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Işıl Deniz ALIRAVCI 1

BULAŞICI HASTALIKLARLA MÜCADELE 
ETMEKTE İNOVATİF SAĞLIK 

TEKNOLOJİLERİNİN ROLÜ

GIRIŞ

Bulaşıcı hastalıklar, dünyanın karşı karşıya oldu-
ğu en önemli sağlık ve güvenlik sorunlarındandır. 
Günümüzde nüfus artması ve faal durumun şart-
larının farklılaşması bu tür enfeksiyonların ortaya 
çıkmasına daha çok sebebiyet vermektedir. Sorun 
beraberinde bazı çözümler getirmiştir ve geçtiği-
miz on yılda, bulaşıcı hastalıkları önleme ve kont-
rol etmede dünya çapında yenilikçi yaklaşımlar 
ve araştırmalar yapılmıştır (1). Bu yenilikler saye-
sinde de hastalığın tanı ve tedavisinde izlenen yol 
geçmişe göre daha dijitalleşmiştir; örneğin, yapay 
zeka (AI), gen düzenleme, omik ve moleküler tek-
nolojiler sayesinde daha hızlı ve daha doğru aksi-
yonlar almak istenmektedir. Bu teknolojilerin has-
talık yükünü yüzde 6 ile 10 oranında azaltabileceği 
tahmin edilmektedir. Sağlıkta inovasyon sistemi; 
ölümcül ve bulaşıcı hastalıklar için tanı, tedavile-
ri ve bu hastalıkların önlenebilmesi için bilim ve 
teknolojiyi kullanarak interaktif bir süreç oluştur-
maktadır Bulaşıcı hastalıkların yükünü azaltmak 
ve küresel hakkaniyeti sağlamak için inovatif çö-
zümler getirmek ve bu çözümleri ihtiyaçların en 
fazla olduğu durum ve yerlerde etkili programlara 
dönüştürmek gerekir (2).

BULAŞICI HASTALIKLARIN TANISINDA 
İNOVATİF TEKNOLOJI

İnfeksiyon hastalıklarında temel olan mikrobiyo-
lojik tanı yöntemlerinde sonuç alma süresi önemli 
ölçüde tedaviyi etkilemektedir. Bu yüzden sonuç 
alma süresinin kısaltmak için tanı yöntemlerinde 
yenilikçi yaklaşımlar geliştirilmeye çalışılmıştır.

NÜKLEIK ASIT AMPLIFIKASYON TESTI

Mikroorganizmaları hızlı ve yüksek düzeyde doğ-
ru bir şekilde tespit edebilen rastgele erişimli ger-
çek zamanlı multipleks nükleik asit amplifikasyon 
testleri (NAAT’ler) sonuç alma sürelerini azalt-
mak için kullanılır. Hızla elde edilebilen NAAT 
sonuçlarından enfeksiyon önleme ve kontrol uy-
gulamalarını olumlu yönde etkileyebilir; örneğin 
antibiyotik dirençli genlerin belirlenmesiyle uy-
gun tedavinin başlanması gibi sonuçlara neden 
olur (3). Ancak, bu testlerin her bulaşıcı hastalık 
için ne kadar etkin olduğu, fizibilitesi, kliniğe ma-
liyeti ve sonucun geri dönüş sürelerinin ne olduğu 
konusunda belirsizlik vardır (1).
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