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Abstract 

Cyanobacteria are the ecologically important organisms due to they thrive in wide variety of habitats 

and some with the ability to produce secondary metabolites known as cyanotoxin. Besides classical 

identification methods, DNA fingerprint and many other PCR based molecular approaches have being 

adopted and well used in the molecular systematics and genetic characterization of Cyanobacteria. In 

this study, 7 bacterial isolates were analyzed through the RAPD-PCR technique using 15 different 

randomly selected primers. All the bacterial isolates were produced 306 completely polymorphic 

amplification products. A minimum 12 and maximum 35 different PCR fragments were obtained by 

the OPA-14 and Hip-GC primers respectively. The size of RAPD-PCR fragments were varied between 

175-3.000 bp. Two different dendrogrames (UPGMA ve Neighbor Joining) were created using Nei’s 

genetic distance and similarity values, to identify genetic relationships among analyzed bacterial 

isolates. According to the results, the Synechococcus elongatus and Pseudoanabaena moniliformis are 

defined as the most distant species, while the Anabaena affisinis and Arthrospira sp. are determined as 

the closest organisms. Consequently, randomly selected primers have generated 100% polymorphic 

fragments, indicating high efficiency and successful utilization of RAPD-PCR technique in the genetic 

characterizations and molecular systematics of different Cyanobacteria isolates. 
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RAPD-PCR Tekniği Kullanılarak Bazı Siyanobakteriyel 

Türlerin Genetik Karakterizasyonu 

 

Özet  

Çok çeşitli yaşam alanlarında gelişmeleri ve bazılarının siyanotoksin olarak bilinen ikincil metabolitleri 

üretme yeteneklerinden dolayı Siyanobakteriler, ekolojik açıdan oldukça önemli organizmalardır. Bu 

canlıların sınıflandırılmaları ve tanımlanmaları oldukça karmaşıktır. Klasik tanımlama yöntemlerinin 
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yanısıra, Siyanobakterilerin moleküler sistematiği ve genetik karakterizasyonunda DNA parmakizi ve 

birçok PCR temelli moleküler yaklaşımlar benimsenmeye ve kullanılmaya başlanmıştır. Bu çalışmada 

toplam 7 Siyanobakteri izolatı, 15 farklı random primer kullanılarak RAPD-PCR tekniği ile analiz 

edilmiştir. Tüm bakteriyel izolatlar, tamamı polimorfik olan 306 amplifikasyon ürünü oluşturmuştur.  

En az 12 ve en fazla 35 farklı PCR fragmenti sırasıyla OPA-14 ve Hip-GC primerleri ile elde 

edilmiştir. RAPD-PCR fragmentlerinin büyüklüğü 175-3.000 bç arasında değişmektedir. Bakteri 

izolatları arasındaki genetik akrabalık ilişkisini ortaya çıkarmak için Nei’s genetik uzaklık ve benzerlik 

değerleri kullanarak iki farklı dendrogram (UPGMA ve Neighbor Joining) oluşturulmuştur. Bu verilere 

göre Synechococcus elongatus ve Pseudoanabaena moniliformis en uzak türler, Anabaena affisinis ve 

Arthrospira sp. ise birbirine en yakın organizmalar olarak tespit edilmiştir. Sonuç olarak, seçilen RAPD 

primerlerinin %100 polimorfik fragmentler oluşturduğu ve RAPD-PCR tekniğinin farklı Siyanobakteri 

izolatlarının genetik karakterizasyonunda ve moleküler sistematiğinde etkin ve başarılı bir şekilde 

kullanılabileceği görülmüştü. 

 

Anahtar Kelimeler: Siyanobakteri, genetik karakterizasyon, DNA polimorfizmi, RAPD-PCR tekniği. 

1. GİRİŞ 

Prokaryotik hücre yapısına sahip fotosentetik Siyanobakterilerin (mavi-yeşil bakteri ya da mavi-yeşil 

alg) varlığı günümüzden yaklaşık 3.5 milyar yıl öncesine kadar uzanmaktadır (Oinam et al. 2011). 

