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BÖLÜM 22

MOLEKÜLER EPIDEMIYOLOJI NEDEN GEREKLI, 
YÖNTEMLERDEKI GELIŞMELER NELERDIR?

Moleküler epidemiyoloji terimi 1970’lerde ve 
1980’lerin başında üç ayrı alanda kullanılmaya 
başlandı: kanser epidemiyolojisi, çevresel epide-
miyoloji ve bulaşıcı hastalıkların epidemiyolojisi. 
Bu bölümde, insanlardaki bakteriyel enfeksiyonla-
rın moleküler epidemiyolojisi üzerinde durulacak-
tır. Moleküler epidemiyoloji, popülasyondaki bir 
enfeksiyonun seyrini izlemek ve bulaşmanın yanı 
sıra patojenlerin popülasyon yapısını ve evrimini 
anlamak için moleküler veya genetik belirteçler 
kullanan bir disiplindir. Diğer bir ifadeyle moleküler 
epidemiyoloji, moleküler tiplendirme yöntemleri 
kullanılarak insan ve hayvanlardaki hastalıkların 
dağılımı ve belirleyicilerinin incelenmesidir. Bir tür 
içerisindeki mikroorganizmaların farklı genotip-
lerinin belirlenmesi olarak ifade edilen moleküler 
tiplendirme bugünlerde mikrobiyoloji laboratu-
varlarında yürütülmekte olan işlemlerin bir par-
çası haline gelmiştir. Genotiplendirmesi yapılan 
suşlar kendi aralarında ve izole edildikleri konak/
kaynak verileriyle karşılaştırılarak, aynı tür içindeki 
izolatlardan epidemiyolojik olarak ilişkili olanların 

olmayanlardan ayrımı sağlanabilmektedir. Mole-
küler epidemiyolojinin temel amacı, tanımlanmış 
bir çevre içinde, konaklarla etkileşime giren mik-
roorganizmaların genotipik özelliklerine bakılarak 
konaklar arasındaki epidemiyolojik ilişkiyi doğru-
lamak veya dışlamaktır. Enfeksiyon hastalıkların 
moleküler epidemiyolojisi, patojenlerin yerel veya 
uluslararası düzeyde yayılmasını izlemek için suş 
tiplemesinden çok daha fazlasıdır. Bir moleküler 
epidemiyolojik çalışma, konağın enfeksiyona du-
yarlılığını yansıtan biyobelirteçlerin araştırılmasını 
da amaçlamaktadır 1-3.

Moleküler Epidemiyoloji Neden Gereklidir

Moleküler epidemiyolojik incelemelerle salgınların 
kaynakları, yayılma yolları, hastane, kurum, ülke, 
bölge veya küresel seviyede yayılımları hakkında 
yararlı bilgiler elde edilmektedir. Bugün moleküler 
yöntemler sayesinde bir toplumdaki tüberküloz 
vakaları arasındaki yakın dönemde gerçekleşmiş 
olan yeni bulaş, geçmişteki bir enfeksiyonun re-ak-
tivasyonundan ayırt edebilmektedir. Cinsiyet, yaş, 
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Sonuç

Mikrobiyal tiplendirmede, belirlenen amaca uygun 
olarak bazı fenotipik ve genotipik özelliklerden ya-
rarlanılmaktadır. Biyotiplendirme, serotiplendirme, 
bakteriyofaj tiplendirmesi, bakteriyosin tiplendir-
mesi, antibiyotiklere duyarlılık profilinin incelenme-
si, multi-lokus enzim elektroforezi ve kütle spekt-
rometri gibi fenotiplendirme yöntemleri geçmişte 
uzun süre kullanılmıştır. Bu yöntemlerden bugün 
halen değişik düzeylerde yararlanılmakla birlikte, 
epidemiyolojik çalışmalarda önemli dezavantaj-
larla karşılaşılmaktadır. Bu durum araştırmacıları 
ayrım gücü daha yüksek, salgınların saptanması 
ve sürveyans çalışmalarına olanak sağlayan mo-
leküler tiplendirme yöntemlerini kullanmaya yö-
neltmiştir. Tam genom dizisini çıkarmaya olanak 
veren yeni nesil dizileme sistemlerindeki teknolojik 
ilerlemeler, bu yöntemleri birçok Avrupa ülkesinde 
büyük salgınlardaki suşların karakterizasyonunda 
kullanılabilir hale getirmiştir. Ancak tam genom 
dizileme hala rutin sürveyansta kullanılamayacak 
kadar pahalı, zahmetli ve zaman alıcı bir işlemdir.
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