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165 rRNA GENININ YENI NESIL DIZILEME YONTEMLERIYLE
ANALIZI VE MIKROBIYOLOJIDEKI UYGULAMALARI

Mikrobiyolojinin temel amaglarindan biri mikroor-
ganizmayi tanimlamaktir. Mikroskopi ve kulttr bu
amagla kullanilan en eski yontemler iken serolojik
yontemler ve sonrasinda molekdler yontemler ayi-
rici tanida kullanilmaya baslanmistir. Klasik yon-
temde bir bakteriyi tanimlayabilmek i¢in, o bakteri-
nin ¢ogalabilecedi optimal kultlr sartlarina ihtiyag
vardir. Geleneksel olarak bakteriyel patojenleri ta-
nimlamada kdltdr ve biyokimyasal temelli testler
kullanilan “altin standart” yontemler olarak kabul
edilmektedir. Hastalarda enfeksiyona sebep olan
bakterinin kdltur ile tanimlanmasi zaman alan bir
islemdir '. Ayni zamanda ¢ogalan kdltrleri yorum-
lamak i¢in uzman personele ihtiyag vardir. Kulttr
bazli yontemlerin limitleri konusunda one ¢ikan
konular arasinda rutin kdltur kosullarinda anaero-
bik bakterilerin gogalamamasi, bazi nadir bulunan
patojenlerin uygun testler olmadigl icin gozden
kagirilabilmeleri, birden fazla mikroorganizma Ure-
mesi durumunda urettikleri metabolitler sebebiyle
farkli sonuglar alinabilmesi, bazi patojenlerin du-
stk dreme hizina sahip olmalari sayilabilir 2. Tim
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bu kisitlamalar kiltlr bazl yontemlere alternatif
bir yonteme duyulan ihtiyacr artirmistir.

16S rRNA Geni

16S ribozomal RNA, ribozomun 30S alt biriminin
bilesenidir. Bu RNAYyI sentezleyen gen 16S rRNA
geni olarak adlandirilir ve oldukga az miktarda mu-
tasyon gecirmistir. Bu korunmus gen, tirler arasi
farkliliklari tayin etmede kullaniimaktadir. Carl Wo-
ese ve George E. Fox 16S rRNA geninin filogene-
tikte kullanilabilecegini kesfetmislerdir 2.

Ribozomu olusturan RNA'lar arasinda yer alan
16S rRNA 30S alt biriminin yapisina katilir ve mR-
NAdaki Shine dalgarno (ribozom baglanma bol-
gesi) dizisine baglanan diziyi igerir. Ayni zamanda
23S rRNA ile etkilesime girerek ribozomun alt bi-
rimlerinin biraraya gelmesine yardimci olur *.

Bakteriyel 16S rRNA geni, 30-100 [baz cifti
(bg)] boyutlarinda dokuz adet degisken bolge (V1-
V9) igerir (Sekil 1). Bu degisken bolgeler, tirler
arasinda farkli seviyelerde degiskenlikler gosterir
ve filogenetik tanimlamada oldukga kullanighdir.
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dirlar. YND yontemlerinin ileri kullanimlariyla hem
bir bakteri kolonisindeki mikro ve makro genetik
varyasyonlar ortaya konabilecek hem de diger
canlilarla ortak yasamin neden oldugu varyasyon-
lar daha iyi anlasilabilecektir ?. Yalnizca 16S rRNA
geni analizi ile tur tayininde degil mikrobiyomdaki
bakterilerin genomlarinin dizilenmesinde de YND
yontemleri kullaniimaktadir #°. Coklu bakteriyel
ortamlardan alinan orneklerde de novo genomik
DNA dizi analizi simerik genom olusturma riski
tasisa da bu yontem mikrobiyom diinyasini anla-
mamiza buyuk katki sunacaktir.
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