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ÖZET 

 

KANATLI KÜMESLERİNDEKİ MİKROBİYAL BİYOAEROSOL 

ÇEŞİTLİLİĞİNİN ARAŞTIRILMASI 

Tanır T. Aydın Adnan Menderes Üniversitesi, Sağlık Bilimleri Enstitüsü, Mikrobiyoloji 

Programı, Doktora Tezi, Aydın, 2024. 

Amaç: Bu tez çalışmasında, broyler kümeslerinden alınacak biyoaerosol örneklerinin MALDI-TOF 

ve NGS yöntemleri ile mikrobiyal çeşitliliğinin belirlenmesi ile elde edilecek veriler ışığında, hem 

hayvan sağlığı hem de insan sağlığı açısından risk oluşturabilecek biyoaerosoller ile ilgili önlem ve 

tedbirlerin alınması amaçlanmıştır. 

Gereç ve Yöntem: Araştırmamızda İzmir ili ve çevresinde bulunan 3 farklı üreticiye ait 15 adet  

kümesten hem  MALDI-TOF hem de  NGS yöntemleri için ayrı ayrı biyoaerosol numuneleri 

alınmıştır. MALDI-TOF yöntemi için aktif hava örneklemesi sonrasında izolasyon ve saflaştırma 

aşamaları gerçekleştirilmiş ve identifikasyon işlemi yapılmıştır. NGS için alınan numunelerden 

önce DNA ekstraksiyonları yapılmış ve sonrasında izole edilen DNA’daki hedef bölgeler seçilerek 

enzimatik reaksiyonla kesilmesi sonucunda DNA kütüphanesi oluşturulmuştur. Kütüphaneyi 

oluşturan DNA parçalarının çoğaltılması sonrasında DNA Parçalarının yeni nesil sekans sistemi ile 

dizilenmesi gerçekleştirilmiştir.   

Bulgular: Konvansiyonel metotlarla kültüre ettiğimiz 35 adet mikrobiyal etkenden 32 adet etken 

(%91) MALDI-TOF yöntemi ile identifiye edilmiş ve identifiye edilen etkenlerden 23’ü (%71.9) 

Staphylococcus sp. olarak belirlenmiştir. NGS yöntemi ile yapılan çalışmamız ile 4 filum, 6 sınıf, 

10 takım, 16 familya, 35 cins ve 125 tür identifiye edilmiş olup identifikasyonu yapılan türler 

arasında Staphylococcus sp. (n:24) %19 ile  baskın tür konumunda olduğu belirlenmiştir..  Örnek 

gruplarımızda dominant olan filumlar ise Bacillota (AT1 %61; AT2 %99; AS2 %78) ve 

Pseudomonadota (AS1 %54; BS1 %87; BS2 %76) olarak belirlenmiştir.  

Sonuç: Çalışma sonucunda, Staphylococcus sp hem MALDI-TOF (%72) hem de NGS (%19) 

yöntemleri ile identifiye edilen etkenler arasında baskın olan tür konumunda olduğu tespit edilmiştir 

ve bu durumun antibiyotik direnç genlerinin kazanımı ve aktarılması konusunda getirdiği riskleri 

ortaya çıkarmıştır.  

Anahtar kelimeler: Biyoaerosol, Broyler Kümes, Yeni Nesil Dizileme, MALDI-TOF  
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ABSTRACT 

 

INVESTIGATION OF MICROBIAL BIOAEROSOL DIVERSITY IN POULTRY 

HOUSES 

Tanir T. Aydin Adnan Menderes University, Health Sciences Institute, Microbiology 

Programme, Doctorate Thesis, Aydın, 2024. 

Objective: The objective of this study was to assess the microbial diversity of bioaerosol samples 

collected from broiler poultry houses using MALDI-TOF and NGS methods. The data obtained 

from this analysis is intended to guide the implementation of preventive measures concerning 

bioaerosols that may pose risks to both animal and human health.. 

Material and Methods: Bioaerosol samples were collected separately for MALDI-TOF and NGS 

methods from 15 poultry houses belonging to three different producers in and around Izmir 

province. For the MALDI-TOF method, after active air sampling, isolation and purification 

processes were carried out, followed by the identification process bioaerosol samples were collected 

separately for MALDI-TOF and NGS methods from 15 poultry houses belonging to three different 

producers in district of Izmir. For the MALDI-TOF method, after active air sampling, isolation and 

purification processes were carried out, followed by the identification process. For NGS, DNA 

extractions were performed on the collected samples, and the target regions in the isolated DNA 

were enzymatically cut to create a DNA library. After amplifying the DNA fragments constituting 

the library, next-generation sequencing was performed.. 

Results: Out of the 35 microbial agents cultured using conventional methods, 32 agents (91%) were 

identified using the MALDI-TOF method, with 23 of them (71.9%) determined as Staphylococcus 

sp. In our study using the NGS method, 4 phyla, 6 classes, 10 orders, 16 families, 35 genera, and 

125 species were identified, with Staphylococcus sp. (n:24) representing the dominant species at 

19%. The dominant phyla in our sample groups were determined as Bacillota (AT1 61%; AT2 99%; 

AS2 78%) and Pseudomonadota (AS1 54%; BS1 87%; BS2 76%).  

Conclusion: The study revealed that Staphylococcus sp. is the dominant species identified by both 

MALDI-TOF (72%) and NGS (19%) methods, highlighting the potential risks associated with the 

acquisition and transfer of antibiotic resistance genes. 

Key Words: Bioaerosol, Broiler Poultry House, NGS, MALDI-TOF 
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1. GİRİŞ 

 

 

Biyoaerosoller genellikle organik tozla eşanlamlı olarak kullanılan mikrobiyal, bitki veya 

hayvan kaynaklı aerosoller veya partikül madde olarak tanımlanır. Biyoaerosoller, patojenik 

veya patojenik olmayan canlı veya ölü bakteriler, mantarlar, virüsler, alerjenler, bakteriyel 

endotoksinler, mikotoksinler, peptidoglikanlar, β glükanlar, polen, bitki lifleri gibi yapılardan 

oluşabilir (Douwes, 2003). 

Biyoaerosoller, “canlıları enfektivite, alerjenite, toksisite, farmakolojik veya diğer 

işlemler yoluyla etkileyebilecek biyolojik kökenli partiküllerden oluşan aerosoller” olarak da 

tanımlanmaktadır (Hirst ,2020; Shale ve Lues, 2007). 

Dünya çapında tavukçuluk endüstrisi, Birleşmiş Milletler Gıda ve Tarım Örgütü (FAO) 

tarafından 2012'de yapılan tahminlere göre yılda 103.5 milyon ton tavuk eti üretimiyle, küresel 

et üretiminin yaklaşık %34.3'ünü oluşturarak önemli bir sektör haline gelmiştir (Pawar ve 

diğerleri, 2016). Türkiye’de ise üretim, piliç etinde 1 milyon 894 bin ton; hindi etinde 48.6 bin 

ton düzeyindedir (TÜİK 2014). Dolayısıyla dünya tavuk eti üretiminin yaklaşık %2’si 

Türkiye’de gerçekleştirilmektedir.  Broiler yetiştiriciliği, yetiştirme süresi kısa, birim alanda 

fazla sayıda üretim yapılmasına uygun, yemden yararlanma oranı oldukça yüksek, diğer 

tarımsal ürünlere göre iş gücü oranı az, gelişmiş ve teknolojiye açık bir sektördür (Çiftçi ve 

Azman, 2008). Bununla birlikte, kümes hayvanı tesisleri, içeriğinde  mikroorganizma içeren 

biyoaerosol kaynaklarıdır  (Clark ve diğerleri, 1983). Bu aerosollerin solunması hayvanlarda 

ve insanlarda çeşitli akciğer hastalıklarını oluşturabilir ya da bu hastalıkları tetikleyebilmektedir  

(Donham ve diğerleri, 1989). Kanatlı kümes hayvanlarında hastalıklara neden olan patojenik 

mikroorganizmaların birçoğunun hava yolu ile bulaştığı bilinmektedir (Wathes, 1994). 

Tavuk çiftliğindeki çevresel durum, tavukların sağlıklı büyümesi ile yakından ilişkilidir 

(Sun ve diğerleri, 2020). Tavuk yetiştirme sürecinde, çiftlik ortamındaki mikroorganizma 

konsantrasyonu, diğer kapalı ortamlardakinden önemli ölçüde daha yüksek olacaktır (Huang ve 

diğerleri, 2019). Uzun vadede, bu düşük çevresel kaliteye sahip ortamda, tavukların mikrobiyal 

hastalıklara yakalanma olasılığı büyük ölçüde artacaktır, bu da tavukların bireysel sağlık 

seviyesini ciddi şekilde tehdit eder (Urbain ve diğerleri, 1996; Sun ve diğerleri, 2020). 

Kümes hayvanları tesisleri, bakteriler, mantarlar, polenler, sporlar, bakteriyel 

endotoksinler, mikotoksinler, peptidoglikanlar, alerjenler ve bitki lifleri gibi bir dizi biyoaerosol 
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içeren önemli organik toz kaynaklarıdır (Douwes ve diğerleri, 2003; Vučemilo ve diğerleri, 

2008). Broyler kümeslerinde bulunan farklı biyoaerosol kaynakları, yatak malzemesi, yem, 

altlık ve kuş tüyleridir (Chang ve diğerleri, 2010; Chi ve Li, 2006).  Ayrıca temizlik 

uygulamaları, binaların yaşı, sıcaklık ve havalandırma oranı da toz emisyonlarını şiddetlendirir 

(Banhazi ve diğerleri, 2008). Broyler kümeslerinde bulunan 1 gram tavuk dışkısı, kültüre 

edilebilir 1.000 bakteri kolonisi açığa çıkarabilir ve bu biyoaerosollerin yaklaşık %80'i 

solunabilir. Bu nedenle kümes hayvanı tesisleri, biyoaerosollere maruz kalmanın önemli bir 

kaynağı olabilir (Chien ve diğerleri, 2011). 

Kanatlı kümeslerindeki biyoaerosoller, içeriğindeki patojen mikroorganizmalar 

nedeniyle hem burada çalışan işçiler hem de kümeslerdeki hayvanlar için ciddi sağlık riski 

oluşturabilmektedir. Bu patojen mikroorganizmaların kanatlı hayvanlarda neden olabileceği 

hastalıklar hem verimliliği etkilemekte hem de kanatlı etleri vasıtası ile kolayca insanlara da 

geçebileceğinden dolayı insan sağlığı açısından da risk teşkil etmektedir.  

Araştırmamızda kanatlı kümeslerinden alınan biyoaerosol örneklerindeki 

mikroorganizma çeşitliliği, matriks aracılı lazer dezorpsiyon iyonizasyon uçuş zamanı kütle 

spektrometresi (MALDI-TOF MS)  ve yeni nesil sekans (NGS) yöntemleri ile tespit edilecek 

ve elde edilecek sonuçlar karşılaştırılacaktır.  Bu alanda yapılan çalışmaların artmasıyla elde 

edilecek veriler ışığında, hem hayvan sağlığı hem de insan sağlığı açısından risk oluşturabilecek 

biyoaeresoller ile ilgili önlem ve tedbirlerin alınması kolaylaşacaktır. Çalışmamız sonrasında 

elde ettiğimiz verilerin ülkemizdeki çok önemli bir sektör olan kanatlı sektörüne faydalı olması 

düşünülmektedir.  
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2. GENEL BİLGİLER 

 

 

2.1. Tavukçuluk Endüstrisi 

 

Uygun bir protein kaynağı olmasından dolayı tavuk eti talebi hızla artmakta olup, 

günümüzde dünya genelinde en çok tüketilen et türüdür (Whitton ve diğerleri, 2021). Tavuklar, 

geleneksel çiftlik hayvanları arasında (sığır, domuz, hindi gibi) yemin protein ağırlığına 

dönüştürülmesinde en verimli olan hayvan türüdür ve bu durum, tavuk ürünlerine olan talebin 

artmasına katkıda bulunmaktadır (Diaz ve diğerleri, 2019).  Ancak, tavukların çiftliklerde 

yoğun popülasyonlar halinde olması neticesinde oluşan nihai tavuk ürününün zoonotik 

patojenlerle kontaminasyonu, genellikle arzda kıtlığa ve ekonomik kayıplara neden olabilmekte 

ve bununla beraber  halk sağlığı sorunlarına da neden olmaktadır (Berrang ve diğerleri, 1999). 

Yüz yıldan fazla bir süredir tavuklar, zoonotik enfeksiyonun önemli bir kaynağı olarak kabul 

edilmektedir (Higgins, 1898). 

Kümes hayvancılığı, doğal kaynak kullanımı ve protein kazancı açısından en verimli 

hayvan yönetimi biçimlerinden biri olmasına rağmen, insan sağlığı ve çevre üzerinde önemli 

bir etkiye sahip olabilir (De Vries ve De Boer, 2010). Endüstriyel tavuk üretiminin büyük bir 

kısmı, et üretimi için yetiştirilen broylerler ve yumurta üretimi için kullanılan yumurtacı 

tavuklardan oluşur ve genellikle yoğun üretim yapılan çiftliklerde gerçekleştirilir. Bu tür yoğun 

tavuk üretimi, genellikle birkaç bin ile birkaç yüz bin birim arasında değişen sürülerle yürütülür 

ve genellikle iç mekanlarda açık zeminli barınaklarda veya otomatik besleme ve sulama 

sistemlerine sahip batarya tipi (pil) kafeslerde gerçekleştirilir ve çok yüksek hayvan 

yoğunluğuna (33 kg m2 veya daha yüksek) sahiptir (Augère, 2019; Mottet ve diğerleri, 2017). 

Çevrenin koruması, Avrupa Birliği'nin (AB) sürdürülebilir kalkınma standartlarının en 

önemli önceliklerinden birisidir. FAO tahminlerine göre, dünya çiftlik hayvanı üretiminin 

%35'ini oluşturan tavuk üretimi, toplam atık emisyonlarının ve su tüketiminin yalnızca 

%7'sinden sorumludur  (FAO, 2006). Yine de tavuk yetiştiriciliği, her türlü çiftlik hayvancılığı 

gibi, çevre üzerinde negatif bir etkiye sahip olabilen atıklar ve yan ürünler üretir. Genel algıda, 

bunlar arasında en sorunlu olanlar katı atıklar (kullanılmış talaş, dışkı) ve sıvı gübre, ayrıca 

organik ve inorganik uçucu kimyasal maddelerin karışımları (kokular) olarak kabul edilir. 
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Tavuk yetiştiriciliği genellikle bu tür kirlilikle ilişkilendirilse de mikrobiyolojik 

kontaminantların çiftlik içine ve dışına salınımına çok daha az dikkat edilmektedir (Gržinić  ve 

diğerleri, 2023). 

Özellikle Avrupa Birliği’n de, çiftlik koşullarını ve hayvan refahını iyileştirmek, çevresel 

etkiyi azaltmak ve sektörün sürdürülebilirliğini arttırabilmek amacıyla organik üretim, serbest 

dolaşım, düşük yoğunluklu ve çevresel etkileri azaltılmış üretim sistemleri gün geçtikçe önem 

kazanmaktadır. Bu tür sistemler, daha yavaş büyüyen kümes hayvanı genotiplerinin kullanımı, 

dışarıdaki serbest dolaşım alanına erişimle birlikte daha düşük hayvan yoğunluğu ve yerel 

olarak üretilen yemlerin kullanımının artırılmasına vurgu yapılması ile karakterize edilir (Dal 

Bosco ve diğerleri, 2021). Örneğin, organik üretim hakkındaki AB Komisyonu Yönetmeliği 

No 889/2008, tavukların taze hava, gün ışığı ve dış mekan alanına erişim sağlaması gerektiğini 

belirtir, minimum 4 m2 hareket alanına sahip olmalıdır İlgili komisyon kararında yem koşuları 

ayrıntılı olarak belirtillmiş ve yemin en az % 20‘sinin yerel veya bölgesel olarak üretilmesi, 

GDO içermemesi ayrıca böcek ilacı ve gübre kullanımın sınırlandırılması konularına yer 

verilmiştir (Dal Bosco ve diğerleri, 2021). Günümüzde, AB'de üretilen tavuk etinin yaklaşık 

%10'u bu tür düşük yoğunluklu veya genişletilmiş üretim sistemlerinden gelmektedir ve yılda 

%12'nin üzerinde sürekli bir büyüme kaydetmektedir (Augère, 2019).  

Tavuk üreticiliğinde ekonomik kaygılarla, birim alandaki hayvan sayısının arttırılması, 

kümeslerdeki hava kirliliğinin en önemli sebeplerinden birisidir. Bu durum hayvan sağlığını ve 

kilo alımını önemli ölçüde etkilemektedir. Ayrıca, tavuk yetiştiricileri ve yakın çevresinde 

yaşayanlar için de bir sağlık riski oluşturabilir (Donham ve Cumro, 1999; Donham ve diğerleri, 

2002; Whyte, 2002). Tavuklar, çevreye, özellikle epitel dökülmesi ve yem, cilt, dışkı vb. 

kaynaklardan kaynaklanan toplu miktarda toz salarlar (Takai ve diğerleri, 1998). 

Tavuk kümeslerinde genellikle hayvan derisi, dışkı ve yem içeriklerinden kaynaklanan 

yüksek miktarda biyoaerosol konsantrasyonları bulunmaktadır (Chang ve diğerleri, 2010). 

Biyoaerosol maruziyeti, üst solunum yolu enfeksiyonu, kronik bronşit, organik toz toksik 

sendromu ve diğer solunum semptomlarına neden olabilir (Donham ve diğerleri,, 2000). 

Yüksek düzeyde biyoaerosol, kümes çalışanlarının solunum fonksiyonlarını önemli 

ölçüde etkileyebilir (Clark ve diğerleri, 1983;  Jones ve diğerleri, 1984;  Olenchock ve diğerleri, 

1982). Yapılan birçok epidemiyolojik çalışma, kümes hayvanları barakalarında çalışan 

işçilerde, geniş bir iş kesiminde çalışanlara kıyasla akut solunum problemlerinin çok daha 
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yüksek oranlarda görüldüğünü bildirmektedir (Morris ve diğerleri, 1991; Radon ve diğerleri, 

2002; Rylander ve Carvalheiro, 2006; Schwartz ve diğerleri, 1992).  

Patojen ve koşullu patojen mikroorganizmalar immünotoksin, alerjik etkiler ve hatta 

bulaşıcı hastalıklara neden olabilir (Chmielowiec-Korzeniowska ve diğerleri, 2021). Kümes 

hayvanlarında, kümes hayvanlarının sağlığına tehdit oluşturan bakteriler arasında Chlamydia 

sp., Staphylococcus aureus, Listeria sp., Streptococcus sp. ve çeşitli Salmonella sp. 

bulunmaktadır ve bunlar solunum yollarını enfekte ederek interstisyel pnömoni, hava yolu 

inflamasyonu ve çeşitli solunum hastalıklarına neden olabilir (Dai ve Zhao, 2020). 

Üretim verimliliğinin, kanatlıların refahı  ve ortam hava kalitesi ile ilişkili olduğu çeşitli 

çalışmalarda rapor edilmiştir (Feddes ve diğerleri, 1995; Hayter ve Besch, 1974; Kristensen ve 

diğerleri, 2000; Quarles ve Caveny, 1979). 

Günümüzde, yüksek yoğunluklu yetiştirme şekli, hayvancılık ve kümes hayvanı üretimi 

sürecinde yaygın olarak kullanılmaktadır. Bu yetiştirme şeklinin aşırı kalabalık alan, zayıf 

havalandırma, kötü hava kalitesi gibi dezavantajları vardır (Ma ve diğerleri, 2020).  

Çiftlik hayvanlarının yetiştirildiği ortamlardan toplanan hava örneklerinde, havada asılı 

olarak bulunan toz miktarı ile mikroorganizma ve endotoksin seviyeleri arasında güçlü bir 

korelasyon tespit edilmiştir (Curiel ve diğerleri, 2000). Özellikle kontamine olmuş materyalin 

temizlenmesi, doldurulması ve tartılması işlemleri, partiküllerin atmosfere salınmasına yol 

açabilir (Holah ve diğerleri, 1995). Kapalı hayvan barakalarında biriken mikrobiyal 

kontaminantlar, hayvanlar ve çalışanlar için ciddi bir sağlık riski oluşturur (Stuper-Szablewska 

ve diğerleri, 2018). Ayrıca havalandırma sistemi tarafından dışarı salındığında,  mikrobiyal 

kontaminantlar doğal çevre ve bölgede yaşayan insanların sağlığı için bir tehdit oluşturabilir 

(Chmielowiec-Korzeniowska ve diğerleri, 2018; Plewa-Tutaj ve diğerleri, 2014). 

