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Heavy metal contamination, which has become one of the most important problems of today with the
developing industrial activities, is a serious threat to all living organisms. Some fungi have resistance
mechanisms against heavy metals and this is recognized as a sustainable approach for remediation
processes. The aim of this study was to shed light on biological remediation approaches for heavy
metals by identifying resistant fungal microbiota in areas with high levels of heavy metal
contamination. In this study, Cr, Mn, Ni, Cu, Zn, Cd, Pb, As and V heavy metal ratios in soil samples
taken from Samsun Organized Industrial Zone, which has high heavy metal pollution, were
determined by ICP-OES. Soil fungal microbiota were determined using metagenomic next generation
sequencing technology. Illumina MiSeq technology was used for metagenomic sequencing and
QIIME 2 2017.4 was used for statistical microbiome analysis. In the heavy metal contaminated study
area, Mortierella 53.90%, Halokirschsteiniothelia 18.01%, Rhizopogon 2.74%, Cladosporium
1.88%, Aspergillus 1.62% and Gibberella 1.12% genera were detected at the highest rates,
respectively. The results show that taxa resistant to excess heavy metal concentrations are dominant
in the environment.
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Gelisen sanayi faaliyetleri ile birlikte giiniimiiziin en 6nemli sorunlarindan biri haline gelen agir metal
kontaminasyonu tiim canli organizmalar i¢in ciddi bir tehdittir. Baz1 funguslar agir metallere karsi
diren¢ mekanizmalarina sahiptir ve bu durum iyilestirme siiregleri i¢in siirdiiriilebilir bir yaklagim
olarak kabul edilmektedir. Bu ¢alismanin amaci agir metal kontaminasyonunun yiiksek oranlarda
oldugu alanlardaki direngli fungal mikrobiyotay: belirleyerek agir metallerin biyolojik 1slah
yaklagimlarina 1s1k tutmaktir. Aragtirmada yiiksek oranda agir metal kirliligine sahip Samsun
Organize Sanayi Bolgesinden alinan toprak 6rneklerindeki Cr, Mn, Ni, Cu, Zn, Cd, Pb, As ve V agir
metal oranlar1 ICP-OES ile tespit edilmistir. Toprak fungal mikrobiyotasi ise metagenenomik yeni
nesil sekanslama teknolojisi kullanilarak belirlenmistir. Metagenomik sekanslama igin illumina
MiSeq teknolojisi, istatistiksel mikrobiyom analizi i¢in QIIME 2 2017,4 kullanilmistir. Agir metalle
kontamine olmus c¢aligma alaninda en yiksek oranlarda sirasiyla Mortierella %53,90,
Halokirschsteiniothelia %18,01, Rhizopogon %2,74, Cladosporium %,1,88, Aspergillus %1,62 ve
Gibberella %1,12 cinsleri tespit edilmistir. Sonuglar metal konsantrasyonundaki fazlahiga direngli
taksonlarin ortamda dominant oldugunu géstermektedir.
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Giris

Topraktaki ~ mikroorganizma  g¢esitliligi,  dogal
ekosistemlerin devamliliginin saglanmasinda 6nemli rol
oynamaktadir (Alsabhan ve ark., 2022). Funguslar, toprak
mikrobiyotasinin en direngli ve ¢aligkan iscileri arasinda yer
alan okaryotik mikroorganizmalaridir. Mikroorganizmalar,
her yerde bulunmalari, diger canli organizmalara gore ¢ok
sayida olmalari, biyokiitleleri, biyolojik ¢esitlilikleri,
anaerobik veya diger asir1 kosullar altinda bile islev gérme
potansiyelleri ve katalitik mekanizmalarindaki yetenekleri
nedeniyle giiclii detoksifikasyon ajanlaridir (Singh ve ark.,
2020). Cevredeki atik veya kimyasallarin biyoyararliligini
etkileyen funguslar kimyasal modifikasyonlar yoluyla
toksik maddeleri detoksifiye etmek i¢in muazzam bir
metabolik ve fizyolojik egilime sahiptir (Akpasi ve ark.,
2023).

