizasyonunun yapıldığı 
çalışmada Alternaria, Aspergillus, Mucor, Paecilomyces 
ve Phoma’ya ait türlerin spektrumları elde 
edilmiştir (Shapaval vd., 2010). 
 
Fransa ve Hollanda’da bulunun iki kültür 
koleksiyonundan temin edilen ve DNA dizilimi 
kullanılarak tanımlanan 131 suş için FT-IR 
spektroskopisi kullanılan bir çalışmada, elde 
edilen tanımlama seviyeleri cins bazında %98.97 
ve tür bazında %98.77 olarak bildirilmiştir 
(Lecellier vd., 2014). Araştırmacıların diğer 
çalışmalarında ise, yine aynı iki kültür 
koleksiyonundan temin edilen 486 küf suşunun 
(43 cins ve 140 tür) önceden oluşturulan spektral 
veri tabanı kullanılarak FT-IR spektrumları 
belirlenmiştir. Elde edilen spektrumların 
%99.17'sinin cins ve %92.30'unun tür seviyesinde 
doğru tanımlandığı bildirilmiştir. Çalışma 
sonucunda, küflerin hızlı ve doğru olarak 
tanımlanmasında FT-IR spektroskopisinin 
alternatif bir yöntem olarak kullanılabileceği rapor 
edilmiştir (Lecellier vd., 2015). 
 
Gıda üretim hattı boyunca farklı kontrol 
noktalarından alınan numunelerden 
mikroorganizmaların izolasyonu ve 
saflaştırılmasının ardından besiyerinde 
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mikroorganizmaların geliştirilmesi ve üreme 
gösteren mikroorganizmaların mikroplakalarda 
geliştirilmesinden sonra FT-IR spektroskopisi 
aracılığıyla veri kütüphanelerinden yararlanılarak 
mikroorganizmaların tanımlanmasının mümkün 
olabileceği bildirilmiştir. Gıda üretim hattından 
Alternaria, Aspergillus, Mucor, Paecilomyces, 
Peyronellaea ve Phoma’ya ait 20 adet küfün referans 
olarak seçildiği çalışmada, seçilen izolatların FT-
IR spektroskopisi ile %80-100 aralığında doğruluk 
ile tanımlanabildiği rapor edilmiştir (Shapaval vd., 
2017). 
 
Genellikle bitkilerin bozulmasına neden olan 
Fusarium spp. ve Pythium spp.’ye ait toplam 20 
türün FT-IR spektroskopisi ile incelendiği 
çalışmada analiz edilen küflerin her biri için tutarlı 
spektrumlar elde edilmiştir. 1800-1000 cm-1 
arasında değişen spektral alanda küfler arasında 1 
saatte kolay ve güvenilir bir tanımlama sağlandığı 
rapor edilmiştir. FT-IR spektroskopisinin 
uygulanabilir, doğru ve hassas bir yöntem olduğu 
bildirilmiştir (Erukhimovitch vd., 2005). 
FT-IR, mikroorganizmalar gibi kimyasal olarak 
çok kompleks yapıların kompozisyonunu 

karakterize etmek için kullanılabilmektedir. 
Metabolit üretiminde farklılık gösteren bir 
taksonun suşları FT-IR spektroskopisi ile 
güvenilir şekilde ayırt edilebilmektedir. Bu 
yöntemin Aspergillus ve Penicillium türlerini, tür ve 
suş seviyesinde tekrarlanabilir bir şekilde ayırt 
etmek için uygun olduğu bildirilmektedir (Fischer 
vd., 2006). Mikrobiyolojik FT-IR hızlı, etkili, 
reaktif içermez, tüm mikroorganizmalar için 
geçerlidir ve az miktarda biyokütle 
gerektirmektedir (Santos vd., 2010).  
 
Küflerin mikroskobik ve makroskobik 
özelliklerini içeren klasik yöntemlerle tür 
düzeyinde tanımlanması oldukça zordur. Bifazik 
tanımlama olarak ifade edilen morfolojik, 
kimyasal ve moleküler özelliklerin birleştirilmesi 
ile elde edilen sonuçların kesin ve güvenilir olduğu 
belirtilmiştir (Decontardi vd., 2018). Küflerin 
tanımlanmasında kullanılan geleneksel yöntemler, 
moleküler yöntemler, MALDI-TOF MS ve FT-IR 
yöntemlerinin çeşitli avantaj ve dezavantajları 
bulunmaktadır (Çizelge 3). 
 

