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MOLEKULER EPIDEMIYOLOJI NEDEN GEREKLI,
YONTEMLERDEKI GELISMELER NELERDIR?

Molekdler epidemiyoloji terimi  1970'lerde ve
1980’lerin basinda U¢ ayr alanda kullaniimaya
baslandi: kanser epidemiyolojisi, gevresel epide-
miyoloji ve bulasici hastaliklarin epidemiyolojisi.
Bu bolimde, insanlardaki bakteriyel enfeksiyonla-
rin molekdler epidemiyolojisi Uzerinde durulacak-
tir. Molekuler epidemiyoloji, popullasyondaki bir
enfeksiyonun seyrini izlemek ve bulagmanin yani
sira patojenlerin populasyon yapisini ve evrimini
anlamak icin molekuler veya genetik belirtegler
kullanan bir disiplindir. Diger bir ifadeyle molekiler
epidemiyoloji, molekuler tiplendirme yontemleri
kullanilarak insan ve hayvanlardaki hastaliklarin
dagilimi ve belirleyicilerinin incelenmesidir. Bir tur
igerisindeki mikroorganizmalarin farkli genotip-
lerinin belirlenmesi olarak ifade edilen molekdler
tiplendirme bugunlerde mikrobiyoloji laboratu-
varlarinda yurutdlmekte olan islemlerin bir par-
cas! haline gelmistir. Genotiplendirmesi yapilan
suslar kendi aralarinda ve izole edildikleri konak/
kaynak verileriyle karsilastirilarak, ayni tur igindeki
izolatlardan epidemiyolojik olarak iliskili olanlarin
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olmayanlardan ayrimi saglanabilmektedir. Mole-
kuler epidemiyolojinin temel amaci, tanimlanmis
bir gevre iginde, konaklarla etkilesime giren mik-
roorganizmalarin genotipik ozelliklerine bakilarak
konaklar arasindaki epidemiyolojik iliskiyi dogru-
lamak veya dislamaktir. Enfeksiyon hastaliklarin
molekuler epidemiyolojisi, patojenlerin yerel veya
uluslararasi dlizeyde yayilmasini izlemek igin sus
tiplemesinden gok daha fazlasidir. Bir molekdler
epidemiyolojik galisma, konagin enfeksiyona du-
yarliligini yansitan biyobelirteclerin arastirimasini
da amaglamaktadir .

Molekiiler Epidemiyoloji Neden Gereklidir

Molekdler epidemiyolojik incelemelerle salginlarin
kaynaklari, yayllma yollari, hastane, kurum, lke,
bolge veya kiresel seviyede yayilimlari hakkinda
yararl bilgiler elde edilmektedir. Bugtn molekuler
yontemler sayesinde bir toplumdaki tlberkiloz
vakalari arasindaki yakin donemde gergeklesmis
olan yeni bulas, ge¢cmisteki bir enfeksiyonun re-ak-
tivasyonundan ayirt edebilmektedir. Cinsiyet, yas,
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Sonucg

Mikrobiyal tiplendirmede, belirlenen amaca uygun
olarak bazi fenotipik ve genotipik ozelliklerden ya-
rarlaniimaktadir. Biyotiplendirme, serotiplendirme,
bakteriyofaj tiplendirmesi, bakteriyosin tiplendir-
mesi, antibiyotiklere duyarlilik profilinin incelenme-
si, multi-lokus enzim elektroforezi ve kiitle spekt-
rometri gibi fenotiplendirme yontemleri gegmiste
uzun sure kullaniimistir. Bu yontemlerden bugun
halen degisik duzeylerde yararlaniimakla birlikte,
epidemiyolojik calismalarda onemli dezavantaj-
larla karsilasiimaktadir. Bu durum arastirmacilari
ayrim gucu daha yuksek, salginlarin saptanmasi
ve surveyans galismalarina olanak saglayan mo-
lekUler tiplendirme yontemlerini kullanmaya yo6-
neltmistir. Tam genom dizisini gikarmaya olanak
veren yeni nesil dizileme sistemlerindeki teknolojik
ilerlemeler, bu yontemleri birgok Avrupa Ulkesinde
blyUk salginlardaki suslarin karakterizasyonunda
kullanilabilir hale getirmistir. Ancak tam genom
dizileme hala rutin sirveyansta kullanilamayacak
kadar pahali, zahmetli ve zaman alici bir islemdir.
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