Agir metallerin neden oldugu ¢evre kirliligi, birgok
ekosistemdeki canli organizmalar igin ciddi bir tehdit
haline gelmistir. Metal toksisitesi, biyolojik olarak
birikmeleri ve dogada biyolojik olarak bozunmamalari
nedeniyle biiyiik bir cevresel sorundur. Krom, kursun, civa,
kadmiyum, nikel ve kobalt gibi agir metal ve metaloidler
eser miktarlarda bile toksik ve kanserojen olup, insan
yasami i¢in ciddi bir tehdit olusturmaktadir (Isinkaralar ve
ark., 2023; Ghoma ve ark., 2023). Dogal ekosistemlerdeki
mikrobiyal biyokiitle ile agir metaller arasindaki etkilesim
olduk¢a karmagiktir. Mikroorganizmalar, O6zellesmis
molekiiller ve sinyallerle bitki ve topraktaki fiziksel,
kimyasal ve biyolojik degisimlere dahil olurlar. Agir
metaller, organik Kirleticilerin aksine mikroorganizmalar
tarafindan degrade edilemez fakat oksidasyon durumlari,
toksisitesi ya da hareketliligi degistirilebilir (Vaksmaa ve
ark., 2023).

Agir metaller gibi kiiresel kirleticilerin  varligs,
dogrudan veya dolayli olarak tiim organizmalarin sagligina
zarar vermektedir. Agir metallerin toprak, hava ve su gibi
ortamlardaki konsantrasyonlarinin azaltilmasi giiniimiiziin
endise verici bir sorunu ve ihtiyacidir (Elsunousi ve ark.,
2021; Yayla ve ark, 2022). Standart yontemler
kullanilarak yapilan agir metal iyilestirme c¢alismalari,
beraberinde bir dizi kirleticinin emisyonuna yol agtig1 ve
buna ek olarak uygun maliyetli olmadig: i¢in ¢evre dostu
degildir. Bu sorun, bir mikroorganizmanin kendisini
toksisiteden korumak ve Kirleticiyi iyilestirmek i¢in
metabolik mekanizmasini kullanarak agir metali daha az
toksik  formlara indirgeme siireciyle gerceklesen
biyoremediasyon teknolojileri ile ortadan kaldirilabilir
(Singh ve ark., 2021). Funguslar, biiyiik miselyal aglar
olusturma yetenekleri, katabolik enzimlerinin fazla segici
olmamasi, biiylime substrati olarak Kirleticilere bagimh
olmamalar1 nedeniyle agir metallerin biyoremediasyonu
icin idealdir (Akpasi ve ark., 2023).

Biyosferde bulunan mikroorganizmalarin ¢ok az bir
bolimii  kiltirleme  metoduyla  belirlenebilmistir.
Kiiltiirlenmemis ya da kiiltiire alinamayan
mikroorganizmalar ise, mikrobiyal gesitliligin biiyiik bir
bolimiinii  olusturmaktadir. ~ Metagenomik  analiz,
kiiltirleme yapilmaksizin, ¢evresel Orneklerden izole
edilen toplam DNA’nin (mikrobiyom) yeni nesil dizileme
(NGS) teknikleri kullanilarak analiz edilmesidir (Huang ve
ark., 2022). Metagenomik, mikroorganizmalarin tir
tayininin yapilmasina, genetik gesitliliginin, popiilasyon

yapisinin Ve bu mikroorganizmalarin insan yasantisini da
etkileyen ekolojik rollerinin  anlagilmasina olanak
saglamaktadir. Mikrobiyal metagenomik hava, toprak ve
su gibi bir¢ok ekosistemdeki kirliligin izlenmesinde ¢ok
onemli bir rol oynamaktadir (Morelli ve ark., 2020).
Metagenomik  kiitiiphanelerin ~ taranmasi,  gesitli
ortamlardan sayisiz yeni biyomolekiiliin tanimlanmasina
yol agmustir. Metagenomik analizle belirlenen mikrobiyal
topluluklardaki ve spesifik genlerdeki cesitlilik, kirlilik
biyobelirtegleri olarak hizmet etme potansiyeline de
sahiptir (Datta ve ark., 2020). Fungal mikrobiyotadaki
funguslarin  amplikon ~ temelli  metagenomik ile
belirlenmesinde funguslara o6zgii gen bolgesi rDNA-
Internal transcribed spacer (rDNA-ITS) kullanilmaktadir
(Antil ve ark., 2023).

