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METAGENOMIK ANALIZLER

Tarihsel gelisimi boyunca, mikrobiyoloji biliminin
temelini mikroorganizmalarin habitatlarindan izo-
le edilerek in vitro kosullarda Uretilmesi konvan-
siyonu olusturmustur. Genel anlamda bir mikro-
organizmay! morfolojik, fizyolojik, biyokimyasal
ve genetik incelemeye tabi tutabilmek amaciyla
tekil olarak yasam kosullarini idame ettirebilece-
gi bir kultdr ortaminin saglanmasi, konvansiyonel
mikrobiyolojinin gereklerinden sayilmistir . Ote
yandan, gezegenimizin biyosferinde farkl kosul-
lara adapte olabilecek sekilde evrimlesmis olan
mikroorganizmalar yalnizca abiyotik cgevresi ile
degil, ekolojik denge ve aligveris iliskisinde oldugu
diger mikroorganizmalar ile de elzem simbiyotik
yasam sekilleri kurmaktadir 2. Koloniler ve komu-
niteler arasinda sinyallesme yolaklari ve metabolik
yolak ortakliklari seklinde ortaya gikan bu isbirligi,
kimi zaman turlerin ihtiyag duydugu karsilikli bes-
lenme ve savunma iliskilerini de igermektedir. Bu
sebeple, yasam agacinin onemli bir kismini olustu-
ran mikroorganizmalarin blyudk ¢ogunlugunun bu
simbiyotik iliskiler olusturulmadan abiyotik kulttr
ortamlarinda yasamsal faaliyetlerini yUritmesi
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mumkun olmamaktadir 3. Bu blytk teknik engel,
ozellikle karmasik komunitelerden olusan mikro-
biyomlarin kapsamli olarak incelenebilmesi igin
19. ve 20. yUzyillar boyunca asilamamistir. Ancak
21. ylzyihn basindan itibaren kultlrden bagimsiz
olarak gevresel orneklerin molekdler incelemesini
mumkUn kilan teknolojilerin ortaya ¢ikmis olmasi
mikroorganizmalari gittikgce genisleyen bir filoge-
netik evrende incelememize imkan tanimaktadir.
Yeni nesil molekuler teknolojilerin yardimiyla bir
gevresel ornekteki tim genetik materyalin, mikro-
organizmalarn kultirde Uretmeksizin, toplu halde
analiz edilmesi teknigine metagenomik adi veril-
mektedir 4.

Yiksek cikti Uretebilen molekuler teknolojile-
rin gelistiriimis olmasi metagenomik tekniklerinin
ortaya cikmasina sebep olmustur. Bunlarin iceri-
sinde ¢zellikle yeni nesil dizileme (YND) en biylk
oneme sahiptir. Herhangi bir organizmaya ait ge-
nomun tamaminin ortaya cikariimasi ilk nesil di-
zileme teknolojileri (6rnegdin, Sanger dizileme) ile
buyuk zaman, emek ve maliyet gerektirmekteydi.
Oyle ki, 6ncil olarak dizilenen mikroorganizmala-
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anahtar oneme sahip oldugu dusuntlmektedir.
Genel kapsamda metagenomik analiz gerektiren
pek cok uygulama saymak mumkinddr. Biyote-
rapotik olarak kullanilabilecek mikroorganizma-
larin kesfi, hastalik prognozuna olumlu katki sag-
layacak diyetetik midahalelerin bulunmasi, fekal
mikrobiyota transferi igin dogru mikrobiyota kom-
pozisyonuna sahip donorlerin veya superdonor-
lerin tespit edilmesi, ilag molekdllerinin bagirsak
mikroorganizmalarina bagiml farmakokinetiginin
tahminlenmesi, immunoterapi uygulamalarinda
bagirsak mikrobiyomu tarafindan moddle edilen
bagisiklik komponentlerinin ortaya ¢ikariimasi gibi
s0z konusu uygulamalara ornekler verilebilir.

flag kesfi

Metagenomik analizler, tedavi amagl olarak bi-
yoterapatiklerin yani sira tedavide etkinlik goste-
rebilecek birgok kiglk molekilin kesfine yonelik
olarak da imkanlar sunmaktadir. Hem insan mik-
robiyomunun hem de dogadaki gevresel ornekler-
den elde edilecek komunitelerin igerisinde biyoak-
tif olarak blyik 6nem arz eden ikincil metabolitleri
treten mikroorganizmalar bulunmaktadir. ikincil
metabolitler gogunlukla biyosentetik gen kiimele-
ri halinde gen adalari formunda bulunan yolaklar
tarafindan Uretilmektedir. Bu kimelerin fiziksel
olarak bir arada bulunmasi in silico tespitini ko-
laylastirmaktadir. Ote yandan, ikincil metabolitler
her ne kadar fonksiyon ve yap! yoninden biylk
bir gesitlilige sahip olsa da, bu molekulleri sentez-
leyen biyosentetik makine duzeni blyuk oranda
benzer bilesenlerden olugsmaktadir. Bu durum ise
enzim siniflari Uzerinden yakin homoloji tespitle-
riyle biyosentetik gen kiimelerinin tespitini uygun
kilmaktadir. Son yillarda bu yolaklarin biyoinfor-
matik yontemlerle tespitine ve siniflandirimasina
yonelik yaklasimlar gelistiriimistir 4. Bu sayede
metagenomlar uzerinde ilag dretmeye yonelik re-
kombinant 6geleri taramak ve kesfetmek zaman
icerisinde mumkin olacak ve ilag endustrisinde
potansiyel olarak onemli sonuglara sebebiyet ve-
rebilecektir.
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