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BÖLÜM 27

MULTILOCUS VARIABLE-NUMBER TANDEM REPEAT 
ANALYSIS (MLVA) YÖNTEMININ PRENSIPLERI, 
METODOLOJISI VE KULLANIM ALANLARI

Multilocus variable-number tandem repeat analy-
sis (MLVA), diğer bir ifadeyle çok lokuslu değişken 
sayılı sıralı tekrarların analizi, mikroorganizmaların 
moleküler tiplendirilmesi için kullanılan yöntemler-
den biridir. Bu yöntem mikroorganizmalardaki ar-
dışık olarak tekrarlayan DNA dizilerinin sayısındaki 
değişimi kullanır 1.

Ardışık Tekrarlar (tandem repeats; TR)

Çoğu bakteri türünün mikrobiyal genomunda ar-
dışık olarak tekrarlanan (sıralı) DNA dizileri (TR) 
mevcuttur (Şekil 1). Tekrar üniteleri 1-10 baz çifti 
(bç) (mikrosatellit), 10-100 bç (minisatellit) uzun-
luğunda, yüksek oranda korunmuş bölgeler olup, 
gen ekspresyonu sırasında transkripsiyonel ve 
translasyonel kontrolde önemli rol oynarlar. Sıralı 
tekrarlar gen ekspresyonunu kontrol eden bölgeler 
ile “open reading frame” bölgelerinde bulunurlar 1.

Şekil 1. Ardışık Tekrarlar. Şekilde, mavi kutular ardışık 
tekrarları göstermektedir. Her bir ardışık tekrar lokusu 
sekiz baz çifti uzunluğundadır. İkinci tekrarda bir G’nin 
yerini T’nin aldığı gözlenmektedir.

“Variable Number Tandem Repeats” 
(VNTR) Lokusları

Belirli bir lokustaki tekrarlanan ünitelerin sayısı, 
suşlar arasında farklılk gösterebilmekte, bu lokus-
lara VNTR lokusu adı verilmektedir (Şekil 2). Bu 
polimorfik lokuslar, bir popülasyonda 2-10 adet 
alel içerebilir. VNTR’lerin mutasyon oranları orga-
nizmalar arasında değişiklik göstermektedir. Ör-
neğin Mycobacterium tuberculosis VNTR’leri, nesil 
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