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Bölüm 5

SCHISTOSOMA TÜRLERİNDE KODLANMAYAN 
RNA’LARIN TANIMLANMASI VE ROLÜ

Tuğba GÜRKÖK TAN1, Serhat SİREKBASAN2

Giriş

Bilharziasis olarak da isimlendirilen schistosomiasis, 78 ülkede 250 milyondan 
fazla kişiyi etkileyen ve yılda yaklaşık 200.000 ölüme neden olan en yaygın zoono-
tik hastalıklardan birisidir (Hong & ark., 2017). Bu paraziter hastalık Schistosoma 
genusunda yer alan S. guineensis, S. haematobium, S. intercalatum, S. japonicum, S. 
mansoni ve S. mekongi olmak üzere 6 tür trematoddan kaynaklanır. İnsanda hasta-
lığa neden olan başlıca türler S. haematobium, S. mansoni ve S. japonicum’dur (Zhu, 
Liu & Cheng, 2014). S. japonicum ve S. mansoni kolon, rektum, bağırsak ve karaciğeri 
etkilerken, S. haematobium insanda genitoüriner sistemi etkileyerek genellikle kanlı 
idrara neden olur. Aynı zamanda mesane kanseri ile etiyolojik bir ilişkisi olduğu dü-
şünülmektedir (Yazar & ark., 2008, Vennervald & Polman, 2009).

İnfeksiyon döngüsünde, parazit yumurtaları içeren infekte kişilerin idrar ve dış-
kıları tatlı sulara karışarak suda bulunan ve ara konak görevi üstlenen yumuşak-
çaların (Bulinus, Oncomelania, Biomphalaria ve Neotricula cinsleri gibi) vücudunda 
serkarialara dönüşür. Sonrasında yumuşakçayı terk edip tekrardan suya geçen bu 
larval formlara maruz kalan kişilerin cildine temas sırasında infeksiyon ortaya çıkar 
(Chitsulo, Loverde & Engels, 2004, WHO 2018).

Schistosoma türlerinin yaşam döngüsünde yer alan yedi farklı gelişimsel evre, 
ara ve kesin konaklarında meydana gelen kompleks morfolojik değişikliklerle iliş-
kilidir. Ayrıca Schistosoma’lar diğer trematodların aksine erkek ve dişi solucanların 
ayrı olması açısından farklılık gösterir (Hong & ark., 2017, Gryseels, 2012). Tüm 
bunlar bize schistosomiasis oluşmasını sağlayan etken ağı içerisinde çevresel bir-
çok unsurla birlikte gen ekspresyonunun da muntazam bir şekilde düzenlendiğini 
göstermektedir. Bu açıdan bakıldığında kodlanmayan RNA’lar büyük bir moleküler 
regülasyon sisteminin bir parçası olduğundan schistosomiasis’de bu RNA’ların rolü 
üzerine çeşitli çalışmalar yapılmaktadır (Lu & Berriman, 2018, Oliveira & ark., 2011, 
Cai & ark., 2011). Bu çalışmalar; schistosomiasis patogenezi, tanısı, tedavisi ve po-
tansiyel biyobelirteç olarak kullanımı konusundaki bilgilerimizi ilerletecektir.
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ncRNA hedefleri birden fazla olabileceğinden dolayı pek çok biyolojik süreçte 
gen ifadesine etki etmeleri mümkündür. Bununla birlikte bu parazitlerin dokuya 
özgü olmalarında da ncRNA’ların rolü olabilir. Farklı gelişim evrelerinde sentezle-
nen ve sekrete edilen ncRNA’lar değişiklik gösterebileceğinden dolayı bu hastalığın 
aydınlatılması ve tedavisinde bu moleküllerin etkin rol oynaması mümkündür.
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