Ticari tavukçulukta, yumurtaların ve yeni çıkan civcivlerin çevresel mikroorganizmalar 

tarafından kolonizasyonunu azaltmak için genellikle sıkı hijyen önlemleri uygulanır. Ancak, bu 

kolonizasyon sürecinin, ebebeynlerden embriyonik dönemde geçişin olduğuna dair kanıtlar 

artmaktadır (Ding ve diğerleri, 2017). 
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2.2. Biyoaerosoller 

 

Biyoaerosoller, biyolojik olarak bitki veya hayvan kökenli ve canlı organizmalar da 

içerebilen havadaki çok küçük partiküllerdir. Boyutları 0.001-100 μm arasında değişmektedir 

(Georgakopoulos ve diğerleri, 2009). Patojenik veya patojenik olmayan ölü yada canlı 

mikroorganizmalar biyoaerosoller içerisinde yer alabilir (Mandal ve Brandl 2011). 

Biyoaerosoller, küçük boyutları ve hafif olmaları sebebiyle bir ortamdan diğerine kolayca 

hareket edebilir (Van Leuken ve diğerleri, 2016). 

Biyoaerosoller dünyanın her yerinde mevcuttur. Bazı durumlarda askıdaki toplam 

partikül konsantrasyonlarının çoğunluğunu oluşturabilirler. Biyoaerosoller, tüm organizmalar 

(bakteri, küf, mantarlar, maya ve algler), üreme varlıkları (polen, spor),  biyopolimerler (DNA, 

kitin, selüloz ve diğer polisakkaritler), bitki kalıntıları, böcek kısımları ve çürüyen biyokütle 

dahil olmak üzere çeşitli partikül tiplerini içerebilir. Biyoaerosollerin bileşenleri boyut olarak 

değişiklik göstermektedir.  Polenlerin tipik çapları 17-58 µm, mantar sporları tipik olarak 1-30 

µm çapında, bakteriler tipik olarak 0.25-8 µm çapındadır ve virüsler genellikle 0.3 um'den 

küçüktür. Ayrıca, bitki ve hayvan parçaları da boyut olarak değişkenlik gösterebilir (Lighthart 

ve Shaffer 1994). 

Bakteri ve mantarlar, biyoaerosoller içindeki en büyük çoğunluğu oluşturan topluluktur. 

Bakterilerin büyüklüğü 0,5-2,0 μm çapındadır ve çoğunluğu 3 μm çapından daha büyük 

partiküllerin içerisinde bulunurlar. İnsan cildinde ve bağırsak florasında bulunan bakteri sayısı, 

insan vücudunda bulunan tüm hücrelerin sayısının on katından daha fazladır. Havada bulunan 

bakteriler tek hücre olarak taşınabilmekle birlikte  genel olarak toprak, yaprak ya da deri 

parçaları gibi diğer partiküllere bağlanıp taşınmaktadırlar (Lighthart, 1997). Havada bulunan 

farklı türdeki mikroorganizmaların boyutları Şekil 1‘de sunulmuştur.  
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Şekil  1. Havada bulunan farklı türdeki mikroorganizmaların boyutları (Gürler, 2005). 

 

Mikrobiyal aerosol, hava kalitesini ölçmek için önemli bir indekstir (Kaliste ve diğerleri, 

2002). Mikroorganizmalar, kuru katı partiküller ve sıvı partiküllerle bağlantılıdır ve asılı 

durumda havada süzülerek mikrobiyal aerosolleri oluşturur (Wu ve diğerleri, 2023). Mikrobiyal 

aerosol, başlıca 1-100 μm arasında değişen parçacık boyutlarına sahip mikroorganizmaları 

içerir; bu aralıktaki parçacıklar arasında 2.5 mikron ölçüsündeki partiküler madde (PM 2.5)  

vücuda en fazla zarar verenlerinin başlıcalarıdır (Brook ve diğerleri, 2004). Küçük parçacık 

boyutu nedeniyle PM 2.5, solunum yoluyla alveollere girebilir ve bir kısmı akciğerlerde 

kalabilir, solunum yolu enfeksiyonuna neden olabilir. Bir kısmı ise kan dolaşımı yoluyla 

vücuda girebilir, kardiyovasküler hastalıklara, sistemik inflamasyona ve hatta akciğer kanserine 
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yol açabilir (Clifford ve diğerleri, 2018). PM 2.5'in yüksek konsantrasyonuna uzun süre maruz 

kalmak, insanlarda kronik solunum yolu hastalıkları riskini artırabilir. Özellikle tarım ve 

hayvancılık gibi mesleki ortamlarda, PM 2.5 konsantrasyonu sadece yüksek değil, aynı 

zamanda daha kompleks bir hal almıştır ve bunun oluşturabileceği risk ve hasar öngörülenden 

çok daha fazladır (Yan ve diğerleri, 2022).  

Son yıllarda, birçok çalışma biyoaerosollerdeki bakteri ve toplam mikroorganizma 

konsantrasyonlarına odaklanmıştır. Genel olarak, toplam bakteri ve  toplam mikroorganizma  

konsantrasyonları m³‘de 10.000 -1.000.000 hücre arasında değişmektedir (Hara ve Zang,  

2012). Biyoaerosollerdeki mikroorganizma  konsantrasyonları coğrafi konum, mevsim ve hava 

koşullarına göre değişiklik göstermektedir (Huang ve diğerleri, 2019). 

Mikroorganizmalar, bakteri, mantar, polen ve virüsler de dahil olmak üzere önemli bir 

biyoaerosol grubudur (Ariya ve Amyot, 2004; Jaenicke, 2005; Smets ve diğerleri, 2016). 

Mikroorganizmalar arasında, bakteriler atmosferde her yerde bulunur ve uzun bir atmosferik 

kalma süresine sahiptir (Burrows ve diğerleri, 2009). En küçük bakteri parçacıkları atmosferde 

asılı kalabilir, bazen üst troposfere ulaşabilir (DeLeon ve diğerleri, 2013). Bu bakteriler gelen 

güneş ışığını etkileyebilir veya emebilir, bulut damlacıkları ve buz kristallerinin oluşumunu 

etkileyebilir (Phillips ve diğerleri, 2009; Bowers ve diğerleri, 2009). Bazı çalışmalar, 

atmosferik bulut suyu numunelerindeki bakterilerin % 76'sının metabolik olarak aktif olduğunu 

ve bulut kimyası üzerinde önemli etkilere sahip olabileceğini tespit etmiştir (Delort ve diğerleri, 

2010; Kourtev ve diğerleri, 2011). Bu nedenle, biyoaerosol partiküllerindeki bakterilerin 

dolaylı olarak küresel iklim değişimini etkilediği ve potansiyel olarak atmosferik kimyayı 

etkilediği düşünülmektedir (Amato ve diğerleri, 2015; Morris ve diğerleri, 2013). 

Havada yer alan bakterilerin çoğu mezofilik koşullarda optimum üreme hızına sahiptirler. 

Bakteriler, hücre ve hücre dışı toksinler üretebilirler. Bu toksinler içeriğinde mikrobiyal uçucu 

organik bileşikler de yer almaktadır. Bakterilerin iç ortam havasında bulunma miktarları, ortam 

koşullarına bağlı olarak değişmekle birlikte 10-104 cfu/m3 değişebilmektedir (Ayla ve Semiha, 

2015). 

Biyoaerosoller canlı (virüs, mantar, bakteri) veya canlı olmayan (proteinler, 

endotoksinler) olabilir (Adhikari ve diğerleri, 2004). Çevredeki hava biyoaerosolleri, sağlık 

riski göstergeleridir. Araştırmalar, hem canlı (kültürlenebilir/kültürlenemez) hem de canlı 

olmayan biyoaerosollerin, bu partiküllere maruz kalan bireylerde sağlık sorunlarının temelini 

oluşturduğunu göstermektedir ve  bu maruziyet iç veya dış ortamlarda gerçekleşebilir (Crameri 
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ve diğerleri, 2014). Çevredeki biyoaerosollerin varlığını ve etkilerini anlamak, sağlıklı bir 

ekosistemi sürdürmek ve iklim değişikliğinin canlı organizmalar üzerindeki etkilerini izlemek 

için önemlidir. Biyoaerosollerin varlığı, solunum alerjilerine ve diğer ilgili hastalıklara neden 

olma potansiyeline sahiptir (WHO, 2021). Belirli biyoaerosollerin varlığı, enfeksiyon ve kanser 

gibi hastalıkların gelişimi ile artan bir riskle ilişkilendirilmiştir (Chretien ve diğerleri, 2015; 

Gandhi ve diğerleri, 2014). Mikroorganizmaların ve suda çözünen iyonların biyoaerosoller 

aracılığıyla yaygın olarak dağılması, hem kamu sağlığı hem de çevresel endişelere neden 

olabilir (Han ve diğerleri, 2018; Han ve diğerleri, 2019). 

Biyoaerosoller havada bulunan bitki, hayvan maddesi veya mikroorganizmalardan oluşan 

bileşikler veya mikrofragmanlar olarak da tanımlanır. Ölü ya da canlı olan tüm 

mikroorganizmalar da bu tanıma dahil edilmiştir. Biyoaerosollere maruz kalmanın etkileri 

bulaşıcı hastalıklar, alerjik hastalıklar, akut toksik etkiler, astım dahil solunum hastalıkları, 

nörolojik etkiler ve muhtemelen kanseri içerebilir (Douwes , 2003). Biyoaerosol, çevresinde 

yaşayan insanlar ve hayvanlar için ciddi sağlık tehlikeleri oluşturmaktadır. Mikrobiyolojik 

kirlilik virüs, bakteri, aktinomiset ve mantar içeren biyoaerosol şeklinde yayılmaktadır 

(Fernando ve Fedorak, 2005). 

Hastane, hayvan barınağı, temiz oda, ilaç üretim tesisi, tren ve uzay aracı gibi birçok 

ortamda, biyoerosollerin varlığı bu ortamlardaki faaliyetlere zarar verebilir. Bu sebeple bu gibi 

ortamlarda  etkin biyoaerosol izlenmesi  kritik hale gelmektedir (Górny ve diğerleri, 2002; 

Okafor ve Opuene, 2007; Venkateswaran ve diğerleri, 2003). Enfeksiyöz aerosoller genellikle 

çok küçük oldukları için  (<5 )m) hava akımında uzun süre askıda kalıp canlı kalabilirler. Bu 

durum, kapalı yerlerde çok yüksek hava kaynaklı enfeksiyon riski oluşturur. Nozokomiyal 

enfeksiyon, kişiden kişiye temas ve gittikçe artan şekilde hava yoluyla yol geçişi ile bağlantılı 

enfeksiyonların birçoğunda ciddi ve yaygın bir sorundur. Bu, tüm endemik nozokomiyal 

enfeksiyonların% 10-20'sini oluşturabilir (Brachman, 1971). 

Biyoaerosoller, çeşitli süreçlerle sağlığımız ve çevremiz için önemli bir rol oynamaktadır. 

Antropojenik aktivitenin biyoaerosoller üzerinde geniş bir etkisi vardır. Biyolojik kökenlere 

sahip havadaki partiküllerin tüm etkilerinin tam bir resmine henüz sahip değiliz, ancak son 

yıllarda moleküler mikrobiyoloji ve aerosol teknolojisindeki gelişmeler, bu büyüleyici dünyayı 

çözmek için yeni olanaklar sağlamıştır (Löndahl, 2014). 

Biyoaerosollerin neden olduğu potansiyel sağlık tehlikesi, havadaki belirli 

mikroorganizmaların patojenitesinin ve mikroorganizmaların havada hayatta kalmasını 
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belirleyen çevresel koşullar gibi diğer faktörlere bağlıdır (Mohr, 2001). Havada bulunabilecek 

bazı mikroorganizmalar, yaklaşık boyutları, oluşturdukları hastalıklar ile bulaşma yolları Tablo 

1’de gösterilmiştir.  

Tablo 1. Mikroorganizmalar ve ortaya çıkan başlıca hastalıklardan bazıları (Kim ve diğerleri, 

2018). 

Sıra      Türler Yaklaşık Boyut Hastalık  Enfeksiyon/Bulaşma 

 1 Legionella pneumophila Uzunluk: 2 μm Genişlik: 0,3–0,9 μm Lejyoner hastalığı  Bakteri içeren bir su aerosolünün 

solunması 

 2 𝑀𝑦𝑐𝑜𝑏𝑎𝑐𝑡𝑒𝑟𝑖𝑢𝑚 𝑡𝑢𝑏𝑒𝑟𝑐𝑢𝑙𝑜𝑠𝑖𝑠 Uzunluk: 2-4 μm Genişlik: 0,2–0,5 μm Tüberkülöz  Hava yolu ile kişiden kişiye 

 3 Bordetella pertussis Uzunluk: 40–100 nm Çap: 2 

nm 

Boğmaca  Havadaki damlacıkların doğrudan teması 

veya solunması. 

 4 Yersinia pestis Uzunluk: 1–3 μm Genişlik: 

0,5–0,8 μm 

Pnömonik veba  Enfekte kemirgen hayvanın ısırması 

 5 Bacillus anthracis spore Uzunluk: 3–5 μm  

Genişlik: 1,0–1,2 μm 
Şarbon  Enfekte hayvanlarla ve sineklerle temas ve 

şarbon sporları içeren havanın solunması 

 6 Variola vera Uzunluk: 220–450 nm  

Genişlik: 140-260 nm 
Çiçek Hastalığı  Havadaki variola virüsünün solunması, 

enfekte olmuş bir kişiyle uzun süreli yüz 

yüze temas, enfekte olmuş vücut sıvıları 

veya kontamine nesnelerle doğrudan temas 

 7 Herpesvirida, HHV-3 Çap: 150-200 nm Suçiçeği ve zona  Zona kaynaklı döküntü kabarcıklarından 

sıvı ile doğrudan temas 

 8 Morbillivirus measles Uzunluk: 125-250 nm  

Çap: 21 nm 
                

Kızamık,kabakulak  

                ve kızamıkçık 

 Vücut sıvıları: Tükürük damlaları, 

burundan mukus, öksürme veya hapşırma, 

göz yaşları 
 9 Vibrio Cholerae Uzunluk: 1,4–2,6 μm  

Genişlik: 0,5–0,8 μm 
Kolera  Kontamine olmuş yiyeceklerin yenilmesi 

veya kontamine suyun içilmesi 

10 Salmonella Typhi Uzunluk: 0,7–1,5 μm  

Genişlik: 28 μm 
                Tifo  Kontamine yiyecek veya su yoluyla ve 

bazen enfekte olmuş biriyle doğrudan 

temas yoluyla. 

11 Microsporum Trichophyton Uzunluk: 5–100 mm  

Genişlik: 3–8 mm 

Saçkıran  Enfekte kişilerler ya da eşyalarıyla 

doğrudan temas. 

 

 

2.3. Biyoaerosollerin Kaynakları ve Taşınımı 

 

Biyoaerosolların emisyon, taşıma ve dispersiyon mekanizmalarını anlamak için 

biyoaerosolların şekli, boyutu, kütle hacmi ve yoğunluğunun anlaşılması önemlidir. 

Biyoaerosollar farklı yapı ve boyutlarda bulunabilir ve bulundukları çevresel koşullar ile 

kaynak kökenleri biyoaerosollerin çeşitliliğini etkilemektedir (Pillai ve Ricke, 2002). 

Çiftlik hayvanları ve tavuk yetiştirmenin neden olduğu hava kirliliği, hayvanların 

sağlığını olumsuz etkiler ve yakındaki bölgelerin hava kalitesini bozar, aynı zamanda işçilere 
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mesleki sağlık riskleri oluşturur (Dungan , 2010; Donham ve diğerleri, 1989). Biyoaeresollerin 

kaynakları ve taşınımı aşağıda sunulmuştur (Şekil 2). 

Şekil 2. Biyoaerosollerin kaynakları ve taşınımı (Smets ve diğerleri, 2016). 

 

Biyoaerosollerin, ev içi partikül madde hava kirliliğinin yaklaşık %5’i  ile %34'ünü 

oluşturduğu tahmin edilmektedir (Mandal ve Brandl, 2011). İç mekan biyoarosol kirliliğinin 

ana kaynakları arasında; dış mekan kaynakları (pencerelerden, kapılardan ve havalandırmadan 

geçerek), yapı malzemeleri, mobilyalar, ev içinde yaşayanlar, evcil hayvanlar, ev bitkileri ve 

organik atıklar yer alır (Nazaroff, 2016). Öksürük, yıkanma, tuvalet sifonunun çekilmesi vb. 

sıradan insani faaliyetler de ev içinde bulunan biyoaerosol’leri oluşturabilir (Chen ve 

Hildemann, 2009). Bununla birlikte, sıcaklık ve nem gibi temel çevresel koşulların, 

mikroorganizmaların oluşumu üzerindeki etkilerinden dolayı biyoaerosol oluşum ve dağılım 

derecelerini önemli ölçüde etkileyebilir (Dedesko ve diğerleri, 2015). Sonuç olarak, biyo-

aerosollerin prevalansı pnömoni, grip, kızamık, astım, alerji ve gastrointestinal hastalık gibi 

bazı hastalıklar ile ilişkili olabilir (Srikanth ve diğerleri, 2008). 
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Mikrobiyal sporlar havalandırma sistemleri vasıtasıyla iç mekanlara girerek havadan 

bulaşabilir. Mikroplar insanlar, hayvanlar, bitki örtüsü ile havaya fırlatılır ve yüzeylerde 

birikebilir. Mikroorganizmaların aerosol haline gelmesi ve havada hayatta kalmaları,  nem 

sıcaklık gibi iklim koşullarından ve radyasyondan da etkilenir (Pepper ve Gerba, 2015). Yapı 

malzemelerinin aşırı nem ve/veya yüksek su içeriğinin mikrobiyal büyümenin derecesini 

belirleyebileceği ve tüm bu faktörlerin sağlık üzerinde olumsuz etkilere, hoş olmayan kokulara 

ve malzemelerin tahrip olmasına yol açabileceği bilinmektedir (Yassin ve Almouqatea, 2010). 

Mesleki çevrede biyoarosollere maruz kalma, bulaşıcı hastalıklar, akut toksik etkiler, 

alerjiler ve kanser dahil olmak üzere büyük halk sağlığı problemleri ile ilişkilidir. Solunum 

semptomları ve akciğer fonksiyon bozukluğu en çok çalışılan ve muhtemelen en önemli 

biyoaerosol ilişkili sağlık etkileri arasındadır (Douwes, 2003). Son yıllarda biyoaerosollere 

maruz kalmanın bol olabileceği  atık geri dönüşüm ve kompostlama endüstrisi, yüksek oranda 

saflaştırılmış enzimler üreten biyoteknoloji endüstrileri ve bu enzimleri kullanan deterjan ve 

gıda endüstrileri gibi yeni endüstriyel faaliyetler ortaya çıkmıştır. Çoğu biyolojik ajan için doz-

yanıt ilişkileri kurulmamıştır ve eşik değerleri hakkında bilgi nadirdir. Bununla birlikte, odun 

tozu, bakteriyel enzimler ve un tozu gibi bazı kirleticiler için maruz kalma sınırları 

belirlenmiştir. Bakteriyel endotoksinler için  de maruz kalma sınırları önerilmiştir. Risk 

değerlendirmesi yapılabilmesi, geçerli kantitatif maruziyet değerlendirme yöntemlerinin sınırlı 

olması nedeniyle ciddi şekilde engellenmektedir (Douwes, 2003). 

Biyoaerosol maruziyetinin çok yoğun olarak yaşandığı başıca mesleki faaliyetler, atık 

ayırma ve organik gübre üretimi, tarım ve gıda işleme faaliyetleri ve hayvancılık endüstrisidir 

(Beck ve diğerleri,, 2012; Rohr ve diğerleri, 2015). Gerçekten de, bu tür biyoaresol 

maruziyetine maruz kalan işçilerin çeşitli solunum yolu hastalıkları veya semptomlarının 

(alerjik astım, rinit, hava yolu enflamasyonu vb.) yaygınlığı bildirilmiştir (Beck ve diğerleri, 

2012; Rohr ve diğerleri, 2015). Yüksek biyoaerosol konsantrasyonları ve mikroorganizmaların 

hareketi, uygun iklim koşullarında patojenlerin yayılmasına ve yakındaki toplulukları 

etkilemesine neden olabilir (Malakootian ve diğerleri, 2013; Sánchez ve diğerleri, 2008). Yakın 

zamanda ortaya çıkan SARS-CoV-2 virüsünün de iç mekan aerosolleri yoluyla yayıldığı 

bilinmektedir (Wang ve diğerleri, 2021). 