Atik ve tehlikeli madde birikimleri cogu zaman dogada
toksisite seviyesini arttirarak insan saglig: da dahil olmak
iizere birgok olumsuz etkiye neden olmaktadir. Dogada
biriken Kkirleticileri yok etmek ig¢in funguslar, atik
maddelerin ayristirilmasinda énemli rol oynamaktadir. Bu
mikroorganizmalar  farkli g¢evre kosullarina uyum
saglayarak farkli kosullarda hayatta kalmalarini saglayan
cesitli hidrolize edici enzimleri iireten potansiyel adaylar
arasindadir. Bu nedenle, etkili bir mikoremediasyon elde
etmek igin belirli kirleticileri hedefleyen mantar tiirlerinin
tanimlanmasi gerekmektedir. (Singh ve ark., 2020). Bu
amagla caligmada agir metal kirliliginin  yiiksek
seviyelerde oldugu Samsun OSB’den alinan toprak
orneklerindeki agir metal birikimi ve metal kirliligine
direncgli funguslarin metagenomik yontemle belirlenmesi
amaglanmigtir. Bu yoniiyle bu ¢aligma g¢evrenin Kirlilik
ajam agir metaller ile fungal mikrobiyota arasindaki
iliskileri belirleyerek agir metallerin biyolojik 1slah
yaklagimlarina katki saglayabilir.

Materyal ve Yontem

Kimyasal Analiz

Toprak  ornekleri 2023  yilinda agir metal
kontaminasyonunun yiiksek oldugu belirlenen (Istanbullu
ve ark., 2023) alam1 temsilen Samsun OSB’den
(41°14'26.88"K, 36°26'13.52"D) alinmistir (Sekil 1).
Belirlenen alanda ¢ farkli noktadan alinan toprak
ornekleri homojen bir karigim elde etmek i¢in tag ve bitki
artiklar1 uzaklastirildiktan sonra iyice Kkarigtirilmustir.
Element analizi i¢in alinan 6rnekler 1000 um gézenekli bir
elekten gegirilip bliyiikk parcalar ayrigtirilmis ve petri
kaplarina yerlestirilerek 15 giin boyunca etiivde 45 °C’de
kurutulmugtur. 0.5 gr. 6rnek 6 ml %65°lik HNO3 ve 2 ml
%30’luk H202 ilave edilerek mikro dalga firinina
yerlestirilmistir. Ornekler 0.45 um filtreden gegirilip balon
jojelere transfer edilmis ve ddH20O ile toplam hacim 50
ml’ye tamamlanmistir. Hazirlanan numuneler ICP-OES
cihaz1 (GBC Scientific Equipment Pty Ltd., Melbourne,
Australia) ile 3 tekerriirlii olarak analiz edilmis, elde edilen
degerler seyreltme faktorii ile carpilarak metal
konsantrasyonlari1 hesaplanmistir (Cesur ve ark., 2021;
Isinkaralar ve ark., 2023). SPSS 22.0 paket programi
yardimuyla istatistiksel analizler yapilmus, verilere varyans
analizi uygulanarak sonuglar yorumlanmistir (Cobanoglu
ve ark., 2023; Kuzmina ve ark., 2023).
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Amplikon Temelli Metagenomik Analiz