Gram-negatif bakterilerin genel özelliklerine sahip olan Siyanobakteriler değişik sucul ortamlarda, 

karada, kutup bölgelerinde, çöllerde ve çok sıcak su kaynakları gibi farklı habitatlarda yaşayabilirler 

(Ionescu et al. 2010). Cins ve tür sayısı üzerine sistematik tartışmalar devam ediyor olmasına rağmen 

(2000-8000 arasında olduğu düşünülüyor), mevcut taksonomiye göre 347 cins ve 2698 tür 

tanımlanmıştır (Nabout et al. 2013).  İnsan ve hayvan sağlığı için zararlı olan ve toksisitelerine göre 

hepatotoksin, nörotoksin, sitotoksin, dermatotoksin ve irritant olarak bilinen değişik siyanotoksinleri 

üretirler (Dittmann et al.2013, Moreira et al. 2014). Siyanobakteriler değişik fotosentetik pigmentler 

içermeleri nedeniyle denizlerin temel besin kaynağını oluşturan ve atmosferik azotu da asimile ederek 

diğer organizmaların kullanabileceği mineral azota dönüştürebilen organizmalardır (Demoulin et al. 

2019). Ayrıca, yeryüzünde fikse edilen toplam karbonun yaklaşık %20-30’luk bir kısmının sadece bu 

bakterilerce sağlandığı düşünülmektedir. Tek ve çok hücreli serbest yaşayabilenleri olduğu gibi, 

müsilaj bir zarla koloni oluşturan Siyanobakteriler de vardır. Siyanobakterilerin geniş yaşam alanına 

sahip olmaları, yüksek çeşitlilik gösteren türlerinin olması ekolojik açıdan bu organizmaları önemli 

kılmaktadır. Fenotipik (morfolojik, fizyolojik) ve ekolojik varyantları çok çeşitlilik gösteren 

Siyanobakterilerin tanımlanması, sınıflandırılması zor ve karışıktır. Siyanobakteriler gelişmesi 

(bölünme modeli ve üreme tipi), yapısı (trikom tipi ve büyüklüğü, hücre düzenlenmesi ve büyüklüğü, 

bölünme düzlemi, heterosist ve akinet oluşumu, hareketlilik, toksisite gösterip-göstermemesi, gaz 

vakuolu varlığı, hücre duvarı ve tiylakoid yapısı gibi değişik hücre bileşenlerinin varlığı) ve fizyolojisi 

(kromatik adaptasyon, tuzluluğa tolerans ve vitamin ihtiyacı gibi) gibi fenotipik özellikleri dikkate 

alınarak sınıflandırılmaya çalışılmıştır (Rippka et al. 1979, Komarek and Anagnostidis 1989, Baker 

1992, Keshari and Das 2015). Ancak bu tip geleneksel tanımlamalar yetersiz kalabilmekte, çevresel 

şartlardan ve kültür ortamından çok etkilenebilmektedirler (Lyra et al. 2005, Rajaniemi et al. 2005). 

İzolasyon ve biyokimyasal tanımlama (lipid ve yağ asidi kompozisyonu, izozim modeli, pigmentasyon 

durumu) gibi metotlar ve optikal, epifluoresans veya elektron mikroskopisi gibi morfolojik kriterler bu 

organizmaları oldukça zor ayırt etmekte ve çoğunluğu sınıf düzeyinde kalmaktadır (Holton et al. 1968, 

Weeden et al. 1982, Smit et al. 1983, Ziegler et al. 1998, Cox et al. 2004, Sarsekeyeva et al. 2014). 

Mikrobiyal biyoçeşitlilikteki yetersizlikleri aşmak ve eksiklikleri giderebilmek için son 20 yıllık bir 

süreçte çok değişik DNA temelli moleküler biyoloji tekniği geliştirilmiş ve bu yöntemler kullanılarak 

doğal mikrobiyal kommünitelerin genetik karakterizasyonları, biyoçeşitlilik analizleri ve kommünite 

yapılarının izlenmesi gerçekleştirilmiştir (Garcia-Pichel et al. 2001, Redfield et al. 2002). DNA 

molekülünü temel alan moleküler filogenetik sınıflandırma teknikleri özellikle problemli grupların 
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sınıflandırılmasında, toksin üreten türlerin teşhisinde ve tespitinde değerli veriler ortaya koyabilmekte, 

moleküler genetik analiz sonuçları temel alınarak taksonların sistematikteki yeri değişebilmektedir.  