Hayvan besleme sürecinde, işçiler mikroorganizma içeren toza birçok kez temas 

edebilir, bu durum da işçilerin astım ve kronik obstrüktif akciğer hastalığı gibi solunum 

hastalıkları riskini büyük ölçüde arttırmaktadır (Heederik ve diğerleri, 2007; Borlée ve 
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diğerleri, 2017). Yang ve diğerleri (2021) Tavuk çiftliğindeki bakteri topluluğunun aerosoller 

aracılığıyla yetiştirilen hayvanlardan işçilere iletilmiş olduğunu tespit etmiştir.   

Biyolojik kökenli havada asılı ve çökelmiş partikül materyal, iş sağlığı alanında organik 

toz olarak adlandırılır.. Büyük ölçekli üretim stratejileri, broyler kümeslerinin içinde artan 

tavuk yoğunluklarına yol açmıştır (Sauter ve diğerleri,1981). Sınırlı bir alanda artan bu hayvan 

yoğunluğu, organik toz maruziyeti ile ilgili insan sağlığı sorunlarının önemli bir kaynağıdır 

(Thelin ve diğerleri, 1984; Morris ve diğerleri, 1991; Donham ve diğerleri, 2000; Rylander ve 

Carvalheiro, 2006).   Bu organik toz; dışkı, altlık, yem, tüy oluşumu (yüksek miktarda alerjen 

kepek üreten) gibi nedenlerle ortaya çıkan canlı olmayan partiküllerden hem de canlı partikül 

maddeler olan biyoaerosollerden oluşur. Broyler kümeslerinde biyoaerosollere maruz kalma, 

besi döneminde dışkı ve tüy kepeklerinin biyokütlesi önemli bir şekilde arttığından dolayı 

canlıların büyüme aşamasına bağlı olarak değişebilir. Ayrıca, özellikle besili piliçlerin kesime 

gönderilmek üzere toplandığı aşamada, piliçleri yakalayıp kutulara yerleştiren işçilerin yanı sıra 

piliç kutularını nakliyat için yükleyen forklift operatörlerinin maruz kalabileceği bir dizi ek 

biyoaerosol oluşmaktadır. Biyoaerosollerin miktarı ve bileşimi hakkında zamansal bilgi 

toplamak, bu faktörler ile hem işçilerin hem de hayvanların olumsuz sağlık semptomları 

arasındaki ilişkiyi daha iyi anlamak için gereklidir (Oppliger ve diğerleri 2008). 

 

2.4. Biyoaerosollerin Örnekleme Yöntemleri 

 

Günümüzde birçok farklı biyoaerosol örnekleme yöntemi kullanılmakta ve birçok yeni 

yöntem geliştirme aşamasında bulunmaktadır (Grinshpun ve Clark, 2005; Muilenberg, 2003) 

Şu ana kadar, farklı türlerdeki hava yolu mikroorganizmalarını toplamak için uygun tek bir 

örnekleme yöntemi veya standart bir protokol bulunmamaktadır (Grinshpun ve diğerleri,, 

2007). 

Örneklenen  hava numuneleri, mikroorganizmalara zarar vermeden toplanmalı ve 

toplanan mikroorganizma sayısı, havadaki konsantrasyonu temsil edecek yeterlilikte olmalıdır. 

Hava örnekleri, aktif ve pasif olmak üzere iki farklı yöntemle toplanmaktadır ve her iki yöntem 

de yaygın bir kullanıma sahiptir. Daha yüksek hacimde hava örneklemek amacıyla hızlı 

örnekleyiciler geliştirilmiştir (Alvarez ve diğerleri, 1995). 

Örnekleme tekniklerindeki ilerlemeler, verimliliği artırmak ve olumsuz etkileri minimize 

etmek amacıyla hala araştırılmaktadır (Sajjad ve diğerleri , 2023). 
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Birçok ülkede patojen mikroorganizmalar içeren biyoaerosollerin toplanması için henüz 

standart yöntemler ve prosedürler bulunmamaktadır. Ancak, hava yolu hastalıklarının erken 

tahmin ve gerçek zamanlı uyarı için biyoaerosollerin doğru bir şekilde tespit edilmesi esastır 

(Metcalf ve diğerleri , 2018). 

 

2.4.1. Pasif Örnekleme Metodu 

 

İlk olarak, Louis Pasteur besiyerini ortama bırakarak mikroorganizmaları toplamıştır. 

Ardından, iç havadaki mikrobiyal kontaminasyonu belirlemek amacıyla Robert Koch, petri 

açma yöntemini kullanmaya başlamıştır (Pasquarella ve diğerleri, 2000). 

Yerçekiminin etkisiyle, havada bulunan partiküller, kütlelerine bağlı olarak (yaklaşık 

0.46 cm/sn hızla) açık bırakılan petri kaplarına düşmektedir (Whyte ve diğerleri, 1986). Petri 

açma yöntemi, uygulanması kolay olmasına rağmen, beklenenden daha az mikroorganizma 

tespitine neden olabilir ve bu nedenle genellikle önerilmemektedir (Charnley ve diğerleri, 1969; 

Humphreys ve diğerleri, 1992; Humphreys ve diğerleri, 1995; Humphryes ve diğerleri, 1999; 

Verreault ve diğerleri, 2008). 

Bu yöntemin uygulanması basit ve maliyetsiz olması, aynı anda birçok bölgeden örnek 

alabilmesi ve kritik alanlarla ilgili anlamlı sonuçlar vermesi gibi avantajlara sahiptir. Ancak, bu 

yöntemle havadaki mikroorganizma miktarını tahmin etmek mümkün olabilir ve havadaki tam 

mikroorganizma sayısını verme konusunda eksik kalabilir (Pasquarella ve diğerleri, 2000). 

 

2.4.2. Aktif Örnekleme Metodu 

 

Aktif örnekleme cihazları, biyoaerosol toplama için bir mekanik bir element içerir ve tüm 

aktif biyoaerosol örnekleme sistemleri, doğru örnekleme için hayati öneme sahip beş temel 

bileşen üzerine kurulmuştur (Haig ve diğerleri, 2016). Bu bileşenlerin içeriği aşağıdaki 

şekildedir; 
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1. Örnekleme cihazına hava girişi: Bu, hava örneğinin örnekleme sistemine çekildiği 

giriş noktası olarak hizmet verir. 

2. Cihaz içinde hava örneğinin taşınması: Örnekleme cihazı, hava örneğinin taşınmasını 

kolaylaştırarak biyoaerosol parçalarının etkili bir şekilde toplanmasını sağlar. 

3. Parçacık boyutu seçimi: Bazı aktif örnekleme cihazları, toplama sırasında belirli 

parçacık boyutlarını seçmek için mekanizmalar içerir. Bu şekilde, sadece ihtiyaç 

duyulan parçacıkların toplandığından emin olunulur. 

4. Toplama ortamı: Toplama ortamı, biyoaerosol parçalarının biriktirildiği taban veya 

malzeme olarak görev yapar. Doğası, spesifik örnekleme cihazına bağlı olarak sıvı 

veya katı bir ortam olabilir. 

5. Pompa ve akış izleme: Bir pompa, hava örneğini örnekleme cihazına çekmek için 

kullanılır. Aynı anda kalibre edilmiş akış izleme, örnekleme süreci boyunca tutarlı ve 

kontrol edilebilir bir hava akış hızını garanti eder. 

 

Her bir metodun kendine özgü teknik özellikleri vardır ve hangi yöntemin kullanılacağına 

karar vermek, örnekleme özelliklerine bağlı olarak doğru sonuçlar elde etmek için oldukça 

önemlidir. Yöntem seçiminde dikkate alınması gerekli olan faktörler arasında örnekleme 

yapılan  ortam, kullanılacak analiz teknikleri ve ne amaçla örnekleme yapıldığı  bulunmaktadır. 

Örnekleme için kullanılan uygun cihazlar, mikrobiyal toplama ve tespitte etkinliklerine etki 

eden birkaç parametreye bağlı olarak değişkenlik göstermektedir. Havayı çekme yeteneği, 

toplama sırası ve toplama sonundaki kurutmanın miktarı, mikroorganizmanın çarpma hızı, 

toplanan mikroorganizmanın yüzey yoğunluğu gibi parametreler, koloni oluşumunu 

etkileyebilecek unsurlardır (Wirtanen ve Salo, 2004). 

Biyoaerosol örneklemesi için impaktör, filtre ve sıvı impinger kullanımı da dahil olmak 

üzere çeşitli metodolojiler geliştirilmiştir.  Ancak, bugüne kadar standartlaştırılmış bir yöntem 

oluşturulmamıştır. Siklon ayırma, yerçekimi çökeltme örnekleyicileri ve elektrostatik çökeltme 

gibi diğer örnekleme yöntemleri de kullanılmaktadır (Grinshpun ve diğerleri., 2007;  Haig ve 

diğerleri, 2016; Yoo ve diğerleri, 2017). Biyoaerosol örneklemesinde kullanılan bazı 

örnekleyiciler Şekil 3'te gösterilmektedir. 
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Şekil 3. Biyoaerosollerin toplanması için kullanılan farklı örnekleme teknikleri  

(A) Biyoaerosollerin toplanması için kullanılan farklı örnekleme teknikleri. (B) Biyoaerosol 

örneklemesi için kullanılan farklı cihazların tasviri (Sajjad ve diğerleri, 2023). 
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2.5. Biyoaerosollerin Analiz Yöntemleri 

Biyoaerosol analizi, çeşitli klasik ve moleküler yöntemler kullanılarak 

gerçekleştirilebilir (Wittmaack ve diğerleri, 2005). Biyoaeresollerin toplanması ve analizi için 

kullanılan farklı yöntemler aşağıda sunulmuştur (Şekil 4). 

 

Şekil 4. Biyoaerosollerin toplanması ve analizi için kullanılan farklı yöntemler (Sajjad ve 

diğerleri, 2023). 

 

Her tür ortamda mikrobiyomu belirleme konusundaki en son ve gelişmiş yöntem, NGS 

verilerinin metagenomik analizidir. Bu amaçla kullanılan çeşitli teknolojiler ve yöntemler 

olmasına rağmen, bu yöntemlerin genel yaklaşımı bakterilerin parmak izi niteliğindeki 

genlerinden elde edilen DNA dizilerinin Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) gibi bir yöntemle 
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çoğaltılması, işaretlenmesi ve bazların son derece hassas bir şekilde okunması esasına 

dayanmaktadır (Highlander, 2012). 

 

2.5.1 Konvansiyonel Analiz Yöntemleri 

 

Klasik yöntemler genellikle mikroorganizmaların petrilerde kültüre edilmesini içerirken, 

moleküler yöntemler mikroorganizmaların genetik materyallerine dayalı olarak tespit ve 

tanımlamaya dayanır (Gmihire ve diğerleri, 2019). Biyoaerosollerin mekânsal ve zamansal 

dağılımını araştıran çalışmalar genellikle petri kültürü ve optik mikroskopi gibi kültür tabanlı 

teknikleri kullanır (Franchitti ve diğerleri, 2020). Bu yöntemlerde, biyoaerosol örnekleri hava 

örnekleme cihazları kullanılarak toplanır ve ardından mikrobiyal kolonilerin oluşması için 

petrilerde inkübe edilir. Koloniler daha sonra sayılır ve sonuçlar koloni oluşturan birimler 

(cfu/m3) olarak verilir. Bu yöntemler kullanımı basit, maliyeti düşük ve çeşitli ortamlarda 

kullanılabilmesi sebebiyle biyoaerosollerin rutin izlenmesinde yaygın olarak kullanılır. 

Bununla birlikte, bu geleneksel yöntemlerin bazı sınırlamaları vardır. Konvansiyonel yöntemler 

ile, kültüre edilemeyen birçok çevresel biyoaerosol tanımlanamayabilir (Franchitti ve diğerleri, 

2020; Mainelis, 2020).  

Mikroskopik tanımlama, analiz edilebilecek örnek miktarı ve mikroorganizmaların 

benzer morfolojileri olması açısından ayrım gücü konusunda sınırlamalara sahiptir. Ayrca bu 

yöntemlerde uzun  zaman ve fazlaca emek harcanması gerekmektedir. Bununla birlikte, bu 

yöntemlerin zamansal çözünürlüğü sınırlı olabilir, bu da biyoaerosol süreçlerinin zaman 

içindeki dinamiklerini takip etmeyi zorlaştırabilir (Mainelis, 2020). 

 

2.5.2. Gelişmiş Analiz Yöntemleri 

 

2.5.2.1. Moleküler Analiz Yöntemleri 

 

Moleküler yöntemlerin biyoaerosol örneklerinde belirli mikrobiyal türleri tespit ve 

tanımlama konusundaki kullanımı giderek yaygınlaşmaktadır (Gollakota ve diğerleri, 2021). 

PCR'nin yüksek hassasiyeti, örnekte bir tek fungus sporunu dahi tespit edebilme yeteneği ve 

ilgili DNA parçalarını çoğaltma kapasitesine sahiptir (Géry ve diğerleri, 2021).  
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Çevresel DNA (eDNA) metabarkodlama ve yüksek verimli dizileme (HTS) alanındaki 

son gelişmeler, biyoaerosol örneklerindeki karışık türlerin tanımlanmasıyla ilgili zorlukların 

üstesinden gelmek için yeni yaklaşımlar getirmiştir (Salam, 2023). eDNA metabarkodlama, bir 

örnekte bulunan birden fazla türü aynı anda tanımlamak için hava örneklerinin DNA'sının 

analizini içerir. HTS teknolojileri, çok sayıda numunenin yüksek çözünürlük ve doğrulukla 

analiz edilmesini sağlar (Ghimire ve diğerleri, 2022). Bu moleküler yöntemler, biyoaerosol 

analizinde devrim yaratarak havadaki mikroorganizmaların çeşitliliği ve dinamikleri hakkında 

daha kapsamlı ve ayrıntılı içgörüler elde edilmesini sağlamıştır (Sajjad ve diğerleri, 2013). 

Sanger sekanslama, piro-sekanslama ve NGS gibi metagenom sekanslama teknikleri, 

biyoaerosollerin araştırılması için geleneksel kültüre bağlı yaklaşımlara kıyasla önemli faydalar 

sağlamaktadır (Sharma ve diğerleri, 2019). Yüksek hassasiyetleri nedeniyle, bu teknikler 

atmosferik aerosol örneklerindeki mikrobiyal genom dizilerini tespit etmek için kullanılabilir. 

Ortamdaki canlı ve ölü hücrelerin yanı sıra hem patojenik hem de patojenik olmayan bakterileri 

tanımlayabilmektedirler. NGS tekniklerini kullanan metagenomik tabanlı çalışmalar, 

Proteobacteria, Enterobacteriaceae, Firmicutes ve Lactobacillus dahil olmak üzere 

atmosferdeki başlıca bakterileri tanımlamıştır (Calderón-Ezquerro ve diğerleri, 2020; Kang ve 

Cho, 2023; Lü ve diğerleri, 2022; Maloukh ve diğerleri, 2023). Benzer çalışmalarda tespit 

edilen baskın mantarlar arasında Aspergillus, Rhizopus, Wallemia ve Penicillium 

bulunmaktadır (Calderón- Ezquerro ve diğerleri, 2020; Hanson ve diğerleri, 2022; Pathak ve 

diğerleri, 2022). Çevrede virüs tespiti, virüslerin boyutu ve özellikleri nedeniyle geleneksel 

yöntemlerle zor olabilir. Metagenomik araştırmaları, virüs tanımlamada devrim yaratarak 

çeşitli ortamlardan elde edilen metagenomik verilerde poliomavirüs, insan papillomavirüsü ve 

diğerleri gibi aktif virüslerden gelen dizilerin etkili bir şekilde tespit edilmesini sağlamıştır 

(Sajjad ve diğerleri, 2023). 

DNA dizileme teknolojisindeki son gelişmeler, klinik mikrobiyoloji üzerinde devrim 

niteliğinde bir etki yaratmıştır (Chiu ve Miller, 2019). NGS teknolojisi, büyük ölçekte DNA'nın 

paralel dizilemesine olanak tanıyarak büyük miktarlarda doğru veri üretme kapasitesine 

sahiptir. NGS platformları artık klinik araştırma alanında giderek daha fazla kullanılmaktadır 

(Loman ve diğerleri, 2012). Metagenomik dizileme, uzun süredir patojen bakterileri tespit 

etmek için standart test olan geleneksel kültür tabanlı tekniklere kıyasla birçok avantaj 

sunmaktadır. Bu yöntem, kültürlenemeyen bakterileri ve yeni patojenleri karakterize etmek için 

özellikle kullanışlıdır (Didelot ve diğerleri, 2012). 
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Dizi tabanlı bakteriyel analizler arasında, 16S ribozomal RNA (rRNA) geninin amplicon 

dizilemesi, taksonomik sınıflandırma için güvenilir ve etkili bir seçenek olarak kanıtlanmıştır 

(Clarridge, 2004; Langille, 2013). Bakteriyel 16S rRNA geni, farklı taksonlarda yüksek oranda 

korunmuş dizilere sahip olan dokuz değişken bölgeyi (V1'den V9'a kadar) içerir. Bakteri 

tanımlaması için 16S rRNA geni önce PCR ile korunmuş bölgelere bağlanan primerlerle 

çoğaltılır ve ardından dizilenir. Dizileme verileri, değişken bölgelerin bakteri taksonları 

arasında ayrım yapmak için kullanıldığı biyoenformatik analize tabi tutulur (Johnson ve 

diğerleri, 2019). 

Geleneksel paralel-tip kısa okuma dizileme cihazı, genellikle taksonomik sınıflandırmada 

belirsizliğe neden olan 16S rRNA geninin tam uzunluğunu kapsayacak okumalar üretemez 

(Ravi ve diğerleri, 2018). Yeni dizileme platformları, özellikle okuma uzunluğunu etkileyen 

teknik kısıtlamaları aşmıştır. Oxford Nanopore Technologies tarafından geliştirilen MinION™ 

dizileyici, teorik bir okuma uzunluk sınırı olmadan uzun diziler üretebilen bir örnek olarak 

gösterilebilir (Legget ve Clark, 2017; Legget ve diğerleri, 2020; Quick ve diğerleri, 2015). 

MinION™ dizilemesi, 16S rRNA geninin tamamına hedeflenerek bakterilerin daha doğru 

ve hassas bir şekilde tanımlanmasına olanak tanır (Benitez-Paez ve Sanz, 2017; Shin ve 

diğerleri, 2018). Ayrıca, MinION™,  gerçek zamanlı dizileme verisi üretmesinden dolayı  veri 

işleme süresini azaltır (Mitsuhashi ve diğerleri, 2017; Nakagawa ve diğerleri, 2019).  Bununla 

birlikte  MinION™ dizileme teknolojisinin bazı dezavantajları bulunmaktadır. Örneğin, diğer 

dizileme platformlarına kıyasla göreceli olarak düşük bir çıkışa ve yüksek hata oranlarına 

sahiptir (Kono ve diğerleri, 2019). Her ne kadar okuma başına doğruluk daha düşük olsa da, 

MinION™ dizileyicisi tarafından sağlanan neredeyse sınırsız okuma uzunluğu, dizi tabanlı 

bakteriyel analizlerde umut vadetmektedir (Matsuo ve diğerleri, 2021). 

