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BÖLÜM 25 

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

Son yıllarda, bakteri izolatlarının tiplendirilmesine 
yönelik teknik gelişmeler yakın gelecekte patojenik 
mikroorganizmaların tanımlanma ve ayırt edilme 
şeklini etkileyecek tamamen yeni teknolojilerin 
ortaya çıkmasına neden olmuştur. Tiplendirme 
yöntemlerinin otomasyonuna, çözünürlüklerinin 
ve çıktılarının iyileştirilmesine ve yeterli biyoinfor-
matik araçların tasarımına yönelik önemli ölçüde 
yol kat edilmiştir. Deoksiribonükleik asit (DNA) di-
zilerini ve DNA mikro dizi profillerini içeren sürekli 
artan sayıda genotiplendirme veri tabanı, artık 
daha kolay ve daha hızlı laboratuvarlar arası karşı-
laştırmalara, geriye dönük analizlere ve bakteriyel 
enfeksiyonların uzun vadeli epidemiyolojik gözeti-
mine olanak tanımaktadır. Ne yazık ki, günümüzde 
tek bir ideal tiplendirme yöntemi mevcut değildir 
ve her genotiplendirme yaklaşımının çeşitli avan-
tajları ve dezavantajları vardır. Bu nedenle, orta-
ma bağlı olarak (yerel, ulusal veya uluslararası) 
bir veya daha fazla farklı tiplendirme yönteminin 
uygulanması gerekmektedir. Yerel bir hastalık sal-
gınını kontrol altına almak için hızın önemli olduğu 
durumlarda yüksek ayrım gücüne sahip polime-

raz zincir reaksiyonu [polymerase chain reaction 
(PCR)] temelli bir yöntemle izolatların karakterize 
edilmesi tercih edilebilir. Bununla birlikte, farklı 
coğrafyaları da etkileyen bir salgın durumunda, 
farklı laboratuvarlarda elde edilen sonuçların gü-
venilir bir şekilde karşılaştırılabilmesi için “pulsed 
field” jel elektroforezi (PFGE) gibi daha sağlam bir 
tiplendirme yöntemine ihtiyaç duyulacaktır. Aynı 
türe ait farklı izolatları ayırt etmeye yönelik tip-
lendirme yöntemleri, enfeksiyon önleme ve kont-
rolünde temel epidemiyolojik araçlardır. Serotip, 
biyotip, faj tipi veya antibiyogram gibi fenotiplere 
dayalı geleneksel tiplendirme yöntemleri uzun yıl-
lardır kullanılmaktadır. Bununla birlikte, izolatların 
moleküler düzeyde ilişkisini inceleyen daha yeni 
yöntemler, bakteri türleri ve alt türleri arasında ay-
rım yapma yeteneğimizde devrim yaratmış ve ge-
lişmiş sürveyans ve salgın tespiti için yeni araçlar 
sağlamıştır. Yeni nesil dizileme teknolojisi küçük 
araştırma ve klinik laboratuvarlarda bile bakteriyel 
tam genom dizilemeyi olanaklı kılmıştır ve yakın 
gelecekte, yüksek ayrım gücü nedeniyle günümüz-
de kullanılan tiplendirme yöntemlerinin yerini al-
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ve rep-PCR’nin yakın genetik ilişkili izolatların belir-
lenmesi için karşılaştırılabilir bir ayrım gücüne sa-
hip olduğu saptanmıştır 46. Portekiz’de sağlıklı ve 
hasta gökkuşağı alabalıklarının derilerinden, mide-
lerinden veya su ürünleri yetiştiriciliği tesisinin su-
larından izole edilen 36 Aeromonas suşu rep-PCR 
ve ERIC-PCR ile tiplendirilmiş ve bu yöntemlerin 
yüksek ayırt edicilik ve tekrarlanabilirlikle epidemi-
yolojik çalışmalarda kullanılabileceği saptanmıştır 
47. 2003 yılında Belçika’da Salmonella ve Shigella 
Ulusal Referans Merkezi’nde 12.894 Salmonella 
izolatı ile yapılan çalışmada moleküler ayrım için 
beş rep-PCR tekniği [ERIC1R-ERIC2 ve REP1R-RE-
P2I primer setleri ve ERIC2, BOXA1R ve (GTG) 
primerleri] karşılaştırılmış, tüm suşların, ERIC ve 
(GTG)5 primeri ile tiplendirilebildiği bildirilmiştir 48. 
İngiltere’de Anaerop Referans Laboratuvarı kültür 
koleksiyonundan elde edilen 50 Clostridium diffici-
le (PCR ribotip 001) izolatının genomik çeşitliliğini 
belirlemek için REP-PCR, BOX-PCR ve ERIC-PCR 
yöntemleri kullanılmış ve rep-PCR’nin en yüksek 
ayırt ediciliğe sahip olduğu gösterilmiştir 49.

Sonuç olarak, her genotiplendirme yaklaşı-
mının çeşitli avantajları ve dezavantajları olsa da 
uygulama süresinin kısalığı, pratikte uygulanabilir 
olması ve düşük maliyet ve yaygın olarak kullanıla-
bilmesi gibi avantajları nedeniyle PCR temelli yön-
temler önerilmektedir.
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