DNA belirteçleri (DNA marker), moleküler sistematik çalışmalarında moleküler biyolojinin 

başvurduğu önemli araçlardan birini temsil etmekte ve etkin gelişmelere olanak sağlamaktadır. DNA 

belirteçleri, farklı genotipler arasındaki dizi polimorfizmini gösteren özgül genom bölgeleridir. Genel 

olarak DNA’yı temel alan belirteç sistemleri, diğer belirteç sistemlerinden; güvenilir olmaları, 

tekrarlanabilir olmaları, çevresel koşullardan ve değişimlerden etkilenmemeleri, tüm canlı, doku ve 

hücresel düzeyde saptanabilmeleri,  allel frekanslarının daha yüksek olması, çoğunlukla kodominant 

kalıtım göstermeleri gibi özellikler bakımından üstündürler. DNA belirteçlerinden restriksiyon enzim 

kesimi (RFLP ve ARDRA) (Laloui et al. 2002, Neilan 2002, Margheri et al. 2003, Valerio et al. 2009, 

Chakdar and Pabbi 2012), 16S rDNA (Keshari et al. 2016, Sciuto and Moro 2016, Shiels et al. 2019), 

ITS (Laloui et al. 2002) ve değişik mikrosistin genleri dizi analizleri (Ma et al. 2004, Marquardt and 

Palinska 2007) veya PCR temelli olanlar (Neilan 1995, Casamatta et al. 2003, Shalini et al. 2008, 

Oinam et al. 2011) Siyonabakteri moleküler genetiğinde sıklıkla kullanılmıştır. Özellikle RAPD-PCR 

(Nishihara et al. 1997, Thajuddin and Muralitharan 2008, Palinska et al. 2011, Prabakaran et al. 2011, 

Afaf et al. 2012), REP-PCR (Katayama et al. 2002, Muralitharan and Thajuddin 2011), STRR-PCR 

(Guevara et al. 2002, Selvakumar and Gopalaswamy 2008, Muralitharan and Thajuddin 2011, Afaf et 

al. 2012) ve ERIC-PCR (Rasmussen and Svenning 1998, Lyra et al. 2001, Valerio et al. 2005, Bruno et 

al. 2006) gibi PCR temelli olan genetik belirteçlerin kullanılmasıyla değişik biyolojik sorunların 

çözümünde hız kazanılmış ve taksonomik düzeylerde önemli bilgiler elde edilmiştir. Bu belirteç 

sistemleri karşılaştırıldığında RAPD tekniği ilgilenilen taksonun genleriyle ilgili herhangi bir ön bilgi 

gerektirmemesi nedeniyle en avantajlılarından birisidir. RAPD yöntemi, rastgele seçilmiş 9-10 

nükleotitlik bir primerin ilgili taksona ait DNA molekülüne bağlanarak PCR ile çoğaltılması ve elde 

edilen PCR ürünlerinin jel elektroforezinde görüntülenerek sonuçların değerlendirilmesi işlemine 

dayanır. Ayrıca ucuz ve tekrarlanabilir olması da tekniğin diğer bir avantajıdır. Siyanobakterilerle 

yapılmış olan birçok çalışmada RAPD-PCR tekniği sonucu elde edilen DNA profillerinin mevcut 

türlerin ayrımında kullanılabilirliği ortaya konmuştur (Neilan 1995, Nishihara et al. 1997, Shalini et al. 

2007, Praveen Kumar et al. 2009, Prabakaran et al. 2011, Afaf et al. 2012).  

RAPD-PCR, özellikle akraba organizmalar arasındaki DNA dizi farklılığının ortaya çıkarılmasında 

yaygın şekilde kullanılmakta ve elde edilen nükleotit farklılıkları RAPD belirteçleri olarak 

isimlendirilmektedir. Yöntemde, spesifik bir DNA bölgesi değil, genom üzerinde birçok DNA lokusu 

aynı anda çoğaltılabilmektedir. Genomlar arasında RAPD belirteç farklılığının nedenleri, primer 

bağlanma bölgesini değiştiren (veya ortadan kaldıran) tek nükleotit değişiklikleri ya da 

insersiyonlar/delesyonlar olabileceği gibi, amplifikasyona imkan vermeyecek şekilde primer bağlanma 

bölgelerini ayıran genomik dizilerde meydan gelen insersiyonlar da olabilmektedir (Okore et al. 2017). 

