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YENI NESIL DiZI ANALIZI YONTEMLERININ KLINIK

MIKROBIYOLOJIDE KULLANIMI

Giris

Enfeksiyon hastaliklarinda etkenin hizli ve dogru
bicimde belirlenmesi tani, tedavi ve enfeksiyon
hastaliginin seyrini izlemede en kritik asamadir.
Gegtigimiz iki yillik strede, yasadigimiz pandemi
de g6z onlne alindiginda, belki de insanligi en ¢cok
etkileyen hastaliklar bu dinyada beraber yasadi-
gimiz mikroplarin neden olduklaridir. Goz onunde
devamli bulundurmamiz gereken gergeklerden biri
de tum bilimsel ilerlemelere karsin bulasici has-
taliklarin dinya ¢apinda onde gelen mortalite ve
morbidite nedeni olmaya devam etmeleridir 2.

Klasik mikrobiyolojik yaklasim ve enfeksiyon
hastaliklarinin yonetimi igin bakis agimizda temel
bazi sorularin cevaplarini aramaktayiz. Bunlar
‘Acaba hastalik bir enfeksiyon hastaligl midir?”,
“Enfeksiyona neden olan etken hangisi/hangileri
olabilir?”, “Enfeksiyon hastaligina neden olan mik-
roorganizmanin antimikrobiyallere duyarlilk duru-
mu nedir? Hangi antimikrobiyal ise yarar?’, “Teda-
vim ise yariyor mu?” gibi sorulari gnlik hayatta
siklikla cevaplamak durumunda kalmaktayiz. Bun-
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larla birlikte yine ozellikle hastanelerde, bakim
merkezlerinde ya da toplu yasanilan ortamlarda
herhangi bir enfeksiyon hastaligi ortaya ¢iktiginda
neden olan etkenin yayillimi ve buna karsl alinacak
onlemleri belirlemek de bugun igin gnltk rutinle-
rimiz arasina girmistir 4.

Bu konular genel rutin enfeksiyon hastaliklar
ve mikrobiyoloji pratiginde yer almakla birlikte bi-
lim alaninda gelismeleri takip etmek ve bilimsel
yeniliklere katki yapacak c¢alismalari gerceklestir-
mek yine alanimizda ydrattigumuz faaliyetlerdir.

Tdm bu galismalarda klasik mikroskopi ile kil-
ture dayall yontemler gunluk pratikte en sik kulla-
nilan yontemlerdir. Bunlar bilimsel galismalarda
altin standart olarak kabul edilen calismalardir.
Buna karsin bu yontemlerin uygulamalarinin tim
mikroorganizmalar i¢in yapilamiyor olmasi ya da
sonuca ulasmak igin gerekli slrenin uzunlugu
nedeni ile mikrobiyolojide alternatif yontemlerin
arayis! sire gelen bir yaklasim olmustur. Ornegin
bagisiklik sisteminin yaniti olan antikorlari ya da
mikroorganizmalarin antijenlerini saptamaya yo-
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Yasadigimiz pandemi sureci ve yeni teknolojik ge-
lismeler beraber yasadigimiz mikroorganizmalari
gok daha iyi anlamamiz gerektigini gostermistir.
Yine son gegtigimiz birkag yiliginde Ebola virds sal-
gini, Zika virus gibi bir etkenin tanimlanmasi dinya
gapinda yeni etkenlerin bulundugunu, enfeksiyon
hastaliklarinin -~ epidemiyolojisinde  degisiklikler
meydana geldigini, bulagsma ve yayillma hizinda-
ki degisim ile bu hastaliklarin tani ve tedavisinde
ciddi zorluklarin olusabilecegini ortaya koymustur.
TUum bunlara antimikrobiyal diren¢ de eklenince
enfeksiyon hastaliklari, antibiyotik dncesi donem-
deki veba gibi, artik tekrar kiresel boyutta tehditler
olusturmaya baslamistir. YND'ye dayali yontemler
bilinmeyeni tanimlama, patogenez ve konak ile et-
kilesim boyutlarini kapsamli sekilde analize olanak
sunmaktadir. Ayrica, bulasma aglari gibi epidemi-
yolojik verilerin daha iyi anlasiimasini saglayarak
gerekli onlemlerin alabilmesine katkida bulunmak-
tadir. Mikrobiyal etkenin genom bilgileri sayesinde
daha akilci ve hedefe yonelik asilar Uretilebilmesi
mumkun olmaktadir. YND teknolojisinin gelisimi-
ne paralel bigcimde veri tabanlar da surekli iyiles-
mektedir. Bu sayede salgin hastaliklarin tespiti ve
ayrintili analizleri mumkun hale gelmistir.
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