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TEK NUKLEOTIT POLIMORFIZM [SINGLE NUCLEOTIDE ,.
POLYMORPHISMS (SNP)] VE TEK LOKUS TIPLENDIRME YONTEMLERI: *%

PRENSIPLERI, METODOLOJI VE KULLANIM ALANLARI

Polimorfizm, kisiler, gruplar veya populasyonlar
arasi DNA dizisindeki farkliliklar olarak adlandiril-
maktadir. DNA seviyesindeki polimorfizm, tek bir
baz cifti degisimi, birgok baz cifti degisimi veya
tekrarlanan dizilerdeki degisimler olmak uzere
gesitli varyasyonlar igermektedir. DNA polimor-
fizm gesitleri; tek niikleotit polimorfizmleri [single
nucleotide polymorphisms, SNP)], restriction frag-
ment length polymorphism (RFLP), de@isken sayi-
da tandem tekrarlar [minisatellitler; variable num-
bers of tandem repeats (VNTR)] ve kisa tandem
tekrarlar [mikrosatellitler; short tandem repeats
(STR)] olarak siralanabilir .

Polimorfizmlerin olusma sekilleri tek ntkleotit
degisimi, delesyon ve insersiyon olarak 6zetlenebi-
lir. Tek nukleotit degisimi DNA Uzerinde her 2.000-
2.500 bazda bir gozlemlenmektedir; bu degisim
transisyon veya transversiyon yoluyla gerceklesir.
Transisyon bir purin bazinin diger purin bazina
(A—G ya da G—A) ya da bir pirimidin bazinin diger
pirimidin bazina (T—C ya da C—T) donlismesidir.
Transversiyon ise bir plrin bazinin (A, G) pirimidin
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bazlarindan (C, T) birine doniismesidir. Delesyon
ise DNA dizisinden nukleotidin silinmesi durumu-
dur, sonucunda ilgili genin boyu kisalir. Gen eger
protein kodlayan bir gen ise proteinin amino asit
dizisinde degisim olacadi igin protein islevini yiti-
recektir. insersiyon ise delesyonun tersidir; DNA
dizisine nukleotit eklenmesiyle meydana gelir, in-
sersiyon sonrasi genin uzunlugu artar. Nukleotit
eklenen gen protein kodlayan bir gen ise amino
asit dizilimi degisecegi icin ortaya ¢ikan protein
delesyonda oldugu gibi islevini yitirecektir. inser-
siyon ve delesyonlar ayrica indel olarak da adlan-
dinlmaktadir.

Tek Niikleotit Polimorfizmi

Tek nukleotit polimorfizmi [single nucleotide
polymorphism (SNP)], en yaygin kalitsal dizi var-
yasyonlarindan biridir. Genomik dizeyde belirli bir
pozisyonda tek bir nikleotidin degismesinin ne-
den oldugu bir DNA dizisi polimorfizmidir. Tek nik-
leotit baz degisikligi, bir gegis (transisyon) mutas-
yonu, transversiyon mutasyonu, insersiyon veya
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emm-tiplendirme, PFGE veya MLST gibi diger tip-
lendirme yontemleriyle tamsamlanmalidir.

Tek lokus tiplendirme, Campylobacter
flagellin B geninin (flaB) kisa degisken bolgesinde-
ki (short variable region, SVR) niikleotit diziliminin
tanimlanmasinda ve epidemiyolojik ¢aligmalarda
kullaniimaktadir. Pulsed-field gel electrophoresis
en ylUksek aynim glicu olan teknik olsa da yapi-
lan galismalar, flaB'nin SVR bolgesi dizilemesinin
Campylobacter igin hizli ve tekrarlanabilir bir tip-
lendirme yontemi oldugunu gostermistir . Ayrica,
flaB dizi tiplendirmenin, salgin izolatlarini ayirt et-
mek igin MLST gibi diger tiplendirme yontemleri
ile kombinasyonunun faydali oldugu bildirilmistir.
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