 

2. Materyal ve Yöntem 

2.1. Siyanobakteri türleri  

Siyanobakteri türleri daha önceden yapılan bir TÜBİTAK çalışmasında (Proje No: 105 O 

053)  morfolojik ve biyokimyasal olarak tanımlanmıştır (Gurbuz et al. 2009). Pasteur kültür 

koleksiyonundan elde ettiğimiz Microcystis aeruginosa (PCC 7806) ve dış pozitif kontrol örneği olarak 

ise Pseudomonas aeroginosa (ATCC 27853) türleri de çalışmada kullanılmıştır. 

  

2.2. Genomik DNA izolasyonu  

Siyanobakteri genomik DNA izolasyonu, Thermo Scientific GeneJET Genomic DNA Purification Kiti 

kullanılarak ve minör modifikasyonlar yapılarak gerçekleştirilmiştir. Genomik DNA örneklerinin 

konsantrasyonları nanodropta ölçülmüş ve son konsantrasyon 50 ng/µl olacak şekilde sulandırılmıştır. 
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2.3. RAPD primerleri 

RAPD-PCR aşamasında Thermo Fisher Scientific firması (Offenbach/Almanya) tarafından sentez 

edilen 10 baz uzunluğunda, 15 adet RAPD primeri kullanılmıştır (Tablo 1). 

 

Tablo 1. RAPD-PCR reaksiyonlarında kullanılan primer dizileri, Tm dereceleri (°C) ve % GC oranları 

Primer Dizi (5’          3’)   % GC Tm    

CRA-22 CCGCAGCCAA 70 34 

CRA-25 AACGCGCAAC 60 32 

Hip-CA GCGATCGCCA 70 34 

OPA-11 CAATCGCCGT 60 32 

OPA-13 CAGCACCCAC 70  34 

Hip-GC GCGATCGCGC 80 36 

Hip-TG GCGATCGCTG 70 34 

MM TCACGGTGCA 60 32 

CRA-23 GCGATCCCCA 70 34 

CRA-26 GTGGATGCGA 60 32 

OPA-08 GTGACGTAGG 60 32 

OPA-18 AGGTGACCGT 60 32 

OPA-12 TGTCATCCCC 60 32 

OPA-14 TGCGTGCTTG 60 32 

OPA-15 GACGGATCAG 60 32 
 

2.4. RAPD-PCR döngü koşulları 

Deneysel verilerin güvenilirliği ve tekrarlanabilirliği için, PCR reaksiyonlar en az iki kere tekrar 

edilmiş ve her bir primere ait sabit bant profili veren reaksiyon koşulları seçilmiştir. Döngü şartları; ön 

denatürasyon 95°C 3 dak, denatürasyon 95°C 45 sn, bağlanma (annealing) 32-36°C 45 sn (Tablo 1), 

uzama (extention) 72°C 45 sn ve son uzama ise 72°C 5 dak olacak şekilde ayarlanmıştır. Denatürasyon, 

bağlanma ve uzama olarak bilinen PCR döngüleri toplamda 45 döngü yapılmıştır.  

 

2.5. Dendrogram çizimi  

Dendrogram çizimi için jellerdeki bantlar monomorfik ve polimorfik özellikleri açısından 

değerlendirilmiştir. PCR ürünlerinin bant büyüklükleri DNA size marker (Fermentas GeneRuler 100 bp 

Plus DNA ladder) kullanılarak hesaplanmıştır. Elde edilen bantlar monomorfik ise 0, polimorfik ise 1 

olarak değerlendirilmiştir.  Bu sayısal matriks bilgisi Genetic Analysis in Excel 6.501 (GenAlEx) 

programı kullanılarak (Peakall et al. 2012) Nei’s genetik uzaklık ve benzerlik değerleri elde edilmiştir. 

Bir sonraki aşamada ise iki farklı dendrogram (UPGMA ve Neighbor Joining) genetik uzaklık ve 

benzerlik değerleri temel alınarak MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) 6.06 programı 

kullanılarak çizilmiştir. 