Amplikon temelli metagenomik analiz igin yeni nesil
dizileme islemleri Macrogen Inc. Company (Seoul, South
Korea) tarafindan yapilmistir. Topraktan DNA izolasyonu
icin Qiagen DNeasy Power Soil Pro kit kullanilmstir.
Metegenomik kiitiiphane olusturmak i¢in fungal rDNA-
ITS hedef gen bolgesinin amplifikasyonunda FWD ITS3:
(5" GCATCGATGAAGAACGCAGC 3") ve REW ITS4:
(5" TCCTCCGCTTATTGATATGC 37) (White ve ark.,
1990) primerleri kullanilmis ve her érnek igin paired-end
okuma tipinde ¢ift yonlii okuma yapilmustir. Final
kiitiphanenin sekans analizinde illumina MiSeq teknolojisi
kullamlmistir. Her 6rnek igin 2 okumaya ait ham
metagenomik sekans verileri fastq dosya formatlari
seklinde elde edilmistir. Cins seviyesinden phylum
seviyesine kadar tim taksonomik seviyelerde fungal
cesitliligi  belirlemek i¢in istatistiksel ~mikrobiyom
biyoinformatikleri QIIME 2 2017.4 (Bolyen ve ark., 2019)
ile gergeklestirilmistir. Ham sekans verileri, DADA2
(Callahan ve ark., 2016) kullanilarak kalite filtresine tabi
tutulmustur. Her ornek igin ¢ift yonlit okumalar
filtrelemeden sonra birlestirilmis ve  operasyonel
taksonomik tiniteler (OTU) diretilmistir. Tiim amplikon
sekans varyantlar1 funguslar igin referans veri tabam

UNITE classifier kullanilarak hizalanmig ve fungal
mikrobiyoma ait taksonlar belirlenmistir.

Sonuglar

Calismada kullanilan toprak orneklerinin Cr, Mn, Ni,
Cu, Zn, Cd, Pb, As ve V konsantrasyonlar1 ppb olarak
belirlenmistir (Cizelge 1).

Tablo degerleri incelendiginde ortalama olarak en
diisiik degerlerin Cd ve Zn’da elde edildigi, en yiiksek
degerlerin ise Mn ve V’da elde edildigi goriilmektedir.
Ortalama konsantrasyonlarin V’da yaklasitk 77 ppm,
Mn’da ise 82 ppm civarinda olmasi dikkat ¢ekmektedir.
Bunun disinda Cr, Cu ve Pb degerleri de oldukga yiiksek
seviyelerdedir.

Amplikon temelli metagenomik sekans analizinde ham
sekans okumalar1 sonucu toplam okuma sayisi (OTU)
248930 olarak elde edilmistir. Fungal mikrobiyoma ait
ham sekanslarin kalite filtrelemesi ve birlestirilmesinin
ardindan OSB fungal mikrobiyomunun toplam OTU’su
104637  olarak  belirlenmistir.  UNITE  classifier
kullanilarak yapilan taksonomik siniflandirmada net olarak
tanimlanmig toplam 7 phylum, 19 sinif, 51 ordo, 91 familya
ve 142 cins belirlenmistir.
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Sekil 1. Toprak 6rneklemesi yapilan Samsun Organize Sanayi Bolgesinin cografik konumu
Figure 1. Geographic location of Samsun Organized Industrial Zone where soil sampling was performed

Cizelge 1. Toprak orneklerindeki agir metal konsantrasyonlari
Table 1. Heavy metal concentrations in soil samples

Ortalama Minimum Maksimum St Sapma

Cr (ppb) 18044,3 17884,3 18160,8 1433
Mn (ppb) 81769,6 81511,8 82199,3 374,6
Ni (ppb) 6714,8 6561,8 6816,0 134,8
Cu (ppb) 18524,9 17867,8 19143,8 638,9
Zn (ppb) 4089,3 3985,8 4165,3 92,9

Cd (ppb) 589,0 575,0 602,8 13,9

Pb (ppb) 10546,3 10450,3 10693,3 129,3
As (ppb) 8279,5 8129,5 8549,3 234,1
V (ppb) 76998,4 76117,8 78429,5 1250,3
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Fungal
incelendiginde
mikrobiyotasinda

taksonomik initeler phylum seviyesinde
Mortierellomycota ~ OSB  toprak
%53,96, Ascomycota %37,48 ve
Basidiomycota %6,21 oraninda belirlenmistir.
Mucoromycota, Chytridiomycota, Rozellomycota ve
Olpidiomycota phylumlarinin ise toprak mikrobiyotasinda
%1’in altindaki disiik oranlarda temsil edildigi
gozlenmistir.