 
Çizelge 3. Küflerin Tanımlanmasında Kullanılan Yöntemlerin Karşılaştırılması (Büyüksırıt ve Kuleaşan, 

2014; Cassagne vd., 2011; Lecellier vd., 2015; Jedidi vd., 2018) 
Yöntem Avantaj Dezavantaj 

Geleneksel yöntem -Maliyeti düşüktür -Deneyimli personele ihtiyaç duyulmaktadır. 
-Zaman alıcıdır. 
-Hassasiyeti düşük olup, tür düzeyinde 
tanımlanması zordur. 

Moleküler yöntemler -Hızlı, hassas ve tür düzeyinde 
spesifik olarak tespiti 
yapılabilmektedir. 

-DNA veya RNA ekstraksiyonlarında 
sıkıntılar yaşanabilmektedir. 
-Maliyeti yüksektir. 
-Emek yoğundur. 

MALDI-TOF -Basit, hızlı ve doğru sonuç alınır. 
-Makine yatırımı yapıldıktan sonra 
izolat başına maliyeti çok düşüktür.  
-Hata oranı düşüktür. 
-Yakın ilişkili türler arasında ayrım 
yapabilir.  
-Deneyimli personele gerek yoktur. 

-Geniş aralıktaki küflerin tanımlanması için 
veritabanı yetersiz kalmaktadır.   
-Kültürler önceden izole edilmiş ve 
saflaştırılmış olmalı, gıda vb. matrikslerde 
direkt olarak uygulanamaz. 
-Makine maliyeti yüksektir. 

FT-IR -Hızlı ve etkilidir. 
-Reaktif kullanımına gerek yoktur. 

-Geniş aralıktaki küflerin tanımlanması için 
veritabanı yetersiz kalmaktadır.   
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SONUÇ 
Gıdalardaki küflerden kaynaklanabilecek risklerin 
azaltılması, küf bulaşma kaynaklarının 
belirlenmesi ve mikotoksin üreten küflerin 
belirlenebilmesinin yanında, antibiyotik, renk 
pigmentleri, organik asit vb. ürünlerin üretiminde 
kullanılabilmesi için küflerin doğru bir şekilde 
tanımlanmaları önem arz etmektedir. Küflerin 
koloni morfolojisi ve mikroskobik özelliklerin 
incelenmesine dayalı klasik yöntemler 
tanımlamada tek başına yeterli değildir. 
Tanımlama işlemi, uzman laboratuvarda ve 
deneyimli kişiler tarafından yapılması gereken 
hassas ve emek gerektiren zaman alıcı bir süreçtir. 
Gıdalarda bulunan küflerin çok geniş bir çeşitlilik 
göstermesi nedeniyle, kültürel yöntemlerle tür 
düzeyinde tanımlama yapılması deneyimli 
personel ile bile çoğu zaman mümkün 
olmamaktadır, bu nedenle günümüzde küflerin 
tanımlanmasında moleküler yöntemlerin 
kullanılması zorunlu hale gelmiştir. Geleneksel 
mikolojik tekniklere ek olarak yararlanılan 
moleküler tabanlı ve proteomik yöntemler son 
zamanlarda geliştirilmeye devam etmektedir. 
Bunlardan bazıları basit PZR tabanlı yöntemler, 
gerçek zamanlı PZR, MALDI-TOF ve FT-IR gibi 
yöntemlerdir. Klasik yöntemlere ek olarak 
geliştirilen bu yeni yöntemler sayesinde bilimsel, 
endüstriyel ve halk sağlığı açısından da önemli 
olacak gelişmeler söz konusudur. Yeni yöntemler 
ile birlikte daha hızlı ve doğru sonuçlar ortaya 
konmaktadır. Buna rağmen optimizasyon süreci 
tamamlanana kadar çalışmalarda geleneksel 
yöntem, yeni yöntemler ile karşılaştırılarak 
ve/veya desteklenerek daha kesin sonuçlara 
ulaşılmaktadır. 
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