 

3. Bulgular  

Genetik karakterizasyon amaçlı kullanılan 15 farklı RAPD primeri ile toplam 306 adet amplifikasyon 

ürünü elde edilmiştir. Bantların tamamının (%100) polimorfik olduğu görülmüştür (Tablo 2). En düşük 

bant ağırlığına sahip polimorfik PCR ürünü 175 bç (baz çifti) ile CRA-26 primerinden, en büyük bant 

ağırlığına sahip polimorfik PCR ürünü ise, 3.000 bç ile CRA-25 ile OPA-13 primerlerinden alınmıştır. 

Polimorfik primer başına elde edilen ortalama bant sayısı 20.4 (306/15) olarak tespit edilmiştir. En 

fazla polimorfik RAPD belirteci oluşturan primer ise 35 farklı PCR ürünü ile Hip-GC primeri olmuştur 

(Şekil 1). Bakteri örneklerinin genetik akrabalık ilişkisini ortaya çıkarmak için Nei’s genetik uzaklık ve 

benzerlik değerleri kullanılarak iki farklı dendrogram (UPGMA ve Neighbor Joining) çizilmiştir (Şekil 
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2 ve 3). Genetik uzaklık değerleri temel alındığında, 0.451 değeri ile Synechococcus elongatus ve 

Pseudoanabaena moniliformis en uzak türler, 0.268 değeri ile Anabaena affisinis ve Arthrospira sp. ise 

birbirine en yakın taksonlar olarak tespit edilmiştir (Tablo 3). Genetik benzerlik değerleri temel 

alındığında da yine aynı türler 0.765 değeri ile en yakın ve 0.637 değeri ile en uzak türler olarak tespit 

edilmişlerdir (Tablo 4). UPGMA ile çizilen dendrogramda ise dış tür olarak kullandığımız pozitif 

kontrol örneği Pseudomonas aeroginosa genetik olarak ilk ayrılan türdür. Daha sonra ise sırasıyla 

Synechococcus elongatus, Phormidium formosum, Microcystis aeruginosa (PCC 7806), Plankthorix 

limnetica, Pseudoanabaena moniliformis, Arthrospira sp. ve Anabaena affisinis ayrılmaktadır (Şekil 

3). 

 

Tablo 2. RAPD-PCR reaksiyonlarından elde edilen bant karakteristikleri 

Primer Bant 

büyüklüğü 

(bç) 

Toplam 

bant sayısı 

Monomorfik 

bant sayısı 

Polimorfik 

bant sayısı 

Polimorfizm 

oranı  (%) 

CRA-22 250-2.000 29 - 29 100 

CRA-23 225-2.750 21 - 21 100 

CRA-25 375-3.000 19 - 19 100 

CRA-26 175-1.500 22 - 22 100 

Hip-CA 275-2.600 25 - 25 100 

Hip-GC 225-1.800 35 - 35 100 

Hip-TG 250-1.800 28 - 28 100 

MM 175-2.400 15 - 15 100 

OPA-08 200-1.900 17 - 17 100 

OPA-11 250-2.500 19 - 19 100 

OPA-12 250-1.600 13 - 13 100 

OPA-13 330-3.000 18 - 18 100 

OPA-14 275-2.800 12 - 12 100 

OPA-15 275-1.800 18 - 18 100 

OPA-18 200-2.200 15 - 15 100 

Toplam - 306 - 306 - 
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Şekil 1. Hip-GC primeri kullanılarak elde edilen RAPD-PCR ürünlerinin agaroz jeldeki 

görüntüsü. 1; Microcystis aeruginosa, 2; Synechococcus elongatus, 3; Anabaena 

affisinis, 4; Phormidium formosum, 5; Plankthorix limnetica, 6; Pseudoanabaena 

moniliformis, 7; Arthrospira sp., PK; Pseudomonas aeroginosa, NK; Negatif 

kontrol, M; 100 bp DNA size marker 

 

 Şekil 2. Neighbor-Joining ile çizilen dendrogram 

 

 

Şekil 3. UPGMA ile çizilen dendrogram 
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Tablo 3. Nei’s genetik uzaklık matriksi değerleri 
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(A
T

C
C

) 
2

7
8

5
3

) 

Microcystis aeruginosa                                            

(PCC 7806) 