OSB mikrobiyotas1 smif seviyesinde incelendiginde
Mortierellomycetes %53,95, Dothideomycetes %22,47,

Sordariomycetes  %5,47,  Leotiomycetes  %4,59,
Eurotiomycetes %3,64, Agaricomycetes %3,31 ve
Tremellomycetes  %1,55  oraninda  belirlenmistir.

Bioinformatik analiz sonucunda belirlenen 19 sinifin 12’si
ise fungal mikrobiyotada %1’in altindaki oranlarda tespit
edilmigtir (Sekil 2.).

Fungal mikrobiyom ordo seviyesinde
degerlendirildiginde belirlenen 51 ordodan 10 tanesi %1’in
istiindeki oranlarda mikrobiyotada temsil edilirken geri
kalan 41 ordo %]1’in altindaki oranlarda tesbit edilmistir.
Fungal mikrobiyotada Mortierellales %53,95 ile en yiiksek
oranda temsil edilen ordoyu temsil etmektedir. Bunu
Mytilinidiales %18,06, Hypocreales %4,54, Boletales
%2,75, Thelebolales %2,43, Pleosporales %2,31,
Eurotiales %2,19, Helotiales %2,15, Capnodiales %1,90 ve
Filobasidiales %1,1 oranlari ile takip etmektedir (Sekil 3).

Mikrobiyom biyoinformatikleri sonucunda belirlenen
91 familyadan 7’si %1’in {stiindeki oranlarda toprak
fungal mikrobiyotasinda temsil edilmektedir. Familya
seviyesinde Mortierellaceae %53,95 oraniyla toprak
mikrobiyotasinin en dominant iiyesidir. Nectriaceae
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%2,84, Rhizopogonaceae %2,74, Pseudeurotiaceae %2,38,
Aspergillaceae  %2,01, Cladosporiaceae %1,88 ve
Helotiaceae %1,22 oraninda mikrobiyotada temsil
edilmektedir. Belirlenen diger 84 familya ise toprak
orneginde %1 in altindaki oranlarda bulunmaktadir (Sekil
4).

OSB toprak funguslari cins seviyesinde incelendiginde
belirlenen 142 cinsten 6’sinin %]1’in iizerindeki oranlarda
mikrobiyotada temsil edildigi belirlenmigtir. Bunlardan
Mortierella %53,90 oraniyla ilk sirada yer almaktadir.
Halokirschsteiniothelia  %18,01, Rhizopogon %2,74
Cladosporium %1,88, Aspergillus %1,62 ve Gibberella
%1,12 oranlariyla fungal mikrobiyotada %1’in iizerindeki
oranlarda belirlenen diger cinslerdir (Sekil 5.)

Tartiyma

Mikroorganizma  ¢esitliligindeki ~ artis,  dogal
ekosistemlerin devamliliginin saglanmasinda 6nemli rol
oynamaktadir (Bertola ve ark, 2021). Toprak

