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BULASICI HASTALIKLARLA MUCADELE
ETMEKTE INOVATIF SAGLIK
TEKNOLOJILERININ ROLU

GIRIS

Bulasict hastaliklar, diinyanin kars1 karstya oldu-
gu en onemli saglik ve giivenlik sorunlarindandir.
Giiniimiizde niifus artmasi ve faal durumun sart-
larinin farklilagmasi bu tiir enfeksiyonlarin ortaya
¢ikmasina daha ok sebebiyet vermektedir. Sorun
beraberinde bazi ¢oziimler getirmistir ve gegtigi-
miz on yilda, bulasict hastaliklar1 6nleme ve kont-
rol etmede diinya ¢apinda yenilik¢i yaklagimlar
ve aragtirmalar yapilmustir (1). Bu yenilikler saye-
sinde de hastaligin tani ve tedavisinde izlenen yol
gecmise gore daha dijitallesmistir; 6rnegin, yapay
zeka (AI), gen diizenleme, omik ve molekiiler tek-
nolojiler sayesinde daha hizli ve daha dogru aksi-
yonlar almak istenmektedir. Bu teknolojilerin has-
talik ylikiinii ytizde 6 ile 10 oraninda azaltabilecegi
tahmin edilmektedir. Saglikta inovasyon sistemi;
olimciil ve bulasici hastaliklar i¢in tani, tedavile-
ri ve bu hastaliklarin 6nlenebilmesi icin bilim ve
teknolojiyi kullanarak interaktif bir siire¢ olustur-
maktadir Bulasici hastaliklarin yiikiinii azaltmak
ve kiiresel hakkaniyeti saglamak icin inovatif ¢6-
ziimler getirmek ve bu ¢oziimleri ihtiyaglarin en
fazla oldugu durum ve yerlerde etkili programlara
doniistirmek gerekir (2).

Isil Deniz ALIRAVCI '

BULASICI HASTALIKLARIN TANISINDA
INOVATIF TEKNOLOJi

Infeksiyon hastaliklarinda temel olan mikrobiyo-
lojik tan1 yontemlerinde sonug alma siiresi 6nemli
olgiide tedaviyi etkilemektedir. Bu yiizden sonug
alma siiresinin kisaltmak i¢in tan1 yontemlerinde
yenilikgi yaklasimlar gelistirilmeye ¢alisilmistir.

NUKLEIK ASIiT AMPLIFIKASYON TESTi

Mikroorganizmalar1 hizli ve yiiksek diizeyde dog-
ru bir sekilde tespit edebilen rastgele erisimli ger-
¢ek zamanli multipleks niikleik asit amplifikasyon
testleri (NAAT ler) sonu¢ alma siirelerini azalt-
mak icin kullanilir. Hizla elde edilebilen NAAT
sonuglarindan enfeksiyon 6nleme ve kontrol uy-
gulamalarini olumlu yonde etkileyebilir; 6rnegin
antibiyotik direngli genlerin belirlenmesiyle uy-
gun tedavinin baglanmasi gibi sonuglara neden
olur (3). Ancak, bu testlerin her bulagici hastalik
i¢in ne kadar etkin oldugu, fizibilitesi, klinige ma-
liyeti ve sonucun geri doniis siirelerinin ne oldugu
konusunda belirsizlik vardir (1).
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