0.000        

Synechococcus elongatus 0.391 0,000       

Anabaena  affisinis 0.339 0.372 0.000      

Phormidium formosum 0.396 0.440 0.396 0.000     

Plankthorix limnetica 0.372 0.445 0.335 0.335 0.000    

Pseudoanabaena 

moniliformis 

0.396 0.451 0.339 0.386 0.335 0.000   

Arthrospira sp. 0.339 0.420 0.268 0.405 0.325 0.277 0.000  

Pseudomonas aeroginosa 

(ATCC 27853) 

0.482 0.509 0.430 0.471 0.456 0.353 0.410 0.000 

  

Tablo 4.  Nei’s genetik benzerlik matriksi değerleri 
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Microcystis aeruginosa   

(PCC 7806) 

1.000        

Synechococcus elongatus 0.676 1.000       

Anabaena affisinis 0.712 0.690 1.000      

Phormidium formosum 0.673 0.644 0.673 1.000     

Plankthorix limnetica 0.690 0.641 0.716 0.716 1.000    

Pseudoanabaena 

moniliformis 
0.673 0.637 0.712 0.680 0.716 1.000   

Arthrospira sp. 0.712 0.657 0.765 0.667 0.722 0.758 1.000  

Pseudomonas aeroginosa 

 (ATCC 27853) 

0.618 0.601 0.650 0.624 0.634 0.703 0.663 1.000 
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Neighbor-Joining ile çizilen dendrogram sonuçlarına göre iki ana grup oluşmaktadır. Dendrogramın 

birinci grubu Pseudomonas aeroginosa ve Pseudoanabaena moniliformis örneklerini kapsarken, 

çalışılan diğer örnekler ikinci grup içinde yer almaktadır (Şekil 2). 

4. Sonuç ve Öneriler  

Bu çalışma kapsamında daha önce morfolojik ve biyokimyasal olarak tanımlanan ve sınıflandırılan bazı 

Siyanobakteri izolatlarının genetik karakterizasyonu, RAPD-PCR tekniği kullanılarak 

gerçekleştirilmiştir. Siyanobakteriler, taksonomik olarak oldukça çeşitlilik gösteren büyük bir gruptur. 

Sınıflandırmalarında morfolojik ve diğer fenotipik özellikler yaygın olarak kullanılmıştır. Son yıllarda 

uygulanan moleküler filogenetik sınıflandırma teknikleri özellikle problemli grupların 

sınıflandırılmasında, toksin üreten türlerin teşhisinde ve tespitinde değerli veriler ortaya koyabilmekte, 

moleküler genetik analiz sonuçları temel alınarak taksonların sistematikteki yeri değişebilmektedir. 

RAPD, farklı Siyanobakteri gruplarını tanımlamada ve genetik çeşitlilik analizlerinde kullanılan bir 

tekniktir. Neilan et al. (1995) Anabaena ve Microcystis cinslerinin, Nishihara et al. (1997) Microcystis 

cinsine ait değişik türlerin, Casamatta et al. (2003) Phormidium retzii suşlarının, Martinez et al. (2006) 

Alexandrium tamarense ve Alexandrium minutum suşlarının,  Srivastava et al. (2007) 4 farklı cinsin, 

Shalini and Gupta (2008) 30 Calothrix suşunun, Singh (2008), Perumal et al. (2009) 8 Oscillatoria ve 4 

Lyngbya suşunun, Hube et al. (2009) Nodularia harveyana ve Oscillatoria brevis suşlarının,  Palinska 

et al. (2011) Phormidium suşlarının, Muralitharan and Thajuddin (2011) Synechococcus elongatus 

suşlarının, Singh and Dhar (2014) Spirulina ve akraba cinslerinin, Arima et al. (2012) Nostoc commune 

genotiplerinin, Keithellakpam et al. (2015) 4 farklı Siyanobakteri cinsini ve bu cinslere ait suşların, 

Chakdar et al. (2017) 20 Nostoc suşunun DNA düzeyinde genetik karakterizasyonu, genetik çeşitliliği, 

DNA fingerprint temelli moleküler sistematiğinde ve filogenisinde bizimde çalışmalarımızda kullanmış 

olduğumuz primerlerin (CRA-22, CRA-23, CRA-26, Hip-TG, Hip-GC, OPA-08, OPA-11 ve OPA-13 

başta olmak üzere) büyük bir kısmını kullanarak intra-spesifik ve inter-spesifik düzeyde başarılı 

moleküler genetik analizler yapmışlardır. Ayrıca Shalini et al. (2007), Perumal et al. (2009), 

Premanandh et al. (2009), Prabakaran et al. (2011) ve Chakdar et al. (2017) RAPD çalışmalarında 

kullandıkları random primerler ile %100 polimorfizm oranı ve oldukça düzgün bantlaşma modelleri 

elde etmişlerdir. Bu çalışmalardaki mevcut bulgular bizim deneysel sonuçlarımızla da uyumludur. 

