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POLIMERAZ ZINCIR REAKSIYONU TEMELLI TIPLENDIRME
YONTEMLERI: AP-PCR, ERIC-PCR, REP-PCR, PCR-RFLP

Son yillarda, bakteri izolatlarinin tiplendiriimesine
yonelik teknik gelismeler yakin gelecekte patojenik
mikroorganizmalarin tanimlanma ve ayirt edilme
seklini etkileyecek tamamen vyeni teknolojilerin
ortaya gikmasina neden olmustur. Tiplendirme
yontemlerinin  otomasyonuna, ¢ozunurluklerinin
ve ¢giktilarinin iyilestiriimesine ve yeterli biyoinfor-
matik araclarin tasarimina yonelik onemli olgtde
yol kat edilmistir. Deoksiribontikleik asit (DNA) di-
zilerini ve DNA mikro dizi profillerini igeren surekli
artan sayida genotiplendirme veri tabani, artik
daha kolay ve daha hizli laboratuvarlar arasi karsl-
lastirmalara, geriye dontk analizlere ve bakteriyel
enfeksiyonlarin uzun vadeli epidemiyolojik gozeti-
mine olanak tanimaktadir. Ne yazik ki, glintimuzde
tek bir ideal tiplendirme yontemi mevcut degildir
ve her genotiplendirme yaklasiminin gesitli avan-
tajlan ve dezavantajlari vardir. Bu nedenle, orta-
ma bagl olarak (yerel, ulusal veya uluslararasi)
bir veya daha fazla farkli tiplendirme yonteminin
uygulanmasi gerekmektedir. Yerel bir hastalik sal-
ginini kontrol altina almak igin hizin 6nemli oldugu
durumlarda yuksek ayrim gticlne sahip polime-
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raz zincir reaksiyonu [polymerase chain reaction
(PCR)] temelli bir yontemle izolatlarin karakterize
edilmesi tercih edilebilir. Bununla birlikte, farkl
cografyalar da etkileyen bir salgin durumunda,
farkli laboratuvarlarda elde edilen sonuglarin gu-
venilir bir sekilde karsilastirilabilmesi icin “pulsed
field” jel elektroforezi (PFGE) gibi daha saglam bir
tiplendirme yontemine ihtiya¢ duyulacaktir. Ayni
tlre ait farkll izolatlari ayirt etmeye yonelik tip-
lendirme yontemleri, enfeksiyon onleme ve kont-
roltinde temel epidemiyolojik araclardir. Serotip,
biyotip, faj tipi veya antibiyogram gibi fenotiplere
dayall geleneksel tiplendirme yontemleri uzun yil-
lardir kullaniimaktadir. Bununla birlikte, izolatlarin
molekiler dizeyde iligkisini inceleyen daha yeni
yontemler, bakteri tUrleri ve alt tdrleri arasinda ay-
rnm yapma yetenegimizde devrim yaratmis ve ge-
lismis surveyans ve salgin tespiti igin yeni araglar
saglamistir. Yeni nesil dizileme teknolojisi klguk
arastirma ve klinik laboratuvarlarda bile bakteriyel
tam genom dizilemeyi olanakli kilmistir ve yakin
gelecekte, yuksek aynim guict nedeniyle ginimduz-
de kullanilan tiplendirme yontemlerinin yerini al-
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ve rep-PCR'nin yakin genetik iligkili izolatlarin belir-
lenmesi icin karsilastirlabilir bir ayrim guctine sa-
hip oldugu saptanmustir 4. Portekiz'de saglkli ve
hasta gokkusagi alabaliklarinin derilerinden, mide-
lerinden veya su Urunleri yetistiriciligi tesisinin su-
larindan izole edilen 36 Aeromonas susu rep-PCR
ve ERIC-PCR ile tiplendirilmis ve bu yontemlerin
yuksek ayirt edicilik ve tekrarlanabilirlikle epidemi-
yolojik calismalarda kullanilabilecegi saptanmistir
472003 yilinda Belcika'da Salmonella ve Shigella
Ulusal Referans Merkezi'nde 12.894 Salmonella
izolatr ile yapilan galismada molekuler ayrim igin
bes rep-PCR teknigi [ERICTR-ERIC2 ve REPTR-RE-
P2l primer setleri ve ERIC2, BOXATR ve (GTG)
primerleri] karsilastirimis, tim suslarin, ERIC ve
(GTG)5 primeri ile tiplendirilebildigi bildirilmistir .
ingiltere'de Anaerop Referans Laboratuvar kiltir
koleksiyonundan elde edilen 50 Clostridium diffici-
le (PCR ribotip 001) izolatinin genomik gesitliligini
belirlemek igin REP-PCR, BOX-PCR ve ERIC-PCR
yontemleri kullaniimis ve rep-PCR'nin en yuksek
ayirt edicilige sahip oldugu gosterilmigstir 4.

Sonucg olarak, her genotiplendirme yaklasi-
minin gesitli avantajlar ve dezavantajlar olsa da
uygulama suresinin kisaligl, pratikte uygulanabilir
olmasi ve dusik maliyet ve yaygin olarak kullanila-
bilmesi gibi avantajlari nedeniyle PCR temelli yon-
temler onerilmektedir.
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