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Giriş

2013 yılında, Dr. Zheng Huajun ve Dr. Isheng Ja-
son Tsai’nin birbirinden bağımsız ancak birbirini 
tamamlayıcı sayılabilecek E. granulosus genom 
projeleriyle, E. granulosus, yüksek çözünürlüklü 
tam genom dizilimi elde edilen ilk bağırsak şe-
ritlerinden biri oldu1,2. Tam genomunun dizilen-
mesiyle , parazitin konak etkileşimi, farklılaşması 
ve gelişimi daha iyi anlaşıldı ve hastalığa karşı 
müdahalede aşı ve tedavi  çalışmaları hız kazan-
dı. Dokuz çift kromozomdan oluşan genomu, 
151.6 Mb dolaylarında bir uzunluğa sahiptir ve 
yaklaşık 11.400 geni içermektedir2,3. Bu genler-
den 11.325’i protein kodlayarak, toplam geno-
mun %10.4’ünü oluşturur. Dört farklı parazitle 
S. japonicum, S. mansoni, B. malayi, T. spiralis; 
ve serbest yaşayan iki farklı iplik kurduyla C. ele-
gans, P. pacificus karşılaştırıldığında; E. granulo-
sus, genom genelindeki GC yüzdesiyle %42.1 ve 
genomunun anlamlı bölgesindeki GC yüzdesiyle 
%49.3, en yüksek GC içeriğine sahiptir2.

Bir genomun GC yüzdesinin yüksek olması o 
genomun genel metilasyon yüzdesinin düşük ol-
ması yönünde bir ipucu verebilir4. Şistozomiyaz 
parazitinin ovipozisyonunun sitozin metillenme-
siyle kontrol edildiği göz önünde bulundurulursa, 
E. granulosus’un yüksek GC içeriği, E. granulo-

sus’ta bu türlü bir kontrol mekanizmasının görül-
me ihtimalinin düşük olduğuna işaret edebilir2,5. 

miRNA ve incRNA

Organizmaların genlerinin ezici bir çoğunluğu 
protein kodlamayan genlerden oluşur6. E. gra-
nulosus’un genomu da benzer bir şekilde  %14’e 
yakın oranda protein kodlayan genlerden olu-
şurken geri kalan genler herhangi bir proteine 
translasyon olmayacak RNA’lar olarak transkrip-
te edilir1,2. Protein kodlamayan RNA’lar (non-co-
ding RNAs) kendi aralarında, moleküler ağırlık-
ları baz alınarak kısa RNA’lar (sRNAs) ve protein 
kodlamayan uzun RNAlar (lncRNAs) olarak iki 
grupta incelenir6,7. MikroRNAlar (miRNA), sRNA-
lar grubundadır. E. granulosus, geniş çapta miR-
NA transkripsiyonu sağlar8. Parazitin transkripte 
ettiği miRNAlar, parazitin gen ifadesinde ve ko-
nak-parazit ilişkisinde önemli bir rol oynar9,10. 
Aynı zamanda Ekinokokkozların miRNA’larının 
konak canlının dolaşımında yer alabildiği ve ko-
nak canlının miyeloid türevli baskılayıcı hücre 
populasyonu gibi çeşitli hücre populasyonların-
daki miRNA ifadesi profilinde değişikliğe yol aç-
tığı açabildiği ortaya çıktı8,11,12,13. Bu çalışmalar, 
miRNA’leri, erken tanıda, operasyon öncesi ve 
operasyon sonrasında kullanılabilecek önemli bi-
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koyunlarda enfektivitesi çok sınırlıdır. Köpek tek 
son konaktır.

G5- Sığır Suşu (E. ortleppi): Bu suşta sığırlar ile 
beraber insanların da ara konak olarak yer alabil-
diği gösterilmiştir. Prepatent süresi diğer suşlar-
dan daha kısadır (35 gün).

G6- Deve Suşu: Morfolojik özellikleri sığır 
suşuna benzerler. Moleküler genetik çalışmalar 
sonrasında ise domuz suşu ile benzerlikleri or-
taya koyulmuştur. İnsanda da enfeksiyona sebep 
olduğu bildirilmiştir.

G7- Domuz Suşu: Daha çok Macaristan, Po-
lonya ve Bulgaristan’da tespit edilen bu suşun 
insandaki enfektivitesi düşüktür. 

G8-  Geyik Suşu: Tamamen kurtlar ve geyikler 
arasında hastalık yapabilme potansiyeline sahip-
tir. Koyun, keçi ve sığırlarda enfeksiyona neden 
olmadığı bilinmektedir.

G9- İnsan Suşu: Bu suş G7 suşuna çok ben-
zemesine rağmen yapılan genomik sekanslama 
çalışmaları sonucunda ayrı bir suş olarak kabul 
edilmiştir.

G10- Geyik suşu: Amerika’da görülen geyik 
suşundan farklı yapıda olduğu tespit edilmiştir. 
Finlandiya geyik suşu olarak bilinir.

Ekinokok suşlarının tiplendirilmesinde mor-
folojik, epidemiyolojik, biyokimyasal yöntem-
lerle beraber farklı moleküler teknikler kulla-
nılmaktadır. Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PCR), 
Restriksiyon Parça Uzunluk Polimorfizmi (RFLP), 
PCR-RFLP, Rastgele Artırılmış Polimorfik DNA 
(RAPD)-PCR, PCR- Tek Zincir Konformasyon Po-
limorfizmi (PCR-SSCP), Dideoksi Metodu (ddF), 
DNA Baz Dizi Analizi (Sekanslama) gibi moleküler 
yöntemler suşların tiplendirilmesinde kullanılan 
en ileri metodlardı25. 

Sonuç

E. granulosus’un tam genom dizilenmesinin 
daha 2013’te sağlanmış olması ve parazitin ge-
nomundaki epigenetik mekanizmalar üzerine 
birçok bilinmezin varlığı, şimdiye kadar parazite 

karşı mücadelede kullanılabilecek seçenekleri 
sınırlandırmıştır. Ancak diğer yandan, 2013’ten 
itibaren hızlanan çalışmalar, hem tanı hem de te-
davi açısından büyük yeniliklere gebedir. Şimdiye 
kadar olan en büyük eksikliğinse parazitin nakavt 
edilmiş genlere sahip hatlarının oluşturulmaması 
olarak düşünülebilir. E. granulosus üzerine yapıla-
cak genomiks ve proteomiks çalışmaları, sadece 
hastalığın tedavisi için yeni seçenekler sunmakla 
kalmayacak, aynı zamanda, parazitin salgıladığı 
antikanser ajanların saptanmasını ve kanserle 
mücadelede daha hızlı yol alınmasını sağlaya-
caktır26. Suşların tiplendirilmesiyle de, türlerin 
gelişimi, konak özgüllüğü, antijenitesi, hastalığın 
epidemiyolojisi, tedaviye cevabı konusundaki 
farklılıklar aydınlatılmıştır. Coğrafik bölgelerdeki 
baskın suşların saptanmasıyla,  etkili tedavi ve aşı 
geliştirme çalışmaları hız kazanacaktır.
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