Salem et al. (2019) farklı stres koşulları altında, Anabaena turolosa’nın farklı tipleriyle yapmış olduğu 

çalışmada bizimde kullanmış olduğumuz dört farklı primer ile (OPA-11, OPA-13, CRA-22 ve Hip-TG) 

RAPD reaksiyonları gerçekleştirmiş ve DNA polimorfizm oranını %43.75 olarak bulmuştur. 

Polimorfizm oranının düşüklüğü ise; değişik stres koşullarının DNA dizisinde değişiklik yaptığı ve bu 

değişimlerinde polimorfizm oranını etkilediği şeklinde açıklamıştır. Çalışmamızda istatiksel analizlerin 

güvenilirliği açısından primer sayısı artırılarak 15 farklı random primer çalışılmıştır. Çalışmanın 

deneysel aşamalarında PCR reaksiyonlarının en az iki kez tekrar edilmesi ve sonuçların 

değerlendirilmesinde polimorfik bant modellerinin dikkate alınması ile deneysel hatalar en aza 

indirilmiştir. RAPD çalışmalarında polimorfizm oranının değişkenliğini, kullanılan primer sayısı da 

etkileyebilmektedir. Primer sayısının fazla olması daha fazla lokusun taranmasına olanak sağladığı için 

RAPD tekniğinin istatiksel değerini ve RAPD reaksiyonlarının verimliliğini artırmaktadır. 

RAPD-PCR tekniğinin genetik analizlerde etkili bir yöntem olduğu ve genom analizlerinde başarılı 

şekilde uygulandığı birçok çalışmada vurgulanmıştır. RAPD ile kodlayıcı ve kodlayıcı olmayan DNA 

dizilerinin rastgele primerlerle taranabilmesi, yüksek düzeyde genetik varyasyonun saptanmasına 

olanak vermektedir. Deneysel veriler sonucunda; çalışmalarımızda kullandığımız RAPD-PCR 

tekniğinin ve kullanılan RAPD primerlerin ülkemizin iki farklı gölünden (Kovada Gölü/Isparta ve 

Titreyen Göl/Alanya) toplanan Siyanobakteri izolatlarının genetik karakterizasyonunda, teşhisinde, 

tanımlamasında, genetik çeşitlilik analizinde ve moleküler sistematiğinde başarılı bir şekilde 

kullanılabileceği görülmüştür. Kullanılan primerlerle elde edilen amplifikasyon ürünlerinin sayısı ve 

polimorfizm yüzdesi, RAPD-PCR ürünlerinin değişik programlarla analizi ve dendrogramlar sonucu 

http://www.iiste.org/


International Journal of Scientific and Technological Research                               www.iiste.org 
ISSN 2422-8702 (Online), DOI: 10.7176/JSTR/6-09-09 
Vol.6, No.9, 2020 
 

100 | P a g e  
www.iiste.org  
 
 

ortaya çıkan genetik yapı morfolojik karakterizasyon ile de uyumlu bir tablo ortaya koymaktadır. 

Kullanılan izolatlar biri dışında (Arthrospira sp.) tür düzeyinde tanımlama yapılmıştır.  

RAPD primerleri kullanarak yapılan mevcut çalışma, aynı yöntemle yapılan diğer çalışmaların 

verileriyle kıyaslandığında; RAPD-PCR tekniğinin Siyanobakteri moleküler sistematiğinde başarılı bir 

şekilde kullanılabileceğini ortaya koymaktadır. Bu çalışma Siyanobakteri izolatlarının biyolojik 

çeşitliliği ve genetik karakterizasyonuyla ilgili ülkemizde yapılması planlanan diğer çalışmalar için de 

temel oluşturabilecek bir çalışma niteliği taşımaktadır.  
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