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16S rRNA GENININ YENI NESIL DIZILEME YÖNTEMLERIYLE 
ANALIZI VE MIKROBIYOLOJIDEKI UYGULAMALARI

Mikrobiyolojinin temel amaçlarından biri mikroor-
ganizmayı tanımlamaktır. Mikroskopi ve kültür bu 
amaçla kullanılan en eski yöntemler iken serolojik 
yöntemler ve sonrasında moleküler yöntemler ayı-
rıcı tanıda kullanılmaya başlanmıştır. Klasik yön-
temde bir bakteriyi tanımlayabilmek için, o bakteri-
nin çoğalabileceği optimal kültür şartlarına ihtiyaç 
vardır. Geleneksel olarak bakteriyel patojenleri ta-
nımlamada kültür ve biyokimyasal temelli testler 
kullanılan “altın standart” yöntemler olarak kabul 
edilmektedir. Hastalarda enfeksiyona sebep olan 
bakterinin kültür ile tanımlanması zaman alan bir 
işlemdir 1. Aynı zamanda çoğalan kültürleri yorum-
lamak için uzman personele ihtiyaç vardır. Kültür 
bazlı yöntemlerin limitleri konusunda öne çıkan 
konular arasında rutin kültür koşullarında anaero-
bik bakterilerin çoğalamaması, bazı nadir bulunan 
patojenlerin uygun testler olmadığı için gözden 
kaçırılabilmeleri, birden fazla mikroorganizma üre-
mesi durumunda ürettikleri metabolitler sebebiyle 
farklı sonuçlar alınabilmesi, bazı patojenlerin dü-
şük üreme hızına sahip olmaları sayılabilir 2. Tüm 

bu kısıtlamalar kültür bazlı yöntemlere alternatif 
bir yönteme duyulan ihtiyacı artırmıştır.

16S rRNA Geni

16S ribozomal RNA, ribozomun 30S alt biriminin 
bileşenidir. Bu RNA’yı sentezleyen gen 16S rRNA 
geni olarak adlandırılır ve oldukça az miktarda mu-
tasyon geçirmiştir. Bu korunmuş gen, türler arası 
farklılıkları tayin etmede kullanılmaktadır. Carl Wo-
ese ve George E. Fox 16S rRNA geninin filogene-
tikte kullanılabileceğini keşfetmişlerdir 3.

Ribozomu oluşturan RNA’lar arasında yer alan 
16S rRNA 30S alt biriminin yapısına katılır ve mR-
NA’daki Shine dalgarno (ribozom bağlanma böl-
gesi) dizisine bağlanan diziyi içerir. Aynı zamanda 
23S rRNA ile etkileşime girerek ribozomun alt bi-
rimlerinin biraraya gelmesine yardımcı olur 4.

Bakteriyel 16S rRNA geni, 30-100 [baz çifti 
(bç)] boyutlarında dokuz adet değişken bölge (V1-
V9) içerir (Şekil 1). Bu değişken bölgeler, türler 
arasında farklı seviyelerde değişkenlikler gösterir 
ve filogenetik tanımlamada oldukça kullanışlıdır. 
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dırlar. YND yöntemlerinin ileri kullanımlarıyla hem 
bir bakteri kolonisindeki mikro ve makro genetik 
varyasyonlar ortaya konabilecek hem de diğer 
canlılarla ortak yaşamın neden olduğu varyasyon-
lar daha iyi anlaşılabilecektir 28. Yalnızca 16S rRNA 
geni analizi ile tür tayininde değil mikrobiyomdaki 
bakterilerin genomlarının dizilenmesinde de YND 
yöntemleri kullanılmaktadır 29. Çoklu bakteriyel 
ortamlardan alınan örneklerde de novo genomik 
DNA dizi analizi şimerik genom oluşturma riski 
taşısa da bu yöntem mikrobiyom dünyasını anla-
mamıza büyük katkı sunacaktır.
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