mikrobiyotasinda cins seviyesinde net olarak142 takson
belirlenmistir. Calisma alanimin Cr, Mn, Ni, Cu, Zn, Cd,
Pb, As ve V degerleri oldukga yiiksek seviyelerdedir. Agir
metal kontaminasyonunun fazla oldugu ¢aligma alaninda
fungal c¢esitlilikteki fazlaligin nedeni, agir metal direncine
sahip bir¢ok fungusun burada iireyebilmesi ve C kaynagi
olarak bu kirlilik ajanlarini kullanabiliyor olmastyla iligkili
olabilir. Sonuglar yiiksek agir metal konsantrasyonlarinda
fungal c¢esitliliginde  oldukga  yiiksek  oldugunu
gostermektedir.
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Sekil 2. a) Fungal mikrobiyom i¢inde sinif seviyesinde dagilimin taksonomik bar plots goriiniimii b) Fungal sinif
bollugunun heatmap kiimelemesi. Bolluk en yiiksek koyu kirmizidan en diisiik koyu maviye
Figure 2. a) Taxonomic bar plots of fungal microbiota by class level b) Heatmap clustering of fungal class
abundance. Abundance from dark red representing the highest level to dark blue representing the lowest.
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Sekil 4. Fungal mlkroblyom 1q1nde fam1lya seviyesinde

dagilimin taksonomik bar plots goriinimii

Figure 4. Taxonomic bar plots of fungal microbiota at

family level
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Caligma alaninda en yiiksek oranlarda belirlenen
cinsler sirasiyla Mortierella (%53,90),
Halokirschsteiniothelia (%18,01), Rhizopogon (%2,74),
Cladosporium  (%1,88), Aspergillus  (%1,62) ve
Gibberella’dir (%1,12). Onceki g¢aligmalarda da agir
metallere kars1 yiiksek diizeyde direng sergileyen
mikrofunguslar  bildirilmistir. Bunlardan bazilar1 bu
calismada belirlenenlerle ayni olmakla birlikte Mortierella,
Cladosporum,  Aspergillus, Rhizopogon, Gibberella,
Trichoderma, Penicillium, Geotrichum cinsleridir (Luo ve
ark., 2014; Cui ve ark., 2017; Zhang ve ark., 2022).

Calisma alaninda en yiiksek oranda bulunan
Mortierella cinsinin Pb, Mn ve Zn agir metal absorpsiyonu
tizerinde iyi bir biyoremediasyon etkisine sahip oldugu
belirtilmistir (Cui ve ark., 2017). Ayrica bu cinse ait birkag
tirin OSB topraginda da yiiksek konsantrasyonlarda
belirlenen Pb, Mn, Zn, Cu gibi agir metallere tolerans
gosterdigi ve toprak ekosistemlerinde agir metallerin
biyolojik 1slah1 i¢in umut verici adaylar arasinda oldugu
bildirilmigtir. (Chun ve ark., 2021). Mortierella’nin
metallerin biyosorpsiyonu ve/veya biyobirikimi igin iyi bir
ajan oldugu ve toplam misel wuzunlugunun Kirli
topraklardaki  yiiksek metal konsantrasyonlarindan
etkilenmedigi gosterilmistir (Li ve ark., 2017). Sonuglar
OSB mikrobiyotasinda bu cinse ait tyelerin en yiiksek
oranda bulunmasiyla uyumludur.

Calisma alan1 topraginda belirlenen Rhizopogon cinsi
OSB topraginda yiiksek konsantrasyonlarda belirlenen Cd,
Pb, As ve Ni’ e kars1 direnglidir (Luo ve ark., 2014). Agir
metallere olan toleranst bu cinsin iyelerinin toprak
mikrobiyotasinda iireyebilmesini saglamigtir. OSB toprak
mikrobiyotasinda bulunan Cladosporium Hg, Pb, Cu, Zn,
Mn ve Cd'ye kars1 yiiksek tolerans gostermektedir (Wang
ve ark., 2022). Cladosporium cinsi funguslar ¢evrenin agir
metal detoksifikasyonunda biiyiik uygulama potansiyeline
sahiptir (Dusengemungu ve ark., 2022).