MinION cihazının mükemmel taşınabilirliği ve  taşınabilir bir bilgisayardan güç alabilme 

özelliği, özellikle sahada yapılacak sekanslama çalışmalarına önemli katkılarda bulunabilir 

(Ameur ve diğerleri, 2019; Quick ve diğerleri, 2017). Bu özellik kömür sahaları, arktik bölge , 

Antarktika hatta Uluslararası Uzay İstasyonu'nda yapılan çalışmalarla başarıyla gösterilmiştir 

(Castro ve diğerleri, 2017; Edwards ve diğerleri, 2017; Johnson ve diğerleri, 2017; Li ve 

diğerleri, 2019) 

Hava metagenomik alanındaki ilerleme, diğer metagenomik çalışma alanları ile  

kıyaslandığında yavaş olsa da, yapılan az sayıdaki çalışmadan dolayı elde edilen ilerleme umut 

vericidir (Behzad ve diğerleri 2015). Çin'de meydana gelen yoğun duman salınımı olayında, 
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araştırmacılar metagenomik yöntemleri kullanarak hava örneklerinin mikrobiyal bileşimini 

analiz etti ve çift iplikli DNA virüsleri dahil olmak üzere çeşitli hava mikroorganizmalarını 

başarıyla tanımlamıştır. Yapılan bu analizlerde solunum yolu patojenleri ve alerjenlerin gen 

dizileri belirlenmiş ve bu patojen ve allerjenlerin hava kirliliği ile paralel olarak arttığı tespit 

edilmiştir (Cao ve diğerleri, 2014). 

Hava örnekleyiciler örnek toplama verimleri birbirinden önemli ölçüde farkılıklar 

gösterdiği için metagenomik çalışmaların sonuçlarını etkileyebilir. Yapılan bir çok çalışmada 

çeşitli hava örnekleyicilerin örnek toplama verimleri incelenmiş, ancak yapılan bu çeşitli 

çalışmalar arasında standartlaştırılmış örnekleme yaklaşımlarında bir uzlaşı bulunmamaktadır 

(Dybwad ve diğerleri, 2014; Fabian ve diğerleri, 2009; Griffin ve diğerleri, 2011; Hoisington 

ve diğerleri, 2014;Li 2011). 

Yüksek akış hızına sahip hava örnekleyicilerle birleştirilen NGS analiz yöntemleri, 

kültür yöntemlerine alternatif olarak dikkat çekmektedir. Gen analiz teknikleri, kantitatif PCR 

(qPCR) veya 16S ribozomal RNA (rRNA) geninden elde edilen amplikonların, 18S rRNA geni 

ve ribozomal iç transkripsiyon bölgesi (ITS) analizini içerebilir. Hou ve diğerleri (2023) 24 

Kasım 2022‘de ISI web of Science veritabanında biyoaerosollerle ile ilgili bir inceleme 

yapmıştır. Yapılan bu incelemede 1989 ile 2022 arasında biyoaerosol konusunda 2.000'den 

fazla yayın bulunuş ve bunların 167'sinde NGS tekniklerinin kullanıldığı belirlenmiştir. 

Sekanslama analiz yöntemleri kullanılarak yapılan biyoaerosol araştırmaları ilk kez 2007'de 

rapor edilmiş ve son beş yılda artmıştır (Hou ve diğerleri, 2023). Biyoaerosol ve sekans 

yönteminin kullanıldığı biyoaerosol çalışmalarının yıllara göre değişimi aşağıda sunulmuştur 

(Şekil 5).   

 

Şekil 5. Biyoaerosol ve sekans içeren biyoaerosol çalışmalarının yıllara göre değişimi (Hou ve 

diğerleri, 2023). 
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Düşük biyokütle mikroorganizmaları aerosollerde yeterli bir hacimde filtreleme ile 

numune alındıktan sonra, örnekler DNA ekstraksiyonuna tabi tutulabilmekte ve ardından NGS 

ile analiz edilebilmektedir. Bu yaklaşım, biyoaerosollerdeki çevresel mikrobiyota çeşitliliği 

hakkında yeni bir perspektif sunabilmektedir (Hou ve diğerleri, 2023). Örneğin, amplikon 

teknolojilerini içeren aerosol çalışmaları, belirli bir binaya iyi bir havalandırma ve hava filtresi 

takmanın, iç mekan aerosollerinin fungal ve bakteriyel bileşimini değiştirerek hava kalitesini 

iyileştirdiğini göstermiştir (Meadow ve diğerleri, 2014; Adams ve diğerleri, 2015; Zhang ve 

diğerleri, 2022). Diğer çalışmalar, amplikon-NGS analizleri ile mikroorganizmaların bir yerden 

başka bir yere taşındığını, mikrobiyal topluluk yapılarını ve kompozisyonlarını belirleyerek 

kanıtlamıştır (Cáliz ve diğerleri, 2018; Dong ve diğerleri, 2022; Maki ve diğerleri, 2019; Smithh 

ve diğerleri, 2018).  

 

2.5.2.2. Kütle Spektrometresi 

 

Güçlü bir analitik teknik olan kütle spektrometresinin, biyoaerosollerin izlenmesi de 

dahil olmak üzere çeşitli uygulama alanları bulunmaktadır. Kütle-yük oranlarını ölçerek 

moleküller tanımlanabilir ve miktarlarını belirlenebilir. Bu da bu tekniği biyolojik partikülleri 

ve bileşenlerini analiz etmek için değerli bir araç haline getirir. Biyoaerosollerin izlenmesinde, 

havadaki partiküllerin mikrobiyal bileşenlerini tanımak ve miktarını belirlemek için kütle 

spektrometrisi kullanılabilir (Li ve diğerleri, 2023). Kütle spektrometresi, spesifik protein veya 

lipid profillerine dayanarak bakteri, mantar ve virüs gibi farklı mikroorganizmaları tespit 

edebilir ve ayırt edebilir (Su ve diğerleri, 2020). Araştırmacılar bu profilleri analiz ederek, 

zararlı veya patojenik organizmaların varlığı da dahil olmak üzere havanın mikrobiyal 

bileşimini anlayabilirler. Biyoaerosollerin izlenmesi için kütle spektrometresi kullanmanın bir 

avantajı, biyokimyasal testlerle yapılan identifikasyona göre olan yüksek hassasiyetidir. Düşük 

mikroorganizma konsantrasyonlarını tespit edebilir ve yakından ilişkili türler arasında ayrım 

yapabilir. Ayrıca, biyoaerosollerin gerçek zamanlı izlenmesine olanak tanıyan hızlı sonuçlar 

sağlayabilir (Su ve diğerleri, 2020). 

MALDI-TOF MS yöntemi ile her organizma için özgül olan proteinlerden kütle 

spektrometresine dayalı mikroorganizma için özgün bir çeşit parmak izini çıkarmakta, bu 

sayede bakteri, mantar ve virüs tanımlaması yapılabilmektedir (Holland ve diğerleri, 1996). 
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Kültürde üremiş bakterilerin konvansiyonel yöntemlerle tanımlanma işlemi 1-2 gün 

sürebilmektedir. MALDI-TOF MS yöntemi ile doğru şekilde tanımlayabilme oranında bir 

değişiklik olmadan bu süre 1 saate kadar inebilmektedir. Ayrıca MALDI-TOF MS  yöntemi 

daha önceden 16S rRNA gen sekansı ile ayrılabilen yakın türlerin bile ayrımını başarıyla 

yapabilmektedir. Günümüzde kullanılan MALDI-TOF MS  teknikleri kültür için kullanılan 

besiyerlerinden ve üreme koşullarından etkilenmeden çalışmaktadır fakat analiz için alınacak 

koloninin 48 saatten daha yaşlı olmaması tercih edilmektedir. Eskiyen kültürlerde ayırt edici 

pik sayısı ve bu piklerin yoğunluğu düşmektedir. Buna neden olarak ise eskiyen kültürlerde 

meydana gelen ribozomal proteinlerin parçalanması gösterilmektedir (Wieser ve diğerleri, 

2012). 

MALDI-TOF MS  analizinde örnek hazırlamak için mikroorganizmanın matriks 

solüsyonu ile karıştırılarak kristalize hale getirilmesi gerekmektedir. MALDI’nin hafif 

iyonizasyon mekanizması olarak değerlendirildiği bir MS analizinde, matriks denilen küçük 

kütleli organik bileşimin doygun solusyonu numuneye eklenir ve karışım analiz için metal 

hedef plakasında görülür (Şekil 6). Matriks temel olarak kristalize moleküllerden oluşur ve en 

yaygın olarak 3, 5-dimetoksi-4-hidroksisinnamik asit (sinapinik asit), 2,5-dihidroksibenzoik 

asit (DHB) ve α-siyano-4-hidroksisinnamik asit (alfa matris) kullanılır (Strupat ve diğerleri, 

1991, Beavis ve diğerleri, 1992). MALDI-TOF MS  analizinde örnek hazırlamak için 

mikroorganizmanın matriks solüsyonu ile karıştırılarak kristalize hale getirilmesi 

gerekmektedir. Çok az miktardaki (10 4 ila 10 6 CFU) mikrobiyal biyokütle analiz için yeterlidir 

(Wieser ve diğerleri 2012). 

 

 

Şekil 6. İzole kültürlerden MALDI-TOF MS  ile bakteri ve maya identifikasyonunun genel 

şeması (Andrew ve diğerleri, 2013). 
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2.5.2.3. Floresan Yöntemi ile Tanımlama 

 

Spektrometreler dışında çok sayıda gerçek zamanlı biyoaerosol tespit cihazı geliştirilmiş 

ve kullanılmıştır. Bunlara örnek olarak floresan algılama, mikroakışkan platform, BioTrakTM 

sayaç, elektrostatik örnekleyici, BioLaz® Gerçek Zamanlı Mikrobiyal Monitör, moleküler 

izleyici ve ATP biyolüminesans verilebilir (Zhang ve diğerleri, 2022). Bu yöntemler, 

biyoaerosollerin anlaşılması ve sağlık ile çevre üzerindeki etkilerinin kontrol edilebilmesi 

konusunda potansiyel olarak ilerlemelere yol açabilecek, verimlilik ve hassasiyet artışını 

sağlamak amacıyla başarıyla kullanılmıştır (Sajjad ve diğerleri, 2023). 

Biyoaerosoller boyut bakımından önemli farklılıklar gösterir ve bu da çeşitli florofor 

konsantrasyonlarına yol açmaktadır (Zhang ve diğerleri, 2019). Bu durum, farklı biyoaerosol 

sınıflarının benzer floresan spektrumlarına sahip olabileceğinden, yalnızca floresana dayalı bir 

sistem ile tür düzeyinde tanımlamayı zorlaştırmaktadır. Büyüme koşulları, diğer malzemelerle 

kümelenme ve UV ışığı ve ozona maruz kalma da floresanı etkileyerek potansiyel 

interferanslara ve yanlış pozitiflere yol açabilmektedir (Yue ve diğerleri, 2022). Son teknolojik 

gelişmeler, flaş lambaları, diyot pompalı lazerler ve LED'ler gibi daha küçük ve daha verimli 

ışık kaynaklarının kullanılmasını ve sonuç olarak kullanılan sistemlerin boyutunu ve güç 

kullanımını azaltmıştır (Santander ve diğerleri, 2021).  

 

2.5.2.4. Mikroakışkan  Damlacık Teknikleri  

 

Damlacık tabanlı mikroakışkan dedektörü, biyoaerosollerin tespiti için yeni bir 

teknolojidir. Bu teknoloji, mikroakışkan prensiplerini kullanarak reaktiflerle tek dağılımlı 

mikro damlacıklar oluşturur. Aerodinamik olarak parçacıkların bu damlacıklara yoğunlaşması, 

dedektörün etkinliğini artırır. Sistem, optik mikroskop, kılcal damar, mikroakışkan damlacık 

çipi ve aerosol iletim hattından oluşur. Araştırmalar, sistem tasarımının aerosol yörüngesinin 

sayısal simülasyonlarının sonuçlarına dayandığını göstermektedir. Damlacık tabanlı 

mikroakışkan dedektörü, diğer geleneksel biyoaerosol dedektörlerine göre birkaç avantaja 

sahiptir. Bunlardan en önemlisi yüksek hassasiyet ve özgüllük sayesinde biyoaerosol tespiti 

yapabilmesidir. Ayrıca laboratuvar sistemlerine kolayca entegre edilebilir. Bu teknolojinin 

potansiyel uygulama alanları geniş ve çeşitlidir (Damit, 2017). 
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Mikroakışkan teknolojisi kullanılarak biyoaerosollerin tespiti, aerosollerin impaksiyon, 

mikrokanallar veya substrat biriktirme yoluyla toplanmasını ve ardından genomik dizileme, 

ATP ölçümü ve PCR gibi analizleri içerir (Foat ve diğerleri, 2016). Mikroakışkan platformlar 

yüksek hassasiyet, düşük reaktif tüketimi ve hızlı tahlil kinetiği gibi avantajlar sunar. Damlacık 

mikroakışkanları, reaksiyon kinetiğini geliştirebilen ve tek partiküllü testleri destekleyebilen 

biyoaerosollerin tespiti için tanıtılmıştır (Damit, 2017). 

 

2.5.2.5. ATP Biyolüminesans Yöntemi 

 

ATP sadece biyoaerosollerde bulunur ve diğer cansız aerosollerde mevcut değildir. Bu 

nedenle, ATP, biyoaerosollerin mikrobiyal biyokütle ölçümü için etkili bir araç olarak 

kullanılabilir. Son yıllarda, biyolüminesans alanında önemli gelişmeler olmuştur. Osamu 

Shimomura, Martin Chalfie ve Roger Y. Tsien adlı bilim insanları, ışık yayan proteinlerin 

kristal yapılarını inceleyerek yeşil floresan proteinin geliştirilmesi ve uygulanması konusundaki 

çalışmalarıyla 2008 yılında Nobel Kimya Nobel Ödülü'ne layık görülmüştür (Sajjad ve 

diğerleri, 2023).   

Biyolüminesans, biyoaerosollerdeki ATP’nin enzimlerle etkileşimi sonucu oluşur. Lin 

ve diğerleri (2013) biyoaerosollerin tespiti için bir ATP biyolüminesans yöntemi geliştirmiş ve 

bu yöntemin toplam CFU sayısı ile güçlü bir ilişki gösterdiğini ortaya koymuştur. ATP 

biyolüminesansının çeşitli bağlamlarda hızlı tanı için uygunluğu daha önceki araştırmalarda 

gösterilmiştir (Han ve diğerleri, 2015; Liao ve diğerleri, 2021; Park ve diğerleri, 2014; Tseng 

ve diğerleri, 2020). ATP biyolüminesansının mikrobiyal tespitte kullanılması, ATP’nin 

mikrobiyal hücrelerde enerji taşıyıcısı olarak rolüne dayanmaktadır. Basitliği, hızı ve kolaylığı 

nedeniyle, ATP biyolüminesansı, şiddetinin biyoaerosoller içindeki mikrobiyal biyokütle ile 

orantılı olması nedeniyle sık kullanılan bir tespit yöntemidir. ATP, çoğu canlı varlık için temel 

bir enerji kaynağı olduğu için, mikropları nicelendirmek ve olası biyolojik savaş saldırılarını 

tanımlamak için de kullanılabilir. (Lin ve diğerleri, 2013; Tseng ve diğerleri, 2020; Zhang ve 

diğerleri, 2022b). 

Hava kaynaklı hücrelerdeki ATP içeriği ölçümü sırasında aerosolizasyonun etkisi 

nedeniyle mikroorganizmalar stres altında olabilir, bu da yöntemin saptama etkinlik seviyesini 

etkileyebilir. Bununla birlikte, ATP biyoluminesans yöntemi, birçok spor içeren örnekte ya çok 
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az ya da hiç ATP olmaması sebebiyle spor tespiti için uygulanabilir bir yöntem değildir. 

(Wirtanen ve diğerleri, 1997). 

Biyoaerosol izleme yönteminin seçimi, uygulamanın özel ihtiyaçlarına göre belirlenir. 

Geleneksel yöntemler doğruluk ve güvenilirlik açısından hala önemlidir, ancak gelişmiş 

yöntemler hızlı tarama ve yerinde ölçümler için daha uygun olabilir. PCR ve moleküler biyoloji 

teknikleri gibi aktif örnekleme yaklaşımları düşük mikroorganizma konsantrasyonları için daha 

uygundur (Sajjad ve diğerleri, 2023). Örnekleyici cihazların seçiminde nem, besin ihtiyacı ve 

mikroorganizmaların kırılganlığı gibi faktörler göz önünde bulundurulmalıdır (Cox ve 

diğerleri, 2020 ). Küçük alanlarda, ideal bir örnekleyici kompakt, hafif ve geniş bir biyoaerosol 

grubunu toplayabilmelidir. Bu faktörlerin göz önünde bulundurulması, özel ihtiyaçlara en 

uygun biyoaerosol analiz ve izleme yöntemlerinin seçilmesine yardımcı olabilir (Sajjad ve 

diğerleri, 2023). Geleneksel ve gelişmiş biyoaerosol tespit ve izleme teknolojilerinin avantajları 

ve dezavantajları Tablo 2’de; farklı biyoaerosol türlerinin ve bunların analiz,  izleme 

tekniklerinin tasviri Şekil 7’de sunulmuştur. 
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Tablo 2. Biyoaerosol tespit ve izeleme yöntemlerinin avantaj ve dezavantajları (Sajjad ve 

diğerleri, 2023). 

Metot Türü Metot Tanım Artıları Eksiler Kaynaklar 

Konvansiyonel 
Kültüre Dayalı 

Yöntemler 

Mikroorganizmalar, 

tanımlama ve miktar 

belirleme için kültür 

ortamında yetiştirilir. 

Düşük maliyetli, 

yaygın olarak 

kullanılan, spesifik 

mikroorganizmaları 

tanımlayabilir. 

Yavaş, tüm 

mikroorganizmalar 

kültüre edilemez. 

(Gao ve 

diğerleri, 

2015; Huffman 

ve diğerleri, 

2020; Zhang ve 

diğerleri, 2019) 

Konvansiyonel 
Direkt 

Mikroskobi 

Mikroorganizmalar 

mikroskop altında 

gözlenir. 

Anında sonuç 

verebilir, basit bir 

tekniktir.  

Hassasiyeti 

düşüktür, spesifik 

mikroorganizmaları 

tanımlayamaz. 

(Franchitti ve 

diğerleri, 

2020; Huffman 

ve diğerleri,  

2020) 

Konvansiyonel 

Polimeraz zincir 

reaksiyonu 

(PCR) 

Mikroorganizmalardan 

alınan DNA çoğaltılır 

ve tespit edilir. 

Yüksek hassasiyet ve 

özgüllük, düşük 

konsantrasyonlardaki 

mikroorganizmaları 

tespit edebilir, hızlı 

sonuç verir. 

Özel ekipman 

gerektirir, pahalı 

olabilir. 

(Géry ve 

diğerleri, 

2021; Salam, 

2023) 

Gelişmiş 
Moleküler 

biyolojik/NGS 

Mikrobiyal 

toplulukları 

tanımlamak ve 

miktarlarını 

belirlemek için 

mikroorganizmalardan 

alınan DNA veya 

RNA dizilenir. 

Yüksek hassasiyet ve 

özgüllük, mikrobiyal 

çeşitlilik hakkında 

ayrıntılı bilgi 

sağlayabilir. 

Ekipman ve 

uzmanlık, pahalı 

olabilir. 

(Huffman ve 

diğerleri, 

2020; Mainelis, 

2020; Yoo ve 

diğerleri, 2017) 

Gelişmiş Floresan Tespiti 

Mikroorganizmalar, 

boyutlarına ve floresan 

özelliklerine göre 

tespit edilir ve 

miktarları belirlenir. 

Hızlı sonuçlar, 

yüksek hassasiyet, 

çok çeşitli 

mikroorganizmaları 

tespit edebilir. 

Özel ekipman 

gerektirir, spesifik 

mikroorganizmaları 

tanımlayamayabilir. 

(Richardson ve 

ark,, 

2019; Santander 

ve ark,, 

2021; Shoshanim 

and Baratz, 

2023; Zhang ve 

ark,, 2019) 

Gelişmiş 
Kütle 

spektroskopisi 

Moleküller kütle-yük 

oranlarına göre 

tanımlanır ve 

miktarları belirlenir. 

Yüksek hassasiyet ve 

özgüllük, mikrobiyal 

kompozisyon 

hakkında ayrıntılı 

bilgi sağlayabilir. 

Numune hazırlama 

zaman alıcı ve 

pahalı bir ekipman 

olabilir. 

