KiSTIK EKINOKOKKUS GENETIGI

Guney GUVENE1
Stiimeyye SAHIN?

Giris

2013 yilinda, Dr. Zheng Huajun ve Dr. Isheng Ja-
son Tsai’nin birbirinden bagimsiz ancak birbirini
tamamlayici sayilabilecek E. granulosus genom
projeleriyle, E. granulosus, yiksek ¢ozUnurlikli
tam genom dizilimi elde edilen ilk bagirsak se-
ritlerinden biri oldu®?. Tam genomunun dizilen-
mesiyle , parazitin konak etkilesimi, farklilasmasi
ve gelisimi daha iyi anlasildi ve hastaliga karsi
miidahalede asi ve tedavi ¢alismalari hiz kazan-
di. Dokuz ¢ift kromozomdan olusan genomu,
151.6 Mb dolaylarinda bir uzunluga sahiptir ve
yaklasik 11.400 geni icermektedir®®. Bu genler-
den 11.325’i protein kodlayarak, toplam geno-
mun %10.4’Un0 olusturur. Dort farkh parazitle
S. japonicum, S. mansoni, B. malayi, T. spiralis;
ve serbest yasayan iki farkl iplik kurduyla C. ele-
gans, P. pacificus karsilastinldiginda; E. granulo-
sus, genom genelindeki GC ylzdesiyle %42.1 ve
genomunun anlamli bolgesindeki GC ylizdesiyle
%49.3, en yiiksek GC icerigine sahiptir?.

Bir genomun GC ylzdesinin yiiksek olmasi o
genomun genel metilasyon ylizdesinin distk ol-
masi yoninde bir ipucu verebilir®. Sistozomiyaz
parazitinin ovipozisyonunun sitozin metillenme-
siyle kontrol edildigi g6z 6niinde bulundurulursa,
E. granulosus’un yuksek GC icerigi, E. granulo-

sus’ta bu tirll bir kontrol mekanizmasinin goral-
me ihtimalinin diisiik olduguna isaret edebilir®®.

miRNA ve incRNA

Organizmalarin genlerinin ezici bir ¢ogunlugu
protein kodlamayan genlerden olusur®. E. gra-
nulosus’un genomu da benzer bir sekilde %14’e
yakin oranda protein kodlayan genlerden olu-
surken geri kalan genler herhangi bir proteine
translasyon olmayacak RNA’lar olarak transkrip-
te edilir™2. Protein kodlamayan RNA’lar (non-co-
ding RNAs) kendi aralarinda, molekiler agirlik-
lari baz alinarak kisa RNA’lar (sRNAs) ve protein
kodlamayan uzun RNAlar (IncRNAs) olarak iki
grupta incelenir®’. MikroRNAlar (miRNA), sSRNA-
lar grubundadir. E. granulosus, genis ¢apta miR-
NA transkripsiyonu saglar®. Parazitin transkripte
ettigi miRNAlar, parazitin gen ifadesinde ve ko-
nak-parazit iliskisinde énemli bir rol oynar®®.
Ayni zamanda Ekinokokkozlarin miRNA’larinin
konak canlinin dolagsiminda yer alabildigi ve ko-
nak canlinin miyeloid tirevli baskilayici hicre
populasyonu gibi cgesitli hiicre populasyonlarin-
daki miRNA ifadesi profilinde degisiklige yol ac-
tig1 acabildigi ortaya ¢ikti®¥'1%13, Bu calismalar,
miRNA’leri, erken tanida, operasyon oncesi ve
operasyon sonrasinda kullanilabilecek 6nemli bi-
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koyunlarda enfektivitesi ¢cok sinirlidir. Kopek tek
son konaktir.

G5- Si8ir Susu (E. ortleppi): Bu susta sigirlar ile
beraber insanlarin da ara konak olarak yer alabil-
digi gosterilmistir. Prepatent siresi diger suslar-
dan daha kisadir (35 gin).

G6- Deve Susu: Morfolojik oOzellikleri sigir
susuna benzerler. Molekiler genetik ¢alismalar
sonrasinda ise domuz susu ile benzerlikleri or-
taya koyulmustur. insanda da enfeksiyona sebep
oldugu bildirilmistir.

G7- Domuz Susu: Daha ¢ok Macaristan, Po-
lonya ve Bulgaristan’da tespit edilen bu susun
insandaki enfektivitesi dislktr.

G8- Geyik Susu: Tamamen kurtlar ve geyikler
arasinda hastalik yapabilme potansiyeline sahip-
tir. Koyun, kegi ve sigirlarda enfeksiyona neden
olmadigi bilinmektedir.

G9- insan Susu: Bu sus G7 susuna ¢ok ben-
zemesine ragmen yapilan genomik sekanslama
calismalari sonucunda ayri bir sus olarak kabul
edilmistir.

G10- Geyik susu: Amerika’da gorilen geyik
susundan farkli yapida oldugu tespit edilmistir.
Finlandiya geyik susu olarak bilinir.

Ekinokok suslarinin tiplendirilmesinde mor-
folojik, epidemiyolojik, biyokimyasal yontem-
lerle beraber farkli molekiler teknikler kulla-
nilmaktadir. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR),
Restriksiyon Parca Uzunluk Polimorfizmi (RFLP),
PCR-RFLP, Rastgele Artirilmis Polimorfik DNA
(RAPD)-PCR, PCR- Tek Zincir Konformasyon Po-
limorfizmi (PCR-SSCP), Dideoksi Metodu (ddF),
DNA Baz Dizi Analizi (Sekanslama) gibi molekdiler
yontemler suslarin tiplendirilmesinde kullanilan
en ileri metodlardi®.

Sonu¢

E. granulosus’'un tam genom dizilenmesinin
daha 2013’te saglanmis olmasi ve parazitin ge-
nomundaki epigenetik mekanizmalar (zerine
bircok bilinmezin varligi, simdiye kadar parazite

karsi mucadelede kullanilabilecek segenekleri
sinirlandirmistir. Ancak diger yandan, 2013’ten
itibaren hizlanan galismalar, hem tani hem de te-
davi acisindan blyik yeniliklere gebedir. Simdiye
kadar olan en buyik eksikliginse parazitin nakavt
edilmis genlere sahip hatlarinin olusturulmamasi
olarak distintlebilir. E. granulosus Gizerine yapila-
cak genomiks ve proteomiks calismalari, sadece
hastaligin tedavisi icin yeni secenekler sunmakla
kalmayacak, ayni zamanda, parazitin salgiladig
antikanser ajanlarin saptanmasini ve kanserle
micadelede daha hizli yol alinmasini saglaya-
caktir®®, Suslarin tiplendirilmesiyle de, tirlerin
gelisimi, konak 6zgullGgl, antijenitesi, hastaligin
epidemiyolojisi, tedaviye cevabi konusundaki
farkhhklar aydinlatilmistir. Cografik boélgelerdeki
baskin suslarin saptanmasiyla, etkili tedavi ve asi
gelistirme calismalari hiz kazanacakdtr.
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