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Giriş

Enfeksiyon hastalıklarında etkenin hızlı ve doğru 
biçimde belirlenmesi tanı, tedavi ve enfeksiyon 
hastalığının seyrini izlemede en kritik aşamadır. 
Geçtiğimiz iki yıllık sürede, yaşadığımız pandemi 
de göz önüne alındığında, belki de insanlığı en çok 
etkileyen hastalıklar bu dünyada beraber yaşadı-
ğımız mikropların neden olduklarıdır. Göz önünde 
devamlı bulundurmamız gereken gerçeklerden biri 
de tüm bilimsel ilerlemelere karşın bulaşıcı has-
talıkların dünya çapında önde gelen mortalite ve 
morbidite nedeni olmaya devam etmeleridir 1, 2.

Klasik mikrobiyolojik yaklaşım ve enfeksiyon 
hastalıklarının yönetimi için bakış açımızda temel 
bazı soruların cevaplarını aramaktayız. Bunlar 
“Acaba hastalık bir enfeksiyon hastalığı mıdır?”, 
“Enfeksiyona neden olan etken hangisi/hangileri 
olabilir?”, “Enfeksiyon hastalığına neden olan mik-
roorganizmanın antimikrobiyallere duyarlılık duru-
mu nedir? Hangi antimikrobiyal işe yarar?”, “Teda-
vim işe yarıyor mu?” gibi soruları günlük hayatta 
sıklıkla cevaplamak durumunda kalmaktayız. Bun-

larla birlikte yine özellikle hastanelerde, bakım 
merkezlerinde ya da toplu yaşanılan ortamlarda 
herhangi bir enfeksiyon hastalığı ortaya çıktığında 
neden olan etkenin yayılımı ve buna karşı alınacak 
önlemleri belirlemek de bugün için günlük rutinle-
rimiz arasına girmiştir 3, 4.

Bu konular genel rutin enfeksiyon hastalıkları 
ve mikrobiyoloji pratiğinde yer almakla birlikte bi-
lim alanında gelişmeleri takip etmek ve bilimsel 
yeniliklere katkı yapacak çalışmaları gerçekleştir-
mek yine alanımızda yürüttüğümüz faaliyetlerdir.

Tüm bu çalışmalarda klasik mikroskopi ile kül-
türe dayalı yöntemler günlük pratikte en sık kulla-
nılan yöntemlerdir. Bunlar bilimsel çalışmalarda 
altın standart olarak kabul edilen çalışmalardır. 
Buna karşın bu yöntemlerin uygulamalarının tüm 
mikroorganizmalar için yapılamıyor olması ya da 
sonuca ulaşmak için gerekli sürenin uzunluğu 
nedeni ile mikrobiyolojide alternatif yöntemlerin 
arayışı süre gelen bir yaklaşım olmuştur. Örneğin 
bağışıklık sisteminin yanıtı olan antikorları ya da 
mikroorganizmaların antijenlerini saptamaya yö-
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Sonuç

Yaşadığımız pandemi süreci ve yeni teknolojik ge-
lişmeler beraber yaşadığımız mikroorganizmaları 
çok daha iyi anlamamız gerektiğini göstermiştir. 
Yine son geçtiğimiz birkaç yıl içinde Ebola virüs sal-
gını, Zika virüs gibi bir etkenin tanımlanması dünya 
çapında yeni etkenlerin bulunduğunu, enfeksiyon 
hastalıklarının epidemiyolojisinde değişiklikler 
meydana geldiğini, bulaşma ve yayılma hızında-
ki değişim ile bu hastalıkların tanı ve tedavisinde 
ciddi zorlukların oluşabileceğini ortaya koymuştur. 
Tüm bunlara antimikrobiyal direnç de eklenince 
enfeksiyon hastalıkları, antibiyotik öncesi dönem-
deki veba gibi, artık tekrar küresel boyutta tehditler 
oluşturmaya başlamıştır. YND’ye dayalı yöntemler 
bilinmeyeni tanımlama, patogenez ve konak ile et-
kileşim boyutlarını kapsamlı şekilde analize olanak 
sunmaktadır. Ayrıca, bulaşma ağları gibi epidemi-
yolojik verilerin daha iyi anlaşılmasını sağlayarak 
gerekli önlemlerin alabilmesine katkıda bulunmak-
tadır. Mikrobiyal etkenin genom bilgileri sayesinde 
daha akılcı ve hedefe yönelik aşılar üretilebilmesi 
mümkün olmaktadır. YND teknolojisinin gelişimi-
ne paralel biçimde veri tabanları da sürekli iyileş-
mektedir. Bu sayede salgın hastalıkların tespiti ve 
ayrıntılı analizleri mümkün hale gelmiştir.
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