(Damit and 

Antoine, 

2021; Li ve ark,, 

2022a; Pan ve 

ark,, 2010) 

Gelişmiş 

Mikroakışkan 

damlacık 

teknikleri 

Mikroorganizmalar 

gibi biyolojik örnekler 

içeren küçük 

damlacıklar 

oluşturulur ve ayrı ayrı 

analiz edilir 

Yüksek verim, aynı 

anda birden fazla 

numune analizi, 

yüksek hassasiyet, 

düşük konsantrasyon 

tespiti, küçük 

numune hacmi, 

gerçek zamanlı 

izleme 

Geliştirmesi ve 

işletmesi pahalı, 

karmaşık ve 

dikkatli tasarım 

gerektiriyor, sınırlı 

damlacık boyutu 

aralığı, canlı 

organizmalarla 

sınırlı 

(Choi ve ark,, 

2017; Damit, 

2017; Salam, 

2023) 

Gelişmiş 
ATP 

biyolüminesans 

ATP 

mikroorganizmalardan 

salınır ve mikrobiyal 

biyokütleyi ölçmek 

için ölçülür. 

Hızlı sonuçlar, çok 

çeşitli 

mikroorganizmaları 

tespit edebilir. 

Canlı 

mikroorganizmaları 

tespit etmekle 

sınırlıdır, tüm 

mikroorganizmalar 

ATP üretmez. 

(Liao ve ark,, 

2021; Oh ve ark,, 

2023; Santangelo 

ve ark,, 

2018; Zhang ve 

ark,, 2022c) 
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Şekil 7. Farklı biyoaerosol türlerinin ve bunların analiz ve izleme tekniklerinin tasviri (Sajjad 

ve diğerleri, 2023). 
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3. GEREÇ VE YÖNTEM 

 

 

3.1. Gereç 

Araştırmamızda İzmir ili ve çevresinde bulunan 3 farklı üreticiye ait 5’er ayrı broyler 

kümes belirlenmiş ve belirlenen toplam 15 adet  kümesten 27.05.2023 tarihinde hem  MALDI-

TOF hem de  NGS yöntemleri için ayrı ayrı biyoaerosol numuneleri alınmıştır. Örnek alınan 

kümeslerin detayları Tablo 3‘de belirtilmiştir.  

Tablo 3. Örnekleme yapılan broyler kümesler. 

Üretici Kodu 
Üretici Kümes 

Numarası 

Kümesteki 

Hayvan Sayısı 

 Hayvanların 

Yaşı (Gün)   

Örnek Havuz 

Grubu Adı 

AT 

1 32.000 31 

AT1 2 30.000 31 

3 29.000 32 

4 30.000 31 
AT2 

5 24.000 32 

BS 

1 30.000 31 
BS1 

2 28.000 31 

3 26.000 32 

BS2 4 26.000 33 

5 27.000 32 

AS 

1 33.000 31 

AS1 2 30.000 32 

3 29.000 31 

4 32.000 32 
AS2 

5 28.000 31 

 

  Her iki yöntem için de biyoaerosol numuneleri, aktif hava örneklemesinde kullanılan 

bioMérieux marka airIDEAL® cihazı ile toplanmıştır. Hava örnekleme cihazı kullanılmadan 

önce, otoklavlanabilir başlık 121 °C'de 15 dakika boyunca otoklavlanarak steril hale getirilmiş 

ve her örnek alınımından önce başlık, %70'lik etil alkol ile silinerek dezenfekte edilmiştir. Bu 

sterilizasyon ve dezenfeksiyon prosedürleri, mikrobiyolojik kontaminasyonu önlemek ve 

alınan örneklerin güvenilirliğini sağlamak amacıyla uygulanmıştır. NGS için alınan hava 

numunesi filtre kağıtlarına emdirildilten sonra daha önceden hazırlanmış steril serum fizyolojik 

suda çözünmesi sağlanmıştır.  MALDI-TOF yöntemi için ise aktif hava ölçümü için 
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kullanılacak cihaza daha önce laboratuvar ortamında hazırlanmış olan TSA  Besiyerleri 

yerleştirilerek örnekleme yapılmış ve alınan örnekler soğuk zincir koşullarına uyularak  aynı 

gün içinde Aydın Adnan Menderes Üniversitesi Veteriner Fakültesi Mikrobiyoloji Anabilim 

Dalı’na getirilmiştir. 

 

3.2. Kullanılan Sarf Malzemeler ve Cihazlar  

 

Trypcase Soy Agar (TSA-04243) ,  Merck 

Sabouraud Dextrose Agar (SDA- CM0041),  Oxoid 

Genomik DNA Ekstraksiyon Kiti (MagAttract®  HMW DNA Kiti), Qiagen 

DNA Yoğunluk Ölçüm Kiti (QubitTM dsDNA HS Assay),Thermo Fisher Scientific 

DNA Barkodlama 16S Barcoding Kit 1-24 (SQK- 16S024), Oxford Nanopore 

DNA Pürifikasyon Kiti (AMPure XP), Beckman Coulter 

NGS Flow Cell (R9.4.1 version),  Oxford Nanopore 

NGS Cihazı MinION®,  Oxford Nanopore 

MALDI TOF Cihazı (VITEK® MS Prime), bioMérieux  

MALDI-TOF matriks   (VITEK® MSCHCA), bioMérieux 

VITEK MS slayt (VITEK® MS -DS Slides), bioMérieux 

Millipore filtre kağıdı (MPGL02GF2), Merck 

 

3.3. Yöntem 

 

3.3.1. Bakteri İzolasyonu  

 

MALDI-TOF yöntemi için aktif hava ölçümü için kullanılan  cihaza daha önce 

laboratuvar ortamında hazırlanmış olan TSA  Besiyerleri yerleştirilip örnekler alınmıştır. 

Alınan örnekler soğuk zincir koşullarına uyularak  Adnan Menderes Üniversitesi Veteriner 

Fakültesi Mikrobiyoloji Anabilim Dalı’na getirilmiştir. Laboratuvara getirilen TSA örnekleri 
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doğrudan  35 °C’de 48 saat inkübe edilmiş ve inkübasyondan sonra  sonra üreyen koloniler 

TSA besiyerinde alt kültüre alınmıştır.  

Alt kültüre alınan bakteri örneklerine Gram boyama uygulanmıştır. Gram boyama için, 

örnekten temiz bir lam üzerine steril öze ile 2-3 öze dolusu su konulmuş ve 24 saatlik bakteri 

kültüründen de öze ile alınarak su ile karıştırılarak lam üzerine yayılmıştır. Lam havada 

kurutulduktan sonra alevden geçirilerek fikse edilmiş ve kristal viyole ile 1 dk boyanmıştır. Bu 

süre sonunda boya dökülmüş ve lam üzerine lugol çözeltisi damlatılarak 1 dakika beklenmiş ve 

bu süre sonunda lügol çözeltisi dökülerek kurutma kağıdı ile kurulanmıştır. Lam %96’lık etil 

alkole daldırılıp çıkarılarak 10-15 saniye süreyle alkol ile yıkanmış daha sonra ise saf su ile 

yıkanarak kurutma kağıdı ile kurulanmıştır. Son olarak lam üzerine safranin damlatılarak 30 

saniye süreyle boyanmış ve örnek saf su ile yıkanarak kurulandıktan sonra mikroskopta 

incelenmiştir (Winn ve ark 2006). 

 

3.3.2. MALDI-TOF  Çalışması 

 

Çalışmamızda VITEK MS/IVD/V.3.2 (bioMérieux, France) veritabanı kullanıldı ve 

üreticinin talimatı doğrultusunda gerçekleştirilen bütün işlemler aşağıda belirtildiği şekilde 

gerçekleştirildi. MALDI-TOF yöntemi için laboratuvara getirilen ve saflaştırılan TSA 

petrisindeki etkenlerimizin her biri 1 μl’lik öze ile alınarak VITEK MS slaytlarına ince bir 

tabaka halinde yayılarak slaytlar hazırlanmıştır (Şekil 8). Bir slaytta aynı anda 35 adet izolat 

hazırlandı. Hazırlanan slaytta her 16 kuyucuk ortasında yer alan kalibrasyon kuyucuğuna kalite 

kontrol ve kalibrasyon amacıyla kütle spektrum profili çok iyi bilinen E. coli ATCC 8739 ince 

bir tabaka halinde yayıldı.  Hazırlanan slayttaki kuyucukların her birinin üzerine 1’er μl matriks 

solüsyonu CHCA (αcyano-4-hydroxycinnamic acid) eklenip oda ısında kurumaya bırakılmıştır. 

İki dakika beklenildikten sonra slaytlar, cihaz içine yerleştirilerek çalışma başlatıldı ve her bir 

izolatın spektrumları alınıp, veritabanındaki veriler ile karşılaştırılması sonrasında 

identifikasyon sonuçları elde edilmiştir.  
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Şekil 8. MALDI-TOF MS slaytı. 

 

3.4. NGS Çalışması 

 

3.4.1. Örneklerden DNA Ekstraksiyonu 

 

Laboratuvara getirilen örneklerden mikrobiyom çalışmalarında kullanılacak olan 

örneklerden DNA ektraksiyonları QiagenTM MagAttractR HMW DNA Kiti kullanılarak  

yapılmıştır. İlgili kitin prosedürüne göre Mikrobiyal lizis tüpleri içerisine 200 µl numune 

konulmuş ve üzerine 650 µl Buffer PM1 ve 25 µl DTT ilave edilmiştir. ≥18000 g’de 1 dakika 

santrifüj edildikten sonra üstte biriken süpernatant temiz toplama tüplerine aktarılmıştır. 

Süpernatant üzerine 150 µl IRS solüsyonu ilave edilerek vorteks yardımıyla karıştırılmış ve 

4°C’de 5 dakika inkübasyona bırakılmıştır. İnkübasyondan sonra ≥13000 g’de 1 dakika 

santrifüj edilmiştir. Oluşan süpernatanttan 300 µl alınarak 2 ml’lik toplama tüplerine aktarılmış 

ve üzerine 400 µl Buffer C4 ilave edilerek pipet yardımıyla karıştırılmıştır. Karışımdan 700 µl 

alınarak 2 ml toplama tüplerinin içine yerleştirilmiş olan MinElute spin kolonlara aktarılmıştır. 

Kolonlar ≥8000 g’de 30 saniye santrifüj edilmiştir. Aşağıda biriken sıvı DNA purifikasyonu 

için ayrılmıştır MinElute spin kolonlar yeni 2 ml’lik toplama tüplerine alınmıştır. 

MinElute spin kolonlar üzerine 500 µl AW1 Buffer ilave edilmiştir. ≥8000 g’de 30 saniye 

santrifüj işleminden sonra alt sıvı atılmıştır. MinElute spin kolonlar üzerine 500 µl AW2 Buffer 

ilave edilmiştir. 18000xg’de 2 dakika santrifüj yapıldıktan sonra spin kolonlar temiz toplama 
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tüplerine aktarılmıştır. MinElute spin kolonlar yeni toplama tüpüne aktarılmış ve 18000 g’de 2 

dakika boş santrifüj yapılmıştır. MinElute spin kolonlar 1,5 ml’lik DNase-free ependorf tüplere 

alınmış ve 30 µl elution buffer kolonların membranlarına eklenmiştir. Oda ısısında 1 dakika 

inkubasyona bırakılan kolonlar 8000 g’de 1 dakika santrifüj edilmiştir. Elde edilen DNA 

elüsyonları cryo tüplere aktarılarak diğer analizler yapılıncaya kadar derin dondurucuda 

saklanmıştır. 

 

3.4.2. DNA Qubit Ölçüm Protokolü 

 

Elde edilen DNA’ların yoğunluklarını ölçmek amacıyla QubitTM dsDNA HS Assay 

kitleri kullanılmıştır. Her iki kitin içerisinde iki standart bulunmaktadır. DNA örneklerinden 

qubit bufferler ile 1:200 oranında, standartlardan ise 10:200 oranında çalışma solüsyonları 

hazırlanmıştır. Bu çalışma solüsyonları oda ısısında karanlık ortamda 2 dakika inkübasyona 

bırakılmıştır. İnkübasyon sonrasında QubitTM 4 Florometre cihazı ile ölçümleri yapılarak kayıt 

altına alınmıştır (Tablo 4). 

 

Tablo 4.  Örnek DNA’larının yoğunlukları. 

Örnekleme 

Yapılan Yer 
Örnek Numarası 

DNA Yoğunlukları 

(ng/µl) 
Oluşturulan Örnek Havuzu 

AT 

AT 1 15,1 

AT1 AT 2 15,42 

AT 3 14,7 

AT 4 14,54 
AT2 

AT 5 14,54 

BS 

BS 1 14,26 
BS1 

BS 2 18,1 

BS 3 15,98 

BS2 BS 4 14,56 

BS 5 16,36 

AS 

AS 1 12,9 

AS1 AS 2 33,8 

AS 3 12,7 

AS 4 14,84 
AS2 

AS 5 20,4 
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3.4.3. Mikrobiyom Analizi 

 

Örneklerden elde edilen DNA’ların mikrobiyom çalışmalarında aşağıda belirtilen 

protokol kullanılmıştır. QubitTM 4 fluorometre (ThermoFisher Scientific®) ile ölçülen DNA 

yoğunlukları, 16S Barcoding Kit (SQK- 16S024) (Oxford Nanopore®) protokolünde 

belirtildiği şekilde ayarlanmış ve daha sonra barkodlama PCR işlemi aşağıda belirtilen şekilde 

gerçekleştirilmiş olup; PCR karışım oranları Tablo 5; PCR işlemi ısıl döngü tablosu Tablo 6‘de 

gösterilmiştir. 

 

 

Tablo 5.  PCR karışım oranları. 

 

PCR Malzemeleri Miktar 

LongAmp Taq 2X Master Mix 25 µl 

Barcod Primer 10 µl 

ddH20 5 µl 

Kalıp DNA 10 µl 

Toplam hacim 50 µl 

 

Tablo 6.  PCR işlemi ısıl döngü tablosu. 

Sıcaklık Süre Döngü 

95 °C 1 dk 1 

95 °C 20 sn 

25 55 °C 30 sn 

65 °C 2 dk 

65 °C 5 dk 1 

4 °C ∞ 1 
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PCR işleminden sonra AMPure XP (Beckman Coulter®) ile ürünler pürifiye edilmiştir. 

Pürifiye ürün yoğunlukları QubitTM 4 fluorometre (ThermoFisher Scientific®) ile ölçüldükten 

sonra tüm ürünler bir ependorfta toplanarak son barkodlanmış DNA havuzu oluşturulmuştur. 

Oluşturulan havuza adaptörlerin bağlanması için 1 µl RAP ilave edilerek 5 dakika inkubasyona 

bırakılmıştır. Adaptör bağlama PCR’ı işleminden sonra ürün AMPure ile pürifiye edilmiş ve 

ürünün cihaza yüklenmesi için protokolde belirtilen yükleme karışımı oluşturulmuştur. 

Yükleme yapılacak olan Flowcell’in (Flow Cell R9 Version Nanopore®) Minknow 

programında kontrolü yapıldıktan ve por sayıları belirlendikten sonra (1516 por ölçülen, ≥800 

por ve yukarısı istenilen) yükleme işlemine geçilmiştir. Yükleme işlemi için Flow Cell Priming 

Kit (Nanopore®) kullanılarak ve protokolde belirtilen şekilde MinION (Nanopore®) cihazoına 

yükleme işlemi tamamlanmıştır. Yükleme işlemi tamamlandıktan sonra yüklemenin yapıldığı 

Flow Cell MinION (Nanopore®) cihazına yerleştirilmiş ve MinKnow programında 24-36 

saatlik bir dizileme protokolü gerçekleştirilmiştir.  Dizileme bittikten sonra fast5 formatında 

elde edilen sonuçlar, biyoinformatik analizlerin yapılması aşamasına yönlendirilmiştir. 

 

3.4.4. Biyoinformatik Analiz 

 

Mikrobiyom analizi için gönderilen fast5 formatındaki veriler guppy v3.1.5 yazılımı 

kullanılarak fastq formatına çevrilmiştir (basecalling ve de multiplexing). Barkod ve adaptör 

sekansları Porechop v0.2.3 yazılımı kullanılarak temizlenmiş, ayrıca dizilerin her iki ucundan 

45 baz silinerek evrensel primer ve etiketler de silinmiştir. Dizilerin temizlenmesinin ardından 

1350-1550 bp uzunluğundaki okumalar filtrelenerek ve geriye kalan okumalar analizden 

çıkartılmıştır. Temizlenmiş okumalar mothur v.1.39.5 platformu kullanılarak özelleştirilmiş iş 

akışı ile analize tabi tutulmuştur. Sekanslar kimerik yapılardan arındırılarak hizalanmış, 

benzerlik matrisi ile aralarındaki mesafeler ölçülerek %99’dan daha fazla benzerlik gösteren 

okumalar kümelenerek OTU’lar oluşturulmuştur. Oluşturulan OTU’lar RDP 16S rRNA veri 

tabanına göre karşılaştırılarak taksonomik anotasyonları gerçekleştirilmiş ve aynı cins olarak 

tespit edilen OTU’lar ilişkilendirilerek istatistiksel sonuçlar elde edilmiştir. OTU’ların eşleştiği 

organizmalara, bunların kantitatif değerlerine ve örneklere ait metadata verilerine göre grafikler 

Minitab ve R programları kullanılarak çeşitli istatistiksel analizlerle oluşturulmuştur. Her örnek 

için FastQ dosya bilgileri ile BLAST sonucunda elde edilen eşleştirme bulguları csv formatında 

okuma büyüklüğü sırasıyla listelenmiştir. Elde edilen herbir örnekteki mikrobiyom bulguları 
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karşılaştırılarak gruplar arası farklılıklar belirlenmiştir. Yeterli miktarda okuma sayısına ve 

contiglere sahip olan mikrobiyom örneklerinin mikrobiyom sekansları haritalandırılmış ve 

anotasyonları yapılarak grafikler halinde sunulmuştur. Mikrobiyom analizler için alfa diversity 

PCA (principal component analysis), LEFSE (linear discriminant analysis effect size) ve LDA 

(linear discriminant analysis) yöntemleri kullanılmıştır. 
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4. BULGULAR 

 

 

4.1.Fenotipik Bulgular 

 

Aktif hava örneklemesi ile alınan ve saflaştırılan 35 adet bakteriyel etkenden, 32 adet 

etken (%91)’in MALDI-TOF MS sistemi ile identifikaysonu yapılmıştır.   

İdentifikasyonu yapılan örneklerin 23’ü (%71.9) Staphylococcus sp., 3’ü (%.9.4) 

Bacillus sp., 2’si (%6.3) Enterococcus sp., 1’i (%3,1) Acinetobacter sp.,  1’i (%3,1) 

Corynebacterium sp., 1’i (%3,1) Micrococcus sp. ve 1’i (%3,1)  Escherichia sp. olarak 

belirlenmiştir. 

Örneklerin tür bazında MALDI-TOF ile alınmış sonuçları Tablo 7’ de verilmiştir. 

 

Tablo 7.  MALDI-TOF identifikasyon sonuçları.  

İdentifiye edilen bakteri türleri AT1 AT2 AS1 AS2 BS1 BS2 Toplam 

Staphylococcus lentus (n:10) 1 3 2 1 - 3 10 

Staphylococcus arlettae (n:7) 3 4 - - - - 7 

Staphylococcus cohnii (n:3) 1 - - 1 - 1 3 

Mammaliicoccus sciuri (n:1) - 1 - - - - 1 

Staphylococcus xylosus (n:1) - 1 - - - - 1 

Staphylococcus gallinarum (n:1) - 1 - - - - 1 

Bacillus subtilis (n:2) - 1 - 1 - - 2 

Enterococcus faecalis (n:2) 1 1 - - - - 2 

Corynebacterium aurimucosum (n:1) - - 1 - - - 1 

Acinetobacter lwoffii (n:1) - - - 1 - - 1 

Bacillus cereus (n:1) - - - - 1 - 1 

Escherichia coli (n:1) 1 - - - - - 1 

Micrococcus caseolyticus (n:1) - - - - - 1 1 

 

Tabloda görüldüğü üzere Staphylococcus sp. identifiye edilen etkenlerin %71.9‘unu 

oluşturur baskın olan cins konumundadır. İdentifikasyonu yapılan  Staphlycoccus sp.. türlerinin 

tamamı koagülaz negatif Staphylococcus sp. (KNS)’dir.  
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4.2.Genotipik Bulgular 

 

4.2.1. Benzerlik Analizi Sonuçları 

 

Örneklerin birbirlerine olan yakınlıkları, sahip oldukları çeşitlilik ve miktara göre analiz 

edilerek, Şekil 9'da verilen dendrogram oluşturulmuştur. Yakınlık değerlendirmesinde 

"Pearson" benzerlik metodu ve Tek Bağlantı (Single-linkage) hiyerarşik kümeleme yöntemi 

kullanılmıştır. Örneklerden biri “mean” olarak belirtilmiştir. “Mean” değeri, tüm OTU'ların 

ortalamasının alınmasıyla oluşturulmuş, yüzdesel olarak ifade edilmiş ve  ortalama çeşitliliği 

temsil etmek için eklenmiştir. Grafikteki örnekler, yatay ve dikey eksende, diğer örneklerle olan 

benzerlik oranına göre renklendirilmiştir. Benzerlik oranı arttıkça renk koyulaşır, bu da 1'e 

yaklaştıkça gösterilmektedir. Tam tersi durumda, örnekler birbirinden uzaklaşır. Analiz 

sonuçları, Pearson benzerliğine dayalı olarak cinsler arasındaki benzerlik ilişkisi ve tek 

bağlantılı hiyerarşik kümeleme yöntemi sonuçlarını göstermektedir.  