OSB toprak mikrobiyotasinda bulunan Aspergillus
ozellikle Cr, Pb, Cu, Cd, Ni, V, Zn gibi agir metalleri
detoksifiye etme yetenegine sahiptir (Kumar ve Dwivedi,
2021; Jeyakumar ve ark., 2023). Aspergillus cinsi Cr ve Pb
gibi agir metalleri biosorbsiyon yoluyla Cd ve Cu’yu ise
bioakiimiilasyon ile detoksifiye ederek bu metallere karsi
tolerans kazanmustir (Deshmukh ve ark., 2016; Priya ve
ark., 2022; Akpasi ve ark., 2023).

Calisma alaninda %1’in tizerinde temsil edilen cinsler
arasinda yer alan Gibberella’nin Zhang ve ark. tarafindan
yapilan ¢alismada Zn ile kirlenmis toprakta %1’in
ustiindeki oranlarda bulundugu gosterilmistir (Zhang ve
ark., 2022). Gibberella ortamdaki Cu kontaminasyonuna
kargi da yiiksek tolerans sergiler ve bakira dayanikli bir
fungustur (Tu ve ark., 2018).

OSB mikrobiyotasinda Halokirschsteiniothelia cinsi
funguslarda %18,01 gibi yiiksek oranda temsil
edilmektedir. OSB mikrobiyotasinda yiiksek oranda temsil
edilen bu cinsin agir metallerlere direng gosterdigi agiktir.
Ancak bildigimiz kadariyla bu funguslarin agir metal
detoksifikasyonuna dair herhangi bir rapor su ana kadar
sunulmamugtir.  Horizontal gen transferi  Gkaryotik
funguslarda prokaryotlara oranla daha az gériilmektedir.
Genom evrimi lizerine etkisi kiiciik olmasina ragmen
fenotipik sonuglarmin funguslar igin 6nemli olabilecegi ve
bu sayede onlarin yeni ekolojik nisler olusturabilecegi
diigiiniilmektedir (Soanes ve Richards, 2014). OSB

mikrobiyotasinda bulunan agir metallere direngli diger
funguslar ile Halokirschsteiniothelia arasinda bu ¢esit bir
gen transferi bu cinse diren¢ kazandirmug olabilir. Bu
funguslarin direng ve detoksifikasyon metabolizmalarinin
anlagilabilmesi i¢in detayli molekiiler ¢aligmalara ihtiyag
vardir.

Oneriler

Agir metal kirliligi mavi gezegende yasayan tiim tiirler
icin en biyik tehditlerden biridir. Kiresel g¢evre
kirleticileri, niifus artisi, kentlesme ve sanayilesmenin
etkisiyle yogunlagsmaktadir. Atik ve tehlikeli madde
birikimleri ¢ogu zaman dogada toksisite seviyesini
artirarak  insan  saglhigi  ve ekosistemi  olumsuz
etkilemektedir. Bu kalic1 sorunu ¢6zmek igin stratejiler
olusturmak oldukg¢a 6nemlidir. Mikroorganizmalar direng
sistemleri gelistirerek agir metallerin  yogun oldugu
ortamlarda yasamaya adapte olmuslardir. Funguslarin agir
metalleri detoksifiye etme kabiliyeti agir metal kirliligi
olan ortamdan metale dayanikli mantarlar segilerek
degerlendirilebilir. Agir metal kirliginin yerinde islahi i¢in
metal adsorbe eden mantarlarin biyolojik olarak
biiytitiilmesi, bolgeye ozgl etkili bir yontem olarak
kullanilabilir. Kiiresel ¢evre sorunlarini diizeltmek igin bu
teknolojiye katki saglayacak, agir metallere direngli yeni
funguslarin belirlenmesi gerekmektedir. Bu c¢alismada
Samsun OSB topraginda agir metal kirliliginin yiiksek
oranlarda oldugu belirlenmis ve bu kirlilige tolerans
gosteren funguslar metagenomik yontemler ile tespit
edilmistir Bu yoniiyle bu ¢alisma g¢evrenin Kirlilik ajani
agir metaller ile fungal mikrobiyota arasindaki iligkileri
belirleyerek agir metal birikiminin azaltilmasina yonelik
teknolojilere katk: saglayabilecek niteliktedir.
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