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RIBOTIPLENDIRME

Giris

1986'da taksonomik ara¢ olarak ribonukleik asit
gen kisitlama modellerinin  tanitiimasindan bu
yana, ribotiplendirme yontemi sistematik, epide-
miyolojik, ekolojik mikroorganizma galismalarinda
kullanilan bir yontem haline gelmistir. Ribotiplen-
dirme adinin yanlis bir adlandirma oldugu ve bu
durumun gozlenen polimorfizmlerin  dogrudan
ribozomal RNA gen dizilerinden kaynaklandigina
dair bir yanlis anlasiima oldugu fark edilmistir. Son
25 yilda, ribotiplendirme yonteminde yapilan mo-
difikasyonlar sonucunda, yontemin tekrarlanabi-
lirligi ve geri bildirim streci iyilestirilmistir. Ayrica,
gida Uretimi, ilag endustrisi ve kulttr koleksiyon-
larinin kalite kontroliinde ribotiplendirme otomas-
yon sistemleri kullaniimaya baslanmis ve verimli
sonuglar elde edilmistir .

Bakteri Ribozomu

Ribozom, proteinler ve RNAdan olusan bir ribo-
nukleoprotein kompleksidir. Ribozomlar, hicrede
MRNA'yI bilgi kaynagdi olarak kullanarak protein
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sentezinin (translasyon) gergeklestigi organeldir.
Bakterilerde, ribozomlar blyik alt birim (50S) ve
kigUk alt birim (30S) olmak Uzere iki alt birimden
olusurlar. mRNA etrafinda toplanmis iki alt bi-
rimden olusan fonksiyonel ribozomun molekuler
agirhgr 2.5 megadalton ve sedimentasyon katsa-
yisl 70S'dir. Kiguk alt birim (30S); 16S ribozomal
RNA'dan ve 20 proteinden olusur. mMRNAnin okun-
masina izin veren bollimddr. Buyuk alt birim ise;
23S ribozomal RNA, 5S ribozomal RNA ve 30 pro-
teinden olusur. Kiguk alt birim tarafindan okunan
mRNA'ya karsllik gelen proteinlerin sentezlenme-
sine izin veren bolgedir #

Ribozomal rRNA

Tipik olarak, her ribozomal operon, bir polisistronik
operon olarak kopyalanan 16S, 23S ve 5S yapisal
ribozomal RNA (rRNA) molekdllerini kodlayan Gg
genden olusur. Bakteri turleri arasinda, yapisal
rRNA genlerinin ortalama uzunluklari 16S igin
1.522 baz cifti [base pair (bp)]; 23S rRNA igin 2.971
bp ve 5Sigin 120 bp'dir 2. Bu tg rRNA geninin kop-
ya sayllari, genel ribozomal operon boyutlari, nik-
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len genis bir patojen yelpazesinin bulunmasi nede-
niyle kisitl kalmaktadir. Multipleks gergcek zamanl
PCR rutin kullanimda patojenlerin hizli taninmasini
kolaylastirmakla birlikte, 6rnekte hedeflenen pato-
jenler disinda mikroorganizmalarin bulunmasi ha-
linde yontemin duyarlih@i sinirlanmaktadir 2°.

16S rRNA, bakterilerin tanimlanmasinda olduk-
ga kabul gormus bir yontemdir. Bu yontem izolat-
larin tanimlanmasinda kullanilabildigi gibi klturu
yapllamayan bakteriyel patojenlerin de saptanma-
sinl saglamaktadir 2. Ancak PCR bazli bu yonte-
min en 6nemli dezavantaji bazi klinik orneklerde
polimerazi inhibe eden molekll ve bilesenlerin
olmasi nedeniyle negatif ve kontaminant mikro-
organizmalardan DNAnin amplifikasyonuna bagl
yanlis pozitif sonug vermesidir #/.

Ribotiplendirme, tiketim trunleri ve diger butun
kaynaklardan izole edilen bakteriler arasindaki ilis-
kilerin ortaya ¢ikmasini saglamaktadir. Kontamine
olmus yiyeceklerdeki patojenin tanimlanmasinda
kullanilmaktadir. Ayrica, ribotiplendirme yontemi ile
zoonozlara neden olan enfeksiyon etkeninin belir-
lenmesi ve yayllmasi da arastirilabilmekte, boylece
enfeksiyonun bulasma yolu tanimlanabilmektedir.
Bu nedenle, ribotiplendirme molekduler epidemiyo-
loji agisindan gok onemli bir yontemdir ™.
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