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TÜBERKÜLOZ BASILLERININ MOLEKÜLER 
TIPLENDIRMESI: IS6110 RFLP, MIRU-VNTR VE 
SPOLIGOTIPLENDIRME

BÖLÜM 42

Mycobacterium tuberculosis bakterisinin neden 
olduğu tüberküloz (TB), eski bir hastalık olması-
na rağmen dünya çapında önemli bir halk sağlığı 
sorunu olmaya devam etmekte ve dünya çapında 
ölüme neden olan bulaşıcı hastalıkların başında 
gelmektedir. Dünya nüfusunun dörtte biri TB basili 
ile enfektedir. Aktif TB bunların %5-10’unda geliş-
mektedir. Akciğer TB, yetişkinlerde ve çocuklarda 
en sık görülen formdur ve hastalığın bulaşması-
nın başlıca kaynağıdır. Dünya Sağlık Örgütü (DSÖ) 
2021 raporuna göre 2019 yılında yaklaşık 1.514 
000 kişinin TB nedeniyle öldüğü tahmin edilmek-
tedir 1.

Etkili TB kontrolü için erken tanı, uygun tedavi-
nin başlatılması ve TB epidemiyolojisinin anlaşıl-
ması çok önemlidir. M. tuberculosis izolatlarının 
tür düzeyinde tanımlanması ve anti-TB ilaçlara du-
yarlıklarının fenotipik yöntemlerle yapılması müm-
kündür, ancak bu işlemler zordur ve uzun zaman 
almaktadır. Son yıllarda izolatların tanımlanması, 
genotiplerine ayrılması ve anti-TB ilaçlara dirençli 
varyantlardaki mutasyonların saptanması için çe-

şitli moleküler yöntemler geliştirilmiştir 2,3.

Moleküler Tiplendirme Yöntemlerinin 
Uygulanma Alanları

M. tuberculosis, çok düşük bir genetik çeşitliliğe 
sahiptir ve genetik açıdan monomorf olarak ka-
bul edilmektedir. Bununla birlikte, M. tuberculosis 
suşları arasında gözlenen genetik varyasyonlar, 
özellikle coğrafi dağılımlarına bağlı olarak çeşitli 
genotiplerin ayırt edilmesini sağlamaktadır. Suşlar 
arasındaki genetik varyasyonlar TB’nin moleküler 
epidemiyolojisi ve yayılma dinamiğinin izlenmesi-
ni olanaklı kılmaktadır 3, 4.

Moleküler yöntemler, TB’nin tanı ve kontrolün-
de kritik bir rol oynamaktadır. Moleküler tiplendir-
me yöntemleriyle farklı kaynaklardan üretilmiş M. 
tuberculosis izolatları üzerinde ayrıntılı analizler 
yapılarak, ortak bir atadan gelip gelmedikleri (aynı 
klon içinde olup olmadıkları) ortaya konulmak-
tadır. Geleneksel epidemiyolojik veriler eşliğinde 
moleküler tiplendirme sonuçları kullanılarak TB’de 
kaynak ve bulaş yolları belirlenmekte, hastalığın 
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M. tuberculosis suşlarının genotiplendirilmesi epi-
demiyolojik çalışmalar için kritik öneme sahiptir ve 
DSÖ tarafından koordine edilen TB kontrol prog-
ramlarının ana bileşeni haline gelmiştir. Genotiplen-
dirme çalışmaları bir toplumdaki M. tuberculosis 
spesifik izolatlarının izlenmesini sağlayarak, TB’nin 
yayılma dinamiklerinin anlaşılmasına katkı sağla-
maktadır. Uzun süreden beri tekli veya kombinas-
yonlar halinde (IS6110 RFLP ve Spoligotiplendirme, 
IS6110 RFLP ve MIRU-VNTR, Spoligotiplendirme 
ve MIRU-VNTR gibi) kullanılan konvansiyonel mo-
leküler tiplendirme yöntemleri, bulaşma zincirinin 
ortaya konulmasında başarılı olabilmektedir 5. Tam 
genom dizileme ayrıca enfeksiyonun kaynağı, aynı 
izolatı paylaşan bireyler arasındaki bulaşma yolları, 
TB evrimi, basilin virülansı ve antibiyotiklere direnci 
hakkında da bilgiler vermektedir. YND yöntemleri, 
yakın gelecekte tüberkülozun moleküler epidemi-
yolojik çalışmalarında kullanılacak yeni bir “altın 
standart” olma yolundadır.
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