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MULTILOCUS VARIABLE-NUMBER TANDEM REPEAT
ANALYSIS (MLVA) YONTEMININ PRENSIPLERI,

METODOLOJISI VE KULLANIM ALANLARI

Multilocus variable-number tandem repeat analy-
sis (MLVA), diger bir ifadeyle gok lokuslu degisken
saylli sirali tekrarlarin analizi, mikroorganizmalarin
molekuler tiplendirilmesiigin kullanilan yontemler-
den biridir. Bu yontem mikroorganizmalardaki ar-
disik olarak tekrarlayan DNA dizilerinin sayisindaki
degisimi kullanir .

Ardisik Tekrarlar (tandem repeats; TR)

Cogu bakteri tlrintin mikrobiyal genomunda ar-
disik olarak tekrarlanan (siral) DNA dizileri (TR)
mevcuttur (Sekil 1). Tekrar Uniteleri 1-10 baz cifti
(bg) (mikrosatellit), 710-100 bg (minisatellit) uzun-
lugunda, ylksek oranda korunmus bolgeler olup,
gen ekspresyonu sirasinda transkripsiyonel ve
translasyonel kontrolde 6nemli rol oynarlar. Sirali
tekrarlar gen ekspresyonunu kontrol eden bolgeler
ile “open reading frame” bolgelerinde bulunurlar ™.

Tuba DAL

GATACAAACTGGGAAACTTGGAAACTGGGITCCACAG
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Sekil 1. Ardisik Tekrarlar. Sekilde, mavi kutular ardigik
tekrarlari gostermektedir. Her bir ardisik tekrar lokusu
sekiz baz cifti uzunlugundadir. ikinci tekrarda bir G'nin
yerini T'nin aldigr gozlenmektedir.

“Variable Number Tandem Repeats”
(VNTR) Lokuslari

Belirli bir lokustaki tekrarlanan Unitelerin sayis,
suslar arasinda farklilk gosterebilmekte, bu lokus-
lara VNTR lokusu adi verilmektedir (Sekil 2). Bu
polimorfik lokuslar, bir popllasyonda 2-10 adet
alel igerebilir. VNTR'lerin mutasyon oranlari orga-
nizmalar arasinda degisiklik gostermektedir. Or-
negin Mycobacterium tuberculosis VNTR'leri, nesil
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