 

Şekil 9.  Benzerlik analizi sonuçları. 

Araştırmamızda örneklerimiz arasında benzerlik oranının yakın değerlere sahip olduğu 

dendogramdan anlaşılmaktadır. 
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4.2.2. Mikrobiyom Analizlerinin Cins Bazında Değerlendirilmesi 

 

Örneklerin cins seviyesindeki farklılaşmayı göstermek amacıyla yapılan grafikler, Cins 

(Genus) bazında gerçekleştirilen analizleri içermektedir. Analiz sonuçları, örneklerin sahip 

olduğu çeşitliliği yüzdesel olarak göstererek belirgin organizmaların değişimini 

vurgulamaktadır. Aşağıda yer alan "bar chart," her bir örnek içinde yüzdesel olarak en çok 

görülen cinsleri göstermektedir (Şekil 10). 

 

Şekil 10.  Örneklerdeki mikroorganizmaların cins bazında dağılımları. 

 

AS1 örnek havuzunda, baskın cins %35.8'lik bir oranla Escherichia sp. olarak 

belirlenirken, AS2 örnek havuzunda ise %25.0'lik bir oranla Staphylococcus sp. ön plandadır. 

Benzer şekilde, AT1 örnek havuzunda Escherichia sp. %33.3'lik bir oranla baskınken, AT2 

örnek havuzunda Staphylococcus sp. %57.2'lik bir oranla dominant cins olarak 

gözlemlenmiştir. BS1 ve BS2 örnek havuzlarında ise baskın cins, her iki örnek hazvuzunda da 
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yüksek oranlarla Proteus sp. olarak belirlenmiştir. Proteus sp.; BS1 örnek havuzunda %85.3 ve 

BS2 örnek havuzunda %72.3 oranında baskın olan genustur. Bu bulgular, farklı gruplardaki 

mikrobiyomlarda baskın cinsler arasında çeşitlilik gösterdiğini göstermektedir. 

 

4.2.3. Krona Analizi Sonuçları 

 

Krona analizinde metagenom, bir daire oluşturan iç içe geçmiş ve eşmerkezli halkalar 

olarak temsil edilir. Halkaların her biri tek bir taksonomik seviyeye karşılık gelir, halka 

merkezden ne kadar uzaktaysa taksonomik seviye o kadar düşük olur. Herbir seviyedeki 

taksonlar, örnekte bulunan o taksonomik seviyeye ait bolluk ile orantılı olarak halkanın bir 

parçası olarak gösterilir. Böylece, bu görselleştirme topluluk yapısının çok seviyeli bir 

görünümünü verir. Krona, hiyerarşik etkileşime sahiptir: bir daire dilimine veya segmente 

tıklandığında, bu parçanın gömülü taksonomik hiyerarşisini gösteren başka bir pasta grafiği 

görüntülenir. Böylece bir metagenomdaki her taksonu ayrıntılı olarak incelemek ve üye 

taksonlarının seviyelerini görmek mümkün hale gelmektedir. 

Araştırmamızda incelenen bazı örneklere ait krona taksonlarının dağılımı aşağıda 

detayları ile  gösterilmektedir. Bacilli sınıfı, AT1 grubunda  % 61, AT2 grubunda ise %99 ile 

baskın sınıf durumundadır. AS1 sınıfında Pseudomonadota sınıfı %54 ile AS2 sınıfında ise 

Bacilli sınıfı %78 ile baskın sınıftır. Pseudomonadota sınıfı BS1 grubunda %87 ile BS2 

grubunda ise %76 ile dominant sınıf konumundadır.  

AT1 grubumuzda Bacilli sınıfı toplam bakteri florasının %61'ini oluştururken, 

Pseudomonadota sınıfı ise %39'unu temsil etmektedir. Bu dağılım, özellikle Bacilli sınıfına ait 

bakterilerin bu mikrobiyomda baskın olduğunu göstermektedir. Bacilli ‘ nin yüksek oranda 

bulunması, muhtemelen çevresel koşullar veya diğer faktörlerle uyumlu olan bu bakteri 

grubunun grup içindeki önemini vurgular. Krona analizine tür düzeyinde bakıldığında 

Escherichia coli, Pseudomonadota sınıfının % 82‘sini, tüm bakterilerin ise % 32‘sini temsil 

etmektedir (Şekil 11). 
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Şekil 11. AT1 grubunun krona analizi. 

 

AT2 grubunda izeole edilen bakterilerin %99’unu Bacilli filumu oluşturmaktadır. 

Staphylococcaceae familyası tüm bakterilerin %74‘ünü oluşturan baskın familyadır. Tür 

düzeyinde yapılan incelemede Staphylococcus arlettae tüm bakterilerin %74‘ünü 

oluşturmaktadır (Şekil 12). Bu bulgularımız MALDI-TOF analiz sonuçlarımızla benzerlik 

göstermektedir. MALDI-TOF ile tanımlanan tüm etkenlerin %21.9'unu Staphylococcus 

arlettae (n:7) oluştururken, AT2 örnek grubundan izole edilen etkenlerin %33.3'ünü temsil eden 

Staphylococcus arlettae (n:4) bulunmaktadır. 
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Şekil 12. AT2 grubunun krona analizi. 

 

AT1 ve AT2 mikrobiyom grupları arasında önemli benzerlikler ve farklılıklar 

gözlemlenmektedir. Her iki grup da Bacilli sınıfının belirgin bir şekilde baskın olduğu ortak bir 

özelliğe sahiptir. AT2 örnek havuzunda Bacilli sınıfının tüm bakterilerin %99'unu oluşturması, 

bu mikrobiyomun bu sınıfa yoğun bir şekilde sahip olduğunu gösterir. Aynı şekilde, AT1 

grubunda Bacilli sınıfının toplam bakteri florasının %61'ini oluşturması, bu sınıfın bu 

mikrobiyomda önemli bir bileşen olduğunu ortaya koymaktadır. 

Öte yandan, AT1 ve AT2 mikrobiyomları arasında belirgin farklılıklar da 

bulunmaktadır. AT1'de Pseudomonadota sınıfının toplam bakterilerin %39'unu oluşturmakta, 

AT2'de ise Pseudomonadota sınıfının toplam bakteriler içinde %1 gibi belirgin bir şekilde daha 

düşük oranda bulunması dikkat çekicidir. Tür düzeyinde yapılan Krona analizine göre, AT1 

mikrobiyomunda Escherichia coli'nin Pseudomonadota sınıfının %82'sini ve toplam 
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bakterilerin %32‘sini temsil etmesi gözlemlenirken bu türün bu grup içinde önemli bir konumda 

olduğunu gösterir. AT2 mikrobiyomunda Escherichia coli’ nin Pseudomonadota sınıfının 

%88‘ini temsil etmesine rağmen, AT2 mikrobiyomunda Pseudomonadota sınıfının toplam 

oranının çok daha az olması sebebi ile Escherichia coli toplam bakterilerin yalnızca %1‘ini 

temsil etmektedir.   Bu benzerlikler ve farklılıklar, mikrobiyomların çeşitli faktörlere bağlı 

olarak nasıl şekillendiğini anlamak açısından önemli bir perspektif sunmaktadır. 

Çalışmamızda, Pseudomonadota BS1 örnek havuzundaki bakterilerin %87‘sini 

oluşturan baskın olan sınıftır.  Morganellaceae familyası Pseudomonadota sınıfının %99‘unu 

ve toplam mikrobiyomun da %86‘sını temsil etmektedir. Morganellaceae familyası içinde yer 

alan  Proteus mirabilis, Pseudomonadota sınıfının % 97‘sini ve  toplam bakteri grubunun da 

%84‘ünü oluşturan baskın bakteridir. Bu durum Proteus mirabilis'in fırsatçı bir patojen olması 

ve ortamdaki diğer bakterilere göre çoğalma avantajına sahip olması ile açıklanabilir. Bacilli 

sınıfı BS1 örnek havuzunun %12‘sini temsil etmektedir. Staphylococcaceae familyası Bacilli 

sınıfının %88‘ini toplam bakterilerin ise %12‘sini temsil etmektedir (Şekil 13).  

 

Şekil 13.  BS1 grubunun krona analizi. 
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 BS2 örnek havuzunda, Pseudomonadota taksonu toplam bakterilerin %76‘sını, Bacilli 

taksonu ise %24‘ünü oluşturmaktadır. BS1 örnek havuzunda olduğu gibi BS2 örnek havuzunda 

da Proteus mirabilis baskın olan bakteridir ve Pseudomonadota taksonunun %93‘ünü, tüm 

bakterilerin ise %71‘ini oluşturmaktadır (Şekil 14). 

 

Şekil 14.  BS2 grubunun krona analizi. 

 

BS1 ve BS2 mikrobiyom grupları arasında belirgin benzerlikler bulunmaktadır; 

özellikle Proteus mirabilis'in baskın bir tür olarak gözlemlenmesi bu benzerliklerden biridir. 

Her iki mikrobiyomda da Proteus mirabilis, Pseudomonadota sınıfının ve toplam bakterilerin 

büyük bir yüzdesini oluşturmaktadır. BS1 mikrobiyomunda Proteus mirabilis %84'lük bir 

oranda toplam bakteri grubunu oluştururken, BS2 mikrobiyomunda bu oran daha düşüktür ve 
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%71'dir. Bu farklılık, her iki mikrobiyomun da benzer bakteri türlerini içermesine rağmen, bu 

türlerin miktarlarındaki değişkenlikleri vurgular.  

AS1 örnek havuzunda, Pseudomonadota sınıfı toplam bakterilerin %54‘ünü, Bacilli 

sınıfı ise %46‘lık kısmını oluşturmaktadır. Pseudomonadota sınıfı içerisinde yer alan 

Enterobacteriaceaea familyası Pseudomonadota sınıfının %77‘sini, tüm bakterilerin ise 

%41‘lik kısmını oluşturmakta ve toplam bakteriler içerisindeki en çok bulunan familya‘dır. Bir 

diğer büyük familya olan Staphylococcaceae ise Bacilli sınıfının %78‘ini, toplam bakterilerin 

de %36‘lık kısmını oluşturmaktadır (Şekil 15). 

 

Şekil 15.  AS1 grubunun krona analizi. 
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AS2 örnek havuzunda, Bacilli sınıfı toplam bakterilerin %76‘sını oluşturmaktadır ve 

baskın olan sınıf konumundadır. Staphylococcaceae familyası Bacilli sınıfının %64‘ünü ve 

toplam bakterilerin %50‘sini oluşturmaktadır. Bacilli sınıfındaki diğer familyalar Bacillaceaea 

ve Paenibacillaceae familyaları sırasıyla Bacilli sınıfının sırasıyla %16 ve %11‘lik kısmını 

oluşturmaktadır. Bir diğer büyük sınıf olan Pseudomonadota sınıfı toplam bakterilerin %22‘sini 

oluşturmaktadır. Enterobacteriaceae familyası Pseudomonadota sınıfının %51‘ini ve tüm 

bakterilerin %11‘ini oluşturmaktadır (Şekil 16). 

 

Şekil 16. AS2 grubunun krona analizi. 

 

 



47 

 

AS1 ve AS2 mikrobiyom grupları arasındaki belirgin farklardan biri, baskın bakteri 

sınıflarının dağılımında ortaya çıkmaktadır. AS1 mikrobiyomunda Pseudomonadota sınıfı 

toplam bakterilerin %54'ünü oluştururken, Bacilli sınıfı %46'lık bir kısmı temsil etmektedir. Bu 

durum AS1 mikrobiyomunun Pseudomonadota ağırlıklı olduğunu göstermektedir. AS2 

örneğinde ise Bacilli sınıfı, toplam bakterilerin %76'sını oluşturarak mikrobiyomun baskın 

sınıfını temsil etmektedir. Bu sınıfta yer alan Staphylococcaceae familyası, Bacilli sınıfının 

%64'ünü ve toplam bakterilerin %50'sini oluşturarak belirgin bbir oranda baskın familyadır. 

Bacilli sınıfındaki diğer familyalar olan Bacillaceaea ve Paenibacillaceae, sırasıyla Bacilli 

sınıfının %16'sını ve %11'ini oluşturarak mikrobiyom kompozisyonuna katkıda bulunmaktadır. 

Genus bazında incelendiğinde, AS2 örnek havuzunda Staphylococcus sp. toplam bakterilerin 

%25‘ini temsil eden baskın bir tür olarak gözlemlenirken, AS1 örnek havuzunda ise 

Escherichia sp. %36 ile  baskın genus durumundadır. Bu karşılaştırma, aynı üreticinin aynı 

bölgelerde yer alan farklı kümeslerindeki mikrobiyom grupları arasında önemli kompozisyon 

farklılıklarını ortaya koymaktadır. 

 

4.2.4. Alpha Çeşitlilik Analizleri 

 

Alfa çeşitliliği, belirli bir örnek veya ekosistem içerisinde bulunan türlerin çeşitliliğini 

ifade eder. Alfa çeşitliliğin hesaplanmasında farklı indeksler kullanılmaktadır. Shannon’s 

indeks ile alfa çeşitliliği tür zenginliği ve çeşitliliği açısından ölçülür. Bir numunedeki çeşitli 

türlerin sayısına tür zenginliği, mikroorganizmaların bir numunedeki dağılımına tür çeşitliliği 

denir. Grupların kendi aralarında ve birbirleri arasındaki benzerliklerini ve alfa çeşitliliğini 

gösteren Shannon indeks grafiği Şekil 17’ de görülmektedir. Shannon indeks çeşitliliğine göre 

AS2‘nin en yüksek mikrobiyal çeşitliliğe sahip olduğu tespit edilmiştir. 
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Şekil 17. Araştırma örneklerinin Shannon index grafiği. 

 

4.2.5. PCA Analizleri 

 

PCA analizi, çok boyutlu verilerde değişkenler arasındaki ilişkiyi tespit etmek için 

maksimum varyansı bularak boyut indirgeme yöntemine dayanır. Bu analizde amaç verileri 2 

veya 3 boyutlu düzlemlere indirgemek ve bu sayede veriler arasında bulunan patternleri 

gözlemlemektir. PCA analizinin temel özelliği minimum değişken ile mümkün olduğunca fazla 

varyansın ortaya çıkarılmasıdır. Bu analizde oluşacak patterni gözlemlemek amacıyla veriler 

ve verilerin ait oldukları gruplar 3 boyutlu olarak analiz edilmiştir.  

Araştırmamızda incelenen örneklerin bütün seviyelerde ve sadece cins seviyesinde temel 

komponent analizleri gerçekleştirilmiş, iki boyutlu (Şekil 18) ve üç boyutlu (Şekil 19) 

değerlendirmeleri gösterilmiştir. PCA analizleri sonucunda, Grup1’in kendi içinde  Grup 2 ve 

Grup 3‘de yer alan  gruplara göre daha  farklı bir şekilde kümelenmiş olduğu görülmektedir. 
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Şekil 18.  Örneklerin iki boyutlu PCA analizi grubunun krona analizi. 

G1 : (AT1 ve AT2); G2 : (AS1 ve AS2); G3 : (BS1 ve BS2) 

 

 

 

Şekil 19.  Örneklerin üç boyutlu PCA analizi grubunun krona analizi. 

G1 : (AT1 ve AT2); G2 : (AS1 ve AS2); G3 : (BS1 ve BS2) 
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PCA analizinizde elde ettiğiniz sonuçlar, mikrobiyom gruplarının kendi içlerindeki 

benzerlik ve farklılıkları ortaya koymaktadır. GR1 ve GR2'nin kendi içlerinde uzak bir 

konumda olması, bu iki mikrobiyom grubunun birbirleri içinde belirgin şekilde ayrıldığını 

gösterir. Bu durum, GR1 ve GR2 arasındaki mikrobiyom kompozisyonunun önemli ölçüde 

farklılaştığını ve bu gruplar arasında belirgin bir bakteriyel çeşitlilik olduğunu düşündürebilir. 

Diğer yandan, GR3'ün kendi içinde birbirine yakın konumda olması, bu mikrobiyom grubunun 

daha homojen bir bakteriyel kompozisyona sahip olduğunu gösterir. GR3 içindeki mikrobiyom 

örneklerinin birbirine benzer olduğu ve genel yapılarının tutarlılık gösterdiği söylenebilir. 

Bu gözlemler, mikrobiyom grupları arasındaki çeşitliliği ve içsel tutarlılığı anlamak 

açısından değerlidir. GR1 ve GR2'nin kendi içlerindeki uzaklık, belirli faktörlere yanıt olarak 

farklı bakteriyel topluluklara sahip olabileceklerini düşündürebilir. GR3'ün ise kendi içindeki 

benzerlik, bu grup içinde daha tutarlı bir mikrobiyom kompozisyonu olduğunu gösterir. 

 

4.2.6. Mikrobiyom Analizleri Sonucunda Bakterilerin Taksonomik Dağılımları 

 

Araştırmamızda 3 farklı firmaya ait çiftliklerden toplanan 15 biyoaerosol örneklerinden 

oluşturulmuş gruplara yapılan mikrobiyom analizleri sonucunda taksonomik olarak 196 satır 

bakteri cinsi identifiye edilmiştir. İdentifiye edilen bakteriler ve yüzde dağılımları Tablo 8‘de  

ve Şekil 20’de gösterilmektedir. 

