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BÖLÜM 24

RIBOTIPLENDIRME

Giriş

1986’da taksonomik araç olarak ribonükleik asit 
gen kısıtlama modellerinin tanıtılmasından bu 
yana, ribotiplendirme yöntemi sistematik, epide-
miyolojik, ekolojik mikroorganizma çalışmalarında 
kullanılan bir yöntem haline gelmiştir. Ribotiplen-
dirme adının yanlış bir adlandırma olduğu ve bu 
durumun gözlenen polimorfizmlerin doğrudan 
ribozomal RNA gen dizilerinden kaynaklandığına 
dair bir yanlış anlaşılma olduğu fark edilmiştir. Son 
25 yılda, ribotiplendirme yönteminde yapılan mo-
difikasyonlar sonucunda, yöntemin tekrarlanabi-
lirliği ve geri bildirim süreci iyileştirilmiştir. Ayrıca, 
gıda üretimi, ilaç endüstrisi ve kültür koleksiyon-
larının kalite kontrolünde ribotiplendirme otomas-
yon sistemleri kullanılmaya başlanmış ve verimli 
sonuçlar elde edilmiştir 1.

Bakteri Ribozomu

Ribozom, proteinler ve RNA’dan oluşan bir ribo-
nükleoprotein kompleksidir. Ribozomlar, hücrede 
mRNA’yı bilgi kaynağı olarak kullanarak protein 

sentezinin (translasyon) gerçekleştiği organeldir. 
Bakterilerde, ribozomlar büyük alt birim (50S) ve 
küçük alt birim (30S) olmak üzere iki alt birimden 
oluşurlar. mRNA etrafında toplanmış iki alt bi-
rimden oluşan fonksiyonel ribozomun moleküler 
ağırlığı 2.5 megadalton ve sedimentasyon katsa-
yısı 70S’dir. Küçük alt birim (30S); 16S ribozomal 
RNA’dan ve 20 proteinden oluşur. mRNA’nın okun-
masına izin veren bölümdür. Büyük alt birim ise; 
23S ribozomal RNA, 5S ribozomal RNA ve 30 pro-
teinden oluşur. Küçük alt birim tarafından okunan 
mRNA’ya karşılık gelen proteinlerin sentezlenme-
sine izin veren bölgedir 2.

Ribozomal rRNA

Tipik olarak, her ribozomal operon, bir polisistronik 
operon olarak kopyalanan 16S, 23S ve 5S yapısal 
ribozomal RNA (rRNA) moleküllerini kodlayan üç 
genden oluşur. Bakteri türleri arasında, yapısal 
rRNA genlerinin ortalama uzunlukları 16S için 
1.522 baz çifti [base pair (bp)]; 23S rRNA için 2.971 
bp ve 5S için 120 bp’dir 2. Bu üç rRNA geninin kop-
ya sayıları, genel ribozomal operon boyutları, nük-
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len geniş bir patojen yelpazesinin bulunması nede-
niyle kısıtlı kalmaktadır. Multipleks gerçek zamanlı 
PCR rutin kullanımda patojenlerin hızlı tanınmasını 
kolaylaştırmakla birlikte, örnekte hedeflenen pato-
jenler dışında mikroorganizmaların bulunması ha-
linde yöntemin duyarlılığı sınırlanmaktadır 25.

16S rRNA, bakterilerin tanımlanmasında olduk-
ça kabul görmüş bir yöntemdir. Bu yöntem izolat-
ların tanımlanmasında kullanılabildiği gibi kültürü 
yapılamayan bakteriyel patojenlerin de saptanma-
sını sağlamaktadır 26. Ancak PCR bazlı bu yönte-
min en önemli dezavantajı bazı klinik örneklerde 
polimerazı inhibe eden molekül ve bileşenlerin 
olması nedeniyle negatif ve kontaminant mikro-
organizmalardan DNA’nın amplifikasyonuna bağlı 
yanlış pozitif sonuç vermesidir 27.

Ribotiplendirme, tüketim ürünleri ve diğer bütün 
kaynaklardan izole edilen bakteriler arasındaki iliş-
kilerin ortaya çıkmasını sağlamaktadır. Kontamine 
olmuş yiyeceklerdeki patojenin tanımlanmasında 
kullanılmaktadır. Ayrıca, ribotiplendirme yöntemi ile 
zoonozlara neden olan enfeksiyon etkeninin belir-
lenmesi ve yayılması da araştırılabilmekte, böylece 
enfeksiyonun bulaşma yolu tanımlanabilmektedir. 
Bu nedenle, ribotiplendirme moleküler epidemiyo-
loji açısından çok önemli bir yöntemdir 11.
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