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TUBERKULOZ BASILLERININ MOLEKULER
TIPLENDIRMESI: 1S6770 RFLP, MIRU-VNTR VE

SPOLIGOTIPLENDIRME

Mycobacterium tuberculosis bakterisinin neden
oldugu tiberkiloz (TB), eski bir hastalik olmasi-
na ragmen dinya gapinda onemli bir halk saghgi
sorunu olmaya devam etmekte ve dinya ¢apinda
olime neden olan bulasici hastaliklarin basinda
gelmektedir. Dinya nifusunun dortte biri TB basili
ile enfektedir. Aktif TB bunlarin %5-10'unda gelis-
mektedir. Akciger TB, yetiskinlerde ve ¢ocuklarda
en sik gortilen formdur ve hastaligin bulasmasi-
nin baslica kaynagidir. Diinya Saglik Orgiitii (DSO)
2027 raporuna gore 2019 yilinda yaklasik 1.514
000 kisinin TB nedeniyle oldugu tahmin edilmek-
tedir .

Etkili TB kontrolu igin erken tani, uygun tedavi-
nin baglatiimasi ve TB epidemiyolojisinin anlasil-
masi ¢ok onemlidir. M. tuberculosis izolatlarinin
tdr dizeyinde tanimlanmasi ve anti-TB ilaclara du-
yarliklarinin fenotipik yontemlerle yapilmasi mim-
kindur, ancak bu islemler zordur ve uzun zaman
almaktadir. Son yillarda izolatlarin tanimlanmasi,
genotiplerine ayrilmasi ve anti-TB ilaglara direngli
varyantlardaki mutasyonlarin saptanmasi igin ¢e-
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sitli molekuler yontemler gelistirilmistir 22,

Molekiiler Tiplendirme Yéntemlerinin
Uygulanma Alanlar

M. tuberculosis, gok dustk bir genetik cesitlilige
sahiptir ve genetik agidan monomorf olarak ka-
bul edilmektedir. Bununla birlikte, M. tuberculosis
suslari arasinda gozlenen genetik varyasyonlar,
ozellikle cografi dagilimlarina bagl olarak gesitli
genotiplerin ayirt edilmesini saglamaktadir. Suslar
arasindaki genetik varyasyonlar TB'nin molekuler
epidemiyolojisi ve yayllma dinamiginin izlenmesi-
ni olanakl kilmaktadir 4.

Molekdler yontemler, TB'nin tani ve kontrolun-
de kritik bir rol oynamaktadir. Molekuler tiplendir-
me yontemleriyle farkli kaynaklardan dretilmis M.
tuberculosis izolatlan Uzerinde ayrintili analizler
yapilarak, ortak bir atadan gelip gelmedikleri (ayni
klon icinde olup olmadiklar) ortaya konulmak-
tadir. Geleneksel epidemiyolojik veriler esliginde
molekdler tiplendirme sonuglari kullanilarak TB'de
kaynak ve bulas yollar belirlenmekte, hastaligin
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Molekuler Mikrobiyoloji Tani ve Epidemiyoloji

Sonug

M. tuberculosis suslarinin genotiplendiriimesi epi-
demiyolojik galismalar icin kritik oneme sahiptir ve
DSO tarafindan koordine edilen TB kontrol prog-
ramlarinin ana bileseni haline gelmistir. Genotiplen-
dirme calismalan bir toplumdaki M. tuberculosis
spesifik izolatlarinin izlenmesini saglayarak, TB'nin
yayllma dinamiklerinin anlasiimasina katki sagla-
maktadir. Uzun sureden beri tekli veya kombinas-
yonlar halinde (IS6770 RFLP ve Spoligotiplendirme,
IS6770 RFLP ve MIRU-VNTR, Spoligotiplendirme
ve MIRU-VNTR gibi) kullanilan konvansiyonel mo-
lekUler tiplendirme yontemleri, bulasma zincirinin
ortaya konulmasinda basarili olabilmektedir 5. Tam
genom dizileme ayrica enfeksiyonun kaynagi, ayni
izolati paylasan bireyler arasindaki bulasma yollar,
TB evrimi, basilin virilansi ve antibiyotiklere direnci
hakkinda da bilgiler vermektedir. YND yontemleri,
yakin gelecekte tlberkilozun molekuler epidemi-
yolojik calismalarinda kullanilacak yeni bir “altin
standart” olma yolundadir.
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