Tablo 8.  Mikrobiyom analizleri sonucunda belirlenen bakteriler ve yüzde dağılımları 

Takson AS1 %  AS2 %  AT1 %  AT2 %  BS1 %  BS2 %  

Pseudomonadota 8,95 3,73 6,46 0,23 14,44 12,73 

Gammaproteobacteria 8,95 3,73 6,46 0,23 14,33 12,29 

Bacillota 7,72 12,94 10,16 16,44 2,22 3,92 

Bacilli 7,72 12,94 10,16 16,44 2,22 3,92 

Bacillales 7,64 12,75 9,63 16,32 2,21 3,87 

Enterobacterales 6,89 2,17 6,44 0,23 14,29 12,29 

Morganellaceae 0,00 0,28 0,03 0,00 14,26 12,21 

Proteus 0,00 0,28 0,03 0,00 14,22 12,13 

Proteus mirabilis 0,00 0,28 0,03 0,00 13,94 11,86 

Enterobacteriaceae 6,89 1,89 6,39 0,23 0,03 0,06 

Escherichia 5,96 1,62 5,55 0,20 0,00 0,02 

Staphylococcaceae 5,94 8,25 4,99 12,38 1,96 3,28 

Staphylococcus 4,39 4,17 1,76 9,55 0,89 1,90 

Escherichia coli 5,84 1,54 5,29 0,20 0,00 0,02 

Moraxellaceae 2,06 1,56 0,00 0,00 0,00 0,00 
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Bacillaceae 1,70 2,68 4,44 3,93 0,17 0,41 

Mammaliicoccus 1,52 3,14 2,87 2,81 0,44 1,01 

Mammaliicoccus lentus 1,05 2,37 2,27 2,01 0,32 0,73 

Moraxellales 2,06 1,56 0,00 0,00 0,00 0,00 

Acinetobacter 2,06 1,47 0,00 0,00 0,00 0,00 

Lysinibacillus 1,43 0,05 4,26 0,78 0,13 0,22 

Staphylococcus cohnii 0,80 1,08 0,24 1,02 0,32 0,60 

Acinetobacter lwoffii 0,76 0,72 0,00 0,00 0,00 0,00 

Shigella 0,67 0,20 0,63 0,03 0,00 0,00 

Staphylococcus saprophyticus 0,61 0,18 0,06 1,37 0,08 0,15 

Staphylococcus arlettae 0,56 0,66 0,90 3,84 0,11 0,19 

Staphylococcus sp. 11-B-312 0,48 0,93 0,20 0,63 0,17 0,41 

Shigella sonnei 0,48 0,06 0,26 0,00 0,00 0,00 

Lysinibacillus fusiformis 0,48 0,00 0,35 0,03 0,00 0,16 

Acinetobacter sp. WY4 0,44 0,22 0,00 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus simulans 0,43 0,03 0,00 0,02 0,00 0,02 

Acinetobacter sp. NEB149 0,43 0,33 0,00 0,00 0,00 0,00 

Mammaliicoccus sciuri 0,36 0,45 0,33 0,48 0,08 0,19 

Lysinibacillus sp. CD3-6 0,36 0,00 1,40 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus xylosus 0,32 0,06 0,00 0,22 0,03 0,06 

Lysinibacillus sphaericus 0,31 0,00 0,59 0,06 0,02 0,05 

Staphylococcus pseudoxylosus 0,30 0,04 0,00 0,38 0,04 0,07 

Staphylococcus aureus 0,30 0,50 0,18 0,56 0,09 0,20 

Bacillus 0,23 2,55 0,12 2,91 0,05 0,19 

Acinetobacter pittii 0,20 0,14 0,00 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus haemolyticus 0,16 0,05 0,02 0,11 0,02 0,04 

Lysinibacillus varians 0,16 0,00 0,32 0,00 0,00 0,00 

Klebsiella 0,15 0,06 0,13 0,00 0,03 0,04 

Bacillus velezensis 0,12 0,89 0,10 1,16 0,00 0,03 

Klebsiella variicola 0,12 0,06 0,10 0,00 0,00 0,04 

Shigella dysenteriae 0,11 0,08 0,20 0,03 0,00 0,00 

Acinetobacter schindleri 0,08 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Escherichia fergusonii 0,08 0,05 0,20 0,00 0,00 0,00 

Acinetobacter pseudolwoffii 0,08 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Lactobacillales 0,08 0,18 0,52 0,12 0,02 0,05 

Staphylococcus warneri 0,07 0,11 0,05 0,17 0,00 0,04 

Staphylococcus gallinarum 0,07 0,03 0,00 0,11 0,00 0,00 

Lysinibacillus sp. GJ-1 0,07 0,00 0,16 0,02 0,00 0,00 

Mammaliicoccus vitulinus 0,07 0,20 0,16 0,18 0,03 0,05 

Salmonella 0,06 0,02 0,07 0,00 0,00 0,00 

Salmonella enterica 0,06 0,02 0,04 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus epidermidis 0,06 0,07 0,05 0,09 0,00 0,03 

Shigella flexneri 0,05 0,02 0,08 0,00 0,00 0,00 

Priestia 0,05 0,00 0,06 0,22 0,00 0,00 

Priestia filamentosa 0,05 0,00 0,06 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus equorum 0,05 0,07 0,03 0,19 0,02 0,03 
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Mammaliicoccus stepanovicii 0,04 0,12 0,11 0,13 0,02 0,04 

Aerococcaceae 0,04 0,13 0,47 0,08 0,02 0,03 

Aerococcus 0,04 0,13 0,42 0,08 0,02 0,03 

Staphylococcus succinus 0,04 0,04 0,00 0,17 0,00 0,00 

Aerococcus viridans 0,04 0,07 0,24 0,05 0,02 0,03 

Staphylococcus nepalensis 0,04 0,08 0,02 0,11 0,02 0,04 

Enterococcaceae 0,04 0,05 0,06 0,04 0,00 0,02 

Enterococcus 0,04 0,05 0,06 0,04 0,00 0,02 

Enterococcus faecium 0,04 0,05 0,06 0,04 0,00 0,00 

Klebsiella pneumoniae 0,04 0,00 0,03 0,00 0,03 0,00 

Staphylococcus lugdunensis 0,04 0,06 0,03 0,11 0,00 0,02 

Lysinibacillus agricola 0,04 0,00 0,28 0,07 0,00 0,00 

Enterobacter hormaechei 0,03 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Enterobacter 0,03 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Bacillus cereus 0,03 0,24 0,00 0,08 0,00 0,00 

Macrococcus 0,03 0,95 0,33 0,03 0,63 0,37 

Macrococcus caseolyticus 0,03 0,71 0,30 0,03 0,49 0,26 

Shigella boydii 0,03 0,04 0,09 0,00 0,00 0,00 

Bacillus amyloliquefaciens 0,03 0,35 0,03 0,50 0,00 0,00 

Acinetobacter haemolyticus 0,03 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 

Escherichia albertii 0,02 0,03 0,05 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus caprae 0,02 0,02 0,00 0,04 0,00 0,00 

Bacillus anthracis 0,02 0,09 0,00 0,04 0,00 0,00 

Lysinibacillus sp. YS11 0,02 0,05 0,95 0,48 0,10 0,00 

Escherichia sp. E4742 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Acinetobacter baumannii 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillus thuringiensis 0,02 0,20 0,00 0,07 0,00 0,00 

Staphylococcus hominis 0,02 0,03 0,00 0,04 0,00 0,00 

Acinetobacter calcoaceticus 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus pseudintermedius 0,02 0,03 0,00 0,06 0,00 0,00 

Paenibacillus 0,00 1,82 0,16 0,00 0,07 0,19 

Paenibacillaceae 0,00 1,82 0,16 0,00 0,07 0,19 

Paenibacillus barcinonensis 0,00 0,79 0,00 0,00 0,07 0,12 

Bacillus subtilis 0,00 0,31 0,00 0,30 0,00 0,02 

Bacillus pumilus 0,00 0,08 0,00 0,29 0,00 0,02 

Bacillus safensis 0,00 0,07 0,00 0,16 0,05 0,12 

Alphaproteobacteria 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,31 

Caulobacteraceae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,31 

Brevundimonas 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,31 

Caulobacterales 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,31 

Priestia megaterium 0,00 0,00 0,00 0,20 0,00 0,00 

Proteus vulgaris 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 0,15 

Lysinibacillus capsici 0,00 0,00 0,19 0,11 0,00 0,00 

Brevundimonas vancanneytii 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,15 

Paenibacillus xylanexedens 0,00 0,30 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillus altitudinis 0,00 0,04 0,00 0,12 0,00 0,00 
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Staphylococcus kloosii 0,00 0,03 0,00 0,11 0,00 0,00 

Macrococcus canis 0,00 0,09 0,04 0,00 0,07 0,05 

Bacillus atrophaeus 0,00 0,04 0,00 0,10 0,00 0,00 

Proteus terrae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,11 0,09 

Aerococcus urinaeequi 0,00 0,06 0,18 0,03 0,00 0,00 

Paenibacillus sp. 37 0,00 0,17 0,00 0,00 0,00 0,02 

Staphylococcus lloydii 0,00 0,02 0,00 0,08 0,00 0,00 

Comamonadaceae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 

Comamonas koreensis 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 

Comamonas 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 

Burkholderiales 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 

Betaproteobacteria 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,14 

Bacillus paralicheniformis 0,00 0,13 0,00 0,02 0,00 0,00 

Paenibacillus xylanilyticus 0,00 0,10 0,00 0,00 0,00 0,05 

Brevundimonas pondensis 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,10 

Paenibacillus sp. JZ16 0,00 0,12 0,02 0,00 0,00 0,00 

Paenibacillus lautus 0,00 0,05 0,14 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus sp. AntiMn-1 0,00 0,00 0,00 0,06 0,00 0,00 

Bacillus licheniformis 0,00 0,06 0,00 0,03 0,00 0,00 

Paenibacillus sp. DR312 0,00 0,11 0,00 0,00 0,00 0,00 

Staphylococcus carnosus 0,00 0,03 0,00 0,03 0,00 0,00 

Paenibacillus sp. DCT19 0,00 0,09 0,00 0,00 0,00 0,00 

Macrococcus bohemicus 0,00 0,03 0,00 0,00 0,03 0,02 

Staphylococcus pasteuri 0,00 0,02 0,00 0,03 0,00 0,00 

Moraxella osloensis 0,00 0,09 0,00 0,00 0,00 0,00 

Moraxella 0,00 0,09 0,00 0,00 0,00 0,00 

Morganella morganii 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,04 

Morganella 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,04 

Macrococcus sp. IME1552 0,00 0,03 0,00 0,00 0,03 0,02 

Proteus penneri 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 0,03 

Paenibacillus sp. JNUCC-31 0,00 0,07 0,00 0,00 0,00 0,00 

Macrococcus armenti 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,02 

Bacillus sp. 3a 0,00 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 

Priestia flexa 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 

Stenotrophomonas maltophilia 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 

Xanthomonadales 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 

Xanthomonadaceae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 

Stenotrophomonas 0,00 0,00 0,00 0,00 0,04 0,00 

Brevundimonas sp. MF30-B 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,03 

Macrococcus sp. 19Msa1099 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillus halotolerans 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 

Rossellomorea 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 

Rossellomorea marisflavi 0,00 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 

- 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillaceae bacterium C05 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 

Pantoea stewartii 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,02 
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Pantoea 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,02 

Erwiniaceae 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,02 

Mycobacteriales 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Actinomycetota 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Actinomycetes 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Corynebacteriaceae 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Corynebacterium 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Corynebacterium stationis 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Paenibacillus sp. E222 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 0,00 

Providencia 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Providencia rettgeri 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Arsenophonus 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Arsenophonus nasoniae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Suicoccus 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Suicoccus acidiformans 0,00 0,00 0,05 0,00 0,00 0,00 

Bacillus haynesii 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillus mycoides 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Enterococcus faecalis 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Bacteroidota 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Sphingobacteriia 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Sphingobacteriales 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Sphingobacteriaceae 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Sphingobacterium 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Sphingobacterium lactis 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Planococcaceae 0,00 0,00 0,04 0,00 0,00 0,00 

Peribacillus 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Peribacillus simplex 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Brevundimonas naejangsanensis 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,02 

Metabacillus 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Metabacillus sp. KUDC1714 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Bacillus paranthracis 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00 

Salmonella bongori 0,00 0,00 0,03 0,00 0,00 0,00 

Lysinibacillus 

parviboronicapiens 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Sporosarcina sp. Te-1 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Sporosarcina 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Solibacillus sp. R5-41 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Solibacillus 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Pseudomonadales 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Pseudomonadaceae 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Halopseudomonas 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Halopseudomonas litoralis 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Nosocomiicoccus 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 

Nosocomiicoccus ampullae 0,00 0,00 0,02 0,00 0,00 0,00 
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Şekil 20.  İdentifiye edilen bakteriyel etkenlerin gruplara göre yüzde dağılımları. 

 

 

0,00 20,00 40,00 60,00 80,00 100,00 120,00

AS1 % Değer

AS2 % Değer

AT1 % Değer

AT2 % Değer

BS1 % Değer

BS2 % Değer

Pseudomonadota Gammaproteobacteria Bacillota
Bacilli Bacillales Enterobacterales
Morganellaceae Proteus Proteus mirabilis
Enterobacteriaceae Escherichia Staphylococcaceae
Staphylococcus Escherichia coli Moraxellaceae
Bacillaceae Mammaliicoccus Mammaliicoccus lentus
Moraxellales Acinetobacter Lysinibacillus
Staphylococcus cohnii Acinetobacter lwoffii Shigella
Staphylococcus saprophyticus Staphylococcus arlettae Staphylococcus sp. 11-B-312
Shigella sonnei Lysinibacillus fusiformis Acinetobacter sp. WY4
Staphylococcus simulans Acinetobacter sp. NEB149 Mammaliicoccus sciuri
Lysinibacillus sp. CD3-6 Staphylococcus xylosus Lysinibacillus sphaericus
Staphylococcus pseudoxylosus Staphylococcus aureus Bacillus
Acinetobacter pittii Staphylococcus haemolyticus Lysinibacillus varians
Klebsiella Bacillus velezensis Klebsiella variicola
Shigella dysenteriae Acinetobacter schindleri Escherichia fergusonii
Acinetobacter pseudolwoffii Lactobacillales Staphylococcus warneri
Staphylococcus gallinarum Lysinibacillus sp. GJ-1 Mammaliicoccus vitulinus
Salmonella Salmonella enterica Staphylococcus epidermidis
Shigella flexneri Priestia Priestia filamentosa
Staphylococcus equorum Mammaliicoccus stepanovicii Aerococcaceae
Aerococcus Staphylococcus succinus Aerococcus viridans
Staphylococcus nepalensis Enterococcaceae Enterococcus
Enterococcus faecium Klebsiella pneumoniae Staphylococcus lugdunensis
Lysinibacillus agricola Enterobacter hormaechei Enterobacter
Bacillus cereus Macrococcus Macrococcus caseolyticus
Shigella boydii Bacillus amyloliquefaciens Acinetobacter haemolyticus
Escherichia albertii Staphylococcus caprae Bacillus anthracis
Lysinibacillus sp. YS11 Escherichia sp. E4742 Acinetobacter baumannii
Bacillus thuringiensis Staphylococcus hominis Acinetobacter calcoaceticus
Staphylococcus pseudintermedius Paenibacillus Paenibacillaceae
Paenibacillus barcinonensis Bacillus subtilis Bacillus pumilus
Bacillus safensis Alphaproteobacteria Caulobacteraceae
Brevundimonas Caulobacterales Priestia megaterium
Proteus vulgaris Lysinibacillus capsici Brevundimonas vancanneytii
Paenibacillus xylanexedens Bacillus altitudinis Staphylococcus kloosii
Macrococcus canis Bacillus atrophaeus Proteus terrae
Aerococcus urinaeequi Paenibacillus sp. 37 Staphylococcus lloydii
Comamonadaceae Comamonas koreensis Comamonas
Burkholderiales Betaproteobacteria Bacillus paralicheniformis
Paenibacillus xylanilyticus Brevundimonas pondensis Paenibacillus sp. JZ16
Paenibacillus lautus Staphylococcus sp. AntiMn-1 Bacillus licheniformis
Paenibacillus sp. DR312 Staphylococcus carnosus Paenibacillus sp. DCT19
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4.2.7. İdentifiye Edilen Bakteriyel Etkenlerin Kümes Gruplarındaki Dağılımları 

 

 AS1 örnek grubu 

AS1 örnek grubumuzda Pseudomonadota filumu %8.9 ile baskın olan gruptur. Bacillota 

filumu ise  etkenlerin %7.7‘sini temsil etmektedir. Pseudomonadota filumu içinde yer alan  

Enterobacterales takımı identifiye edilen etkenlerin %6.9‘unu temsil etmektedir. 

Enterobacterales takımı; Enterobacteriaceae familyası ile %6.9 ve Escherichia genusu ile % 

6.0 gibi başlıca gruplarla temsil edilmektedir. 

Bacillota filumu içerisindeki Staphylococcaceae familyası %5.9 oranında, ve 

Staphylococcus cinsi %4.4 oranda olmak üzere örnek havuzunda belirgin oranlarda 

bulunmaktadır (Şekil 21). 

 

 

Şekil 21. AS1 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 
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 AS2 örnek grubu 

AS2 Örnek grubunda Bacillota filumu izole edilen etkenlerin %12.9‘unu temsil 

etmektedir. Bacillota filumu içinde yer alan, Staphylococcaceae familyası %8.3 ile, 

Bacillaceae familyası % 2.6 ile temsil edilmektedir.  

Pseudomonadota filumu, bu örnek grubundan izole edilen etkenlerin %3.7‘sini temsil 

etmektedir (Şekil 22). 

 

 

Şekil 22. AS2 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 

 

 AT1 örnek grubu 

AT1 örnek grubunda Bacillota filumu izole edilen etkenlerin %10.2‘sini temsil 

etmektedir ve baskın filum durumundadır. Pseudomonadota filumu etkenlerin %6.5‘ini temsil 

etmektedir. Pseudomonadota filumunda yer alan Enterobacteriaceae familyası etkenlerin 

%6.9‘unu, Bacillota  filumunda yer alan Staphylococcaceae familyası ise % 5.0 ini temsil 

etmektedir.  

Escherichia genusu etkenlerin %5.5‘ini, Lysinibacillus genusu %4.3‘ünü , 

Mammaliicoccus  genusu %2.9‘unu ve Staphylococcus genusu %1.8‘ini temsil etmektedir ve 

örnek havuzunda yer alan başlıca genuslardır (Şekil 23). 
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Şekil 23. AT1 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 

 

 AT2 örnek grubu 

AT2 örnek grubunda Bacillota filumu izole edilen etkenlerin %16.4’ünü temsil 

etmektedir ve  baskın filum konumundadır. Pseudomonadota ise yalnızca % 0,2‘lik kısmı 

temsil etmektedir. Bacillota filumu içinde yer alan, Staphylococcaceae familyası %12.4 ile, 

Bacillaceae familyası ise %3.9 ile temsil edilmektedir. Pseudomonadota filum‘u altında 

sınıflandırılan Enterobacteriaceae familyası ise yalnızca %0,2 ile temsil edilmektedir (Şekil 

24).  

 

Şekil 24. AT2 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 
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 BS1 örnek grubu 

BS1 örnek grubunda Pseudomonadota filumu %14,4 ile baskın olan gruptur. Bacilli 

filumu ise  etkenlerin % 2.2’sini temsil etmektedir. Pseudomonadota filumu içinde yer alan  

Enterobacterales takımı identifiye edilen etkenlerin %14.3‘unu temsil etmektedir. 

Enterobacterales takımı; Morganellaceae familyası (%14.3) ve Proteus mirabilis türü (%13.9) 

gibi başlıca taksonlarla temsil edilmektedir. 

Staphylococcaceae familyası %2.0 ile, Bacillota filumu içindeki baskın olan  familya 

konumundadır (Şekil 25). 

 

 

Şekil 25. BS1 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 

 

 BS2 Örnek Grubu 

BS2 örnek grubunda Pseudomonadota filumu BS1 grubunda olduğu gibi %12,7 ile 

baskın olan gruptur. Bacilli filumu ise  etkenlerin %3.9‘sini temsil etmektedir. 

Pseudomonadota filumu içinde yer alan  Enterobacterales takımı identifiye edilen etkenlerin 

% 12.3‘unu temsil etmektedir. Enterobacterales takımı içinde Morganellaceae familyası 

%12.2 ile ve  Proteus mirabilis türü %11.9 ile baskın olan taksonlardır (Şekil 26).  
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Şekil 26. BS2 örnek havuzundaki bakteriyel dağılımlar. 

 

Örnek gruplarımız arasında dominant olan filumlar değişkenlik göstermektedir. AS1 

örnek grubunda Pseudomonadota filumunun (%8.9) baskın olduğunu, AS2 örnek grubunda ise 

Bacillota filumunun (%12.9) en belirgin filum olduğunu tespit edilmiştir. AT1 örnek grubunda 

Bacillota filumu (%10.2) en baskın filum olarak öne çıkarken, AT2 örnek grubunda da 

Bacillota filumu (%16.4) oldukça belirgin bir şekilde baskın konumda bulunmaktadır. BS1 

örnek grubunda Pseudomonadota filumu (%14.4) en baskın filum iken, BS2 örneğinde de 

Pseudomonadota filumu (%12.7) dominant olarak tespit edilmiştir.  

Örnek gruplarımızda %1 ve üzerinde görülen taksonomik dağılımlar Şekil 27’de 

gösterilmiştir. 
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Şekil 27. Örnek gruplarımızda %1  ve üzerindeki bakterilerin taksonomik dağılımları. 
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5. TARTIŞMA 

 

Hava, sadece mikroorganizma depolama alanı değil, aynı zamanda partiküler madde ve 

mikrobiyal aerosollerin iletilmesi için önemli bir taşıyıcıdır (Sanz ve diğerleri, 2015). Havanın 

kalitesi, çevresel mikroorganizma birikimi için önemli bir faktördür ve aynı zamanda 

hayvanların büyüme ve gelişimi ile de yakından ilişkilidir. Tavuk kümeslerindeki hayvanların 

uzun süre kötü hava kalitesine sahip bir ortamda yaşamaları sadece sağlıkları ve refahları 

üzerinde olumsuz bir etkiye neden olmaz, aynı zamanda büyüme hızlarını ve yem 

verimliliklerini azaltır (Heidari ve Toghyani, 2018; Goo ve diğerleri, 2019). Yoğun bir üretim 

yapılan broyler yetiştiriciliğinde  hayvanların refahı ve sağlığı, çiftlik ortamı ile yakından 

ilişkilidir. Kapalı bir kafes ortamında, civcivler büyüdükçe kümes içindeki hava kalitesi giderek 

düşmekte ve kümeslerdeki bakteri miktarının  giderek arttığı gözlemlenmektedir (Brooks ve 

diğerleri, 2010; Jiang ve diğerleri,  2018; Just ve diğerleri, 2012; Oppliger ve diğerleri, 2008). 

Yüksek mikrop seviyeleri, potansiyel olarak broylerlerde solunum veya bağırsak hastalıklarına 

neden olabilir. Bu problemleri önleyebilmek için,  broylerler büyüdükçe dışkıların zamanında 

temizlenmesi, uygun nem ve havalandırmanın sağlanması, broylerlerin dezenfekte edilmesi de 

dahil olmak üzere uygun önlemler alınmalıdır (Jiang ve diğerleri, 2018). 

Tavuk yetiştiricileri için kümeslerdeki mikrobiyal topluluk, özellikle patojenlerin sürüler 

arasında  ve sürü içinde dağılımına yol açabileceği için oldukça önemlidir. Nekrotik enteritisin 

nedeni olan Clostridium perfingrens, artrit ve osteomiyelit ile ilişkilendirilmiş Staphylococcus 

sp. ile Enterococcus sp. ve gangrenöz dermatit ile ilişkilendirilen Clostridium sp. ve 

Staphylococcus aureus yayılımlarını inceleyen çeşitli çalışmalar mevcuttur (Cervantes ve 

diğerleri, 1988; Cooper ve Songer, 2009; Long, 1973; Nairn, 1973; Stalker ve diğerleri, 2010).  

Bununla birlikte patojen olmayan Staphylococus sp. ve Enterocococcus sp.‘nin antibiyotik 

direnç genleri için bir rezerv olarak hizmet edebileceği saptanmıştır (Joseph ve diğerleri, 2001). 

Yapılan bir çok çalışma, yoğun kümes hayvancılığı yapılan kümeslere yakın bölgelerde 

zatürre riskinde artış olduğunu göstermektedir. Smith ve diğerleri (2012); Smith ve diğerleri 

(2017); Hooiveld ve diğerleri (2016) tarafından yapılan çalışmalarda, kümes hayvancılığının 

yoğun olduğu bölgelerde özellikle zatürre olmak üzere alt solunum yolu enfeksiyonlarında artış 

bulunmuştur. Smith ve diğerleri (2012). kümes hayvanı çiftliğine 1 km içinde yaşayan 

yetişkinler arasında zatürre insidansında artış bildirmiştir. Bu çalışmanın devamında, Smith ve 

diğerleri (2017). zatürre nedeniyle hastaneye yatırılan kişilerdeki zatürre ile ikamet ettikleri yer 
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arasındaki ilişkiyi incelemek için çekirdek analizi kullanmıştır. En yakın kümes hayvanı 

çiftliğine <1.15 km mesafede yaşamanın, zatürre riskini ve orofaringeal mikrobiyotada 

Streptococcus pneumoniae varlığını artırdığını bulmuşlardır. Bu bulgular, kümes hayvanı 

çiftliğine yakın yaşayan bireylerin yüksek toz maruziyeti nedeniyle zoonotik olmayan 

kommensal patojenlerden kaynaklanan zatürreye daha duyarlı hale gelebileceklerini öne 

sürmektedir (Smith ve diğerleri., 2017). 

Birçok araştırmacı, kümes hayvanı çiftliklerindeki hava kirliliğini ve tavuk sağlığı ile 

üretimine olan etkilerini değerlendirmiştir. Vučemilo ve diğerleri (2006)  kümes hayvanının 

yaşı ile birlikte kümesdeki havadaki mikroorganizma konsantrasyonunun arttığını bulmuş, 

yoğun yetiştirme sürecinin beşinci haftasında havadaki mikroorganizma miktarının 3.22 × 10³ 

CFU/m3'ten 6.4 × 107 cfu/m3'e kadar değiştiğini belirtmiştir. Amonyak seviyesi, besi sürecinin 

beşinci haftasında 14.8 ppm olarak ölçülmüştür. Benzer hava mikrobiyolojik kontaminasyon 

değerleri, yoğun tavuk yetiştirme tesislerindeki önceki bir çalışmada da rapor edilmiştir 

(Vučemilo ve diğerleri, 2005).   

Plewa ve Lonc (2011). broyler kümesindeki biyoaerosolleri konvansiyonel metotlarla 

kültüre edip identifikasyonunu yapmış ve mikrobiyal çeşitliliğinin mevsimlere göre 

değişkenliğini incelemiştir.  Çalışma yaptıkları  örnek kümeste Staphyloccus sp. tüm 

mevsimlerde en çok sayıda bulunan cins olarak tespit edilmiş ve bu kümeste izole edilen 

mikrobiyal topluluğun yaklaşık %81'ini oluşturduğunu saptanmıştır. Aynı çalışmada hem 

kümesler hem de çevre habitatlarında izole edilip identifiye edilen etkenler benzerlik 

göstemektedir ve  Staphylococcus (lentus, epidermidis, aureus, sciuri, cohnii, urealitycum, 

warneri), Micrococcus (luteus, roseum), Pseudomonas (fluorescens, aeruginosa, chlororaphis, 

maltophila), Proteus (mirabilis, vulgaris), Enterobacter agglomerans, Shigella boydii, Bacillus 

mycoides, Klebsiella pneumoniae, Serratia (plymuthica, marcescens), Pasteurella multocida 

ve Acinetobacter sp. gibi bakteri türleri identifiye edilmiştir.  

Schulz ve diğerleri (2011), broyler kümeslerinde kültüre edilebilen biyoaerosolleri 

inceledikleri çalışmalarında, kümes içerisinden aldıkları hava örneklerinde 7 farklı KNS etkeni 

izolasyonu ve identifikasyonu gerçekleştirmişlerdir. İdentifikasyonu yapılan KNS türleri; S. 

lentus, S. cohnii, S. saprophyticus. S. arlettae ,S. cylosus , S. warneri ve  S. caprae  olarak 

belirlenmiştir ve çalışma yapılan kümeslerdeki hava örneklerinde koagülaz pozitif stafilokok 

(KPS) tespit edilmemiştir. Bu çalışmanın sonuçları, çalışmamızda kültüre edilebilen 

biyoaresollerin MALDI-TOF yöntemi ile identifikasyonu bulgularımıza paraleldir. 

Çalışmamızda MALDI-TOF yöntemi ile 6 farklı KNS etkeni identifikasyonu 
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gerçekleştirilmiştir. İdentifikasyonu yapılan KNS türleri; S. lentus, S. arlettae, S. cohnii, S. 

sciuri, S. xylosus ve S. gallinarum olup herhangi bir KPS etkeni identifiye edilmemiştir. 

Genellikle, tavuklarda rapor edilen baskın bakteri filumları arasında Proteobacteria, 

Firmicutes, Actinobacteria ve Bacteroidetes bulunmaktadır (Clavijo ve diğerleri, 2018). 

Firmicutes filumu içinde yaklaşık 31 cins rapor edilmiştir ve bunların ≥%5'i Eubacterium, 

Ruminococcus ve Clostridium'  ile temsil edilmektedir.. Dizileme ile tanımlanan diğer cinsler 

arasında Riemeralla, Paraprevotella, Tanneralla ve Prevotella yer almaktadır (Wei S ve 

diğerleri, 2013). Bacteroidetes, genel mikrobiyomun %40'ını oluşturmaktadır. Baskın 

Proteobacteria cinsleri arasında Neisseria sp., Desulfohalobium sp., Shigella sp. ve Escherichia 

sp. bulunmaktadır (Wei ve diğerleri, 2013). Tavuk sekum keselerinde, gram başına 10 10–10 11 

hücre bulunan yüksek konsantrasyonlarda bakteri bulunmaktadır ve bu bakteriler genetik 

bilginin %95'inden fazlasını kodlamaktadır (Danzeisen ve diğerleri, 2011). Tavuk sekumunda 

bulunan birçok bakteri laboratuvarda kültüre edilememiş ve yalnızca yüksek verimli dizileme 

teknikleri ile tanımlanabilmiştir (Ballou ve diğerleri, 2015).  

Kümes çiftliklerindeki en önemli mikrobiyal grup, gram-pozitif koklardan oluşmaktadır 

ve bu bakteriler, kümeslerden izole edilen hava mikrobiotasının %99'unu oluşturabilir. Bu 

bakterilerin, tavukların solunum sistemi ve cildi ile yayılmasının kolaylığı, havadaki diğer 

mikrobiyal bileşenlere karşı belirgin bir nicel avantaj sağlar. Bu bakteriler, maruz kalan bireyler 

arasında irinli enfeksiyonlara, solunum yollarının iltihaplanmasına, zehirlenmeye ve aşırı 

durumlarda sepsise neden olabilir. Staphylococcus sp., Enterococcus sp. ve Streptococcus 

cinsine ait türler genellikle broyler kümes’lerinden izole edilmektedir (Dutkiewicz ve 

Jabłoński, 1989; Graham ve diğerleri, 2009). Çalışmamızda kültüre edilebilen 

mikroorganizmaların MALDI-TOF yöntemi ile idenifikasyonu bulgularımızda,  

Staphylococcus sp. identifiye edilen etkenlerin %71.9‘unu temsil eden  dominant cins olduğu 

tespit edilmiştir. NGS yöntemi ile olan identifikasyon bulgularımızda identifikasyonu yapılan 

125 tür içinden 24 tanesinin (%19) Staphylococcus sp. olduğu ve baskın olan tür konumunda 

olduğu tespit edilmiştir. İdentifikasyonu yapılan 24 adet Staphylococcus sp.’den yalnızca 2 ( 

%8)  tanesinin (S.aureus,  S. pseudintermedius) koagülaz pozitif oldukları belirlenmiştir.  

Çevresel mikrobiyotada yer alan mantarların %17’si, bakterilerin ise yalnızca %10’u  

kültüre edilebilir olmasına rağmen, havadaki biyoaerosollerin bileşimlerini incelemek için 

genellikle kültüre bağlı konvansiyonel metotlar kullanılmaktadır (Hawksworth, 2001; 

Krzemiński ve diğerleri, 2020) 
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Górny ve diğerleri (2023) broyler kümeslerindeki biyoaerosol örneklerinin, üretimin 

değişik günlerinde NGS metodu ile farklı taksonomik düzeylerde karakterizasyonunun  

çalışmalarında; test edilen örnek gruplarındaki bakteri topluluğunun Bacteroidota, 

Actinomycetota,   Bacillota ve Pseudomonadota filumlarını içermekte olduğu ve bu filumların 

toplam mikrobiyom’daki yüzdelerinin kümeslerde bulunan hayvanların yaşına göre değişkenlik 

gösterdiği tespit edilmiştir. Kümeslerin boş olduğu dönemde, dominant olan filumlar sırasıyla 

Bacteroidota (%48.5), Bacillota (%28.5), Actinomycetota (%17.5) ve  Pseudomonadota (%5.5) 

olarak gözlemlendi. Bu dominant olan filumların oranlarının, kümese tavuklar alındıktan sonra 

tamamıyla değiştiği ve tavukların 7 günü doldurması itibariyle Bacillota ve Pseudomonadota 

filumlarının dominant olan filumlar haline geldiği gözlemlendi. Tavuklar 42 günlük iken 

yapılan örneklemede de bu dominasyonların benzer şekilde devam ettiği tespit edildi. Ayrıca 

yaz ve kış aylarında yaptıkları örneklemelerde de bu dominasyon değişim sürecinin benzer 

şekilde gerçekleştiği tespit edildi. Broyler kümeslerindeki biyoaerosollerin mikrobiyom 

yapısındaki değişen dominasyon oranları, kümesteki tavukların yaşına bağlı olarak birçok 

çalışmada benzer şekilde rapor edilmiştir (Bindari ve diğerleri, 2021; Cui ve diğerleri, 2023; 

Gao ve diğerleri, 2017; Yang ve diğerleri, 2018). Yine aynı çalışmada 7 günlük kümeslerdeki 

genus bazındaki taksonomik değerlendirmede, dağılımın sırasıyla Staphylococcus sp. (%32.4), 

Proteus sp. (%17.5), Enterococcus sp. (%16.7), Escherichia sp. (%10) ve Bacillus sp.  (%9.3) 

olduğu tespit edilmiştir. 42 günlük hayvanların olduğu kümesten yapılan örneklemede ise 

baskın olan genusların değiştiği ve genusların yüzdesel dağılımının  Escherichia sp. (%24), 

Staphylococcus sp. (%14.3), Enterococcus sp.  (%11) ve Pseudomonas sp. (%9.8) olduğu 

gözlenmiştir 

Jiang ve diğerleri (2018), 3 farklı broyler kümesinden alınan biyoaerosol örneklerini, 3, 

22 ve 40 günlük tavukların bulunduğu zamanlarda toplamış ve bu örnekleri NGS ile 

metagenomik analizlere tabi tutmuştur. Analiz sonucunda toplam 47 bakteri filumu tespit 

edilmiş olmasına rağmen bu filumlardan yalnızca 10'unun  tüm dizilerin %93'ünden fazlasını 

oluşturduğu tespit edildi ve baskın olan filumlar sırasıyla Firmicutes, Proteobacteria, 

Actinobacteria, Bacteroidetes, Planctomycetes ve Acidobacteria olarak tespit edildi. Filum 

düzeyinde yapılan analizde, 22 günlük  tavukların bulunduğu örnekteki mikrobiyal çeşitliliğinin 

diğer iki gruptan daha fazla olduğu gözlemlendi. Aynı çalışmada 471 genus tespit edilmiş olup, 

bunun 129'u 3. gün örneklerinde, 237'si 22. gün örneklerinde ve 105'i 40. gün örneklerinde 

tespit edildi ve 22. gün alınan örneklerin en yüksek mikrobiyal çeşitliliğe sahip olduğu 

gözlemlendi. Aynı örneklerde Escherichia sp. ve Shigella sp. genuslarının tavukların yaşına 
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bağlı olarak alınan örneklerde toplam floradaki yüzdelerinin arttığı gözlemlendi. 3.gün alınan 

örneklerde Escherichia sp. ve Shigella sp. genuslarının toplam floradaki yüzdesi %4.3 iken bu 

oran 22. günde alınan örnekte %4.6 ‘ ya 40.günde alınan örnekte ise %12.4 ‘ e yükselmiştir.  

Zhang ve diğerleri (2019) broyler kümeslerindeki biyoaersolleri NGS yöntemi ile 

karakterize etmişlerdir.  Bu çalışmada, toplanan biyoaerosol örnekleri için tüm bakteriyel 16S 

rDNA (V4-V5) bölgelerini dizilemişler ve toplamda 36 filum, 79 sınıf, 132 takım, 240 familya 

ve 514 cins belirlemişlerdir. Çalışmada elde ettikleri veriler filum düzeyinde incelendiğinde 

Firmicutes (Bacillota)  ve  Proteobacteria (Pseudomonadota)’nın dominant filumlar 

olduklarını gözlemlemişlerdir. Elde ettikleri bu veriler; Hong ve diğerleri (2012)‘nın 

çalışmalarında elde ettiği veriler ile uyumludur. Bizim metagenomik analimizde ise  4 filum, 6 

sınıf, 10 takım, 16 familya, 35 cins ve 125 tür identifiye edilmiş ve örnek gruplarımızda 

dominant olan filumlar Bacillota (AT1 %61; AT2 %99; AS2 %78) ve Pseudomonadota (AS1 

%54; BS1 %87; BS2 %76) olarak belirlenmiştir.    

Madsen ve diğerleri (2015). iki farklı kümes grubundaki biyoaerosolllerin mikrobiyal 

çeşitlliğini NGS ve MALDI-TOF metodları ile araştırmıştır. Çalışmadaki NGS verilerine göre, 

havadaki bakteri topluluğu sırasıyla Actinobacteria (%58 ve %44), Firmicutes (%20 ve %27) 

ve Proteobacteria (%18 ve %19) şeklinde sıralanmıştır. MALDI-TOF analizi ile kültürel olarak 

üretilebilen bakterilerin de sırasıyla Actinobacteria (%47 ve %37) ve Firmicutes (%57 ve %64) 

tarafından domine edildiğini gösterdi. Bizim çalışmamızdaki NGS bulgularımızda 6 farklı 

örnek grubunda dominant olan filumlar Bacillota (AT1 %61; AT2 %99; AS2 %78) ve 

Pseudomonadota (AS1 %54; BS1 %87; BS2 %76) olarak belirlenmiştir. Actinebacteria filumu 

örnek gruplarımızdan yalnızca AT1 örnek grubumuzda (%0.3), Bacteroidota filumu da BS2 

örnek grubunda (%0.1) düşük oranlarda tespit edilmiştir.  
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6. SONUÇ VE ÖNERİLER 

 

 

Günümüzde, kanatlı kümes hayvancılığı, Türkiye ve dünya genelinde gıda üretiminin 

önemli bir kısmını oluşturmaktadır. Kanatlı kümeslerinde biyoaerosol varlığı ve bu 

biyoaerosollerin mikrobiyal çeşitliliği, hem hayvan sağlığı hem de çiftlik çalışanları ile çevresel 

sağlık açısından kritik bir öneme sahiptir. 

Araştırmamızda İzmir ili ve çevresinde bulunan 3 farklı üreticiye ait 15 adet broyler 

kümesinden biyoaerosol örnekleri alınmış ve alınan örneklerin mikrobiyal çeşitliliği hem 

MALDI-TOF hem de NGS yöntemleri ile incelenmiştir. Konvansiyonel metotlarla kültüre 

ettiğimiz 35 adet mikrobiyal etkenden 32 adet etken (%91) MALDI-TOF yöntemi ile identifiye 

edilmiş ve identifiye edilen etkenlerden 23’ü (%71.9) Staphylococcus sp. olarak belirlenmiştir. 

NGS metagenomik çalışmamızda ise 4 filum, 6 sınıf, 10 takım, 16 familya, 35 cins ve 125 tür 

identifiye edilmiş olup identifikasyonu yapılan türler arasında Staphylococcus sp. (n:24) %19 

ile  baskın tür konumundadır. Örnek gruplarımızda dominant olan filumlar ise Bacillota (AT1 

%61; AT2 %99; AS2 %78) ve Pseudomonadota (AS1 %54; BS1 %87; BS2 %76) olarak 

belirlenmiştir.  

Bu çalışma, hem MALDI-TOF hem de NGS yöntemleri ile analiz edilen etkenler 

arasında baskın olan türün Staphylococcus sp. olmasının, antibiyotik direnç genleri için bir 

rezervuar olma potansiyelini ve bu direnç genlerinin kolaylıkla aktarılabilecek olma riskini 

vurgulamaktadır. MALDI-TOF ile elde edilen sonuçlar ile NGS ile elde edilen sonuçların 

benzerlik göstermesine rağmen, biyoaerosollerin içeriğinde kültüre edilemeyen birçok 

mikroorganizma bulunmasından ötürü, biyoaerollerin biyoçeşitliliğini anlayabilmek adına 

NGS sonuçlarını son derece değerli kılmaktadır. Bu veriler, mikrobiyal çeşitliliği daha kapsamlı 

bir şekilde anlamamıza ve potansiyel riskleri daha iyi değerlendirmemize olanak tanımaktadır.  

Elde edilen bulgular, kümes ortamındaki biyoaerosollerin etkileşimleri ve bu 

ortamlardaki direnç profillerinin daha derinlemesine anlaşılması için önemli bir adım 

oluşturmaktadır. Biyoaerosollerin yapısına dair bu kapsamlı bakış, hem hayvan sağlığı hem de 

çevresel sağlık açısından gelecekteki araştırmalara rehberlik edebilir. 

Yapılan bu benzeri çalışmalar sayesinde biyoaerosollerin kontrolünün, tavukçuluk 

endüstrisinin daha verimli ve sürdürülebilir olması için kritik bir öneme sahip olduğu 
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anlaşılmıştır. Kritik kontrol önlemlerinin alınması, broyler kümeslerindeki bakteri aerosol 

konsantrasyonunu yönetmek ve fırsatçı hastalıkların insidansını azaltmak suretiyle kümes 

hayvanları için daha sağlıklı bir çiftlik ortamı sağlanabilir. Bu sayede, insanlar için son derece 

önemli bir protein kaynağı olan tavukçuluk endüstrisinin hem verimliliğini arttırılabilir hem de 

çevresel sürdürülebilirliği desteklenebilir. 
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