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GIDA KAYNAKLI ENFEKSIYONLARIN TANISI VE
KONTROLUNDE MOLEKULER YONTEMLERIN KULLANIMI

Giris
Dunya genelinde her yil yaklasik olarak 10 kisiden
birinde gordldugu tahmin edilen ve gesitli bakteri,
virds, parazit, toksin veya kimyasal ile kontamine
olmus su ve gidalarin tiketilmesi ile gelisen gida
kaynakli hastaliklarin buytk bir ¢ogunlugundan
ishalli hastaliklara neden olan enfeksiyon etken-
leri sorumludur. Gida kaynakli bakteriler neden ol-
duklari enfeksiyonlar araciliglyla hemolitik Gremik
sendrom ve Guillain-Barré sendromu gibi ciddi
komplikasyonlara ve ozellikle gelismekte olan dl-
kelerde 6limlere neden olabilmektedir. Bu enfeksi-
yonlar, 6lime ek olarak saglik merkezine basvuru
ve hastaneye yatisa bagh saglik hizmeti harcama-
lari, erken 6lume bagli giderler ve is kayiplari araci-
ligiyla dlke ekonomisine getirdikleri yuk agisindan
ciddi bir halk saghgr tehdididir .

Prevalanslari ve onem dereceleri tlkeden Ulke-
ye degisiklik gostermekle birlikte, dlinya genelinde
bu enfeksiyonlardan siklikla izole edilen bakteri-
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ler arasinda Campylobacter, Salmonella, Shigella,
Yersinia, Vibrio, Aeromonas ve Plesiomonas turleri
ile basta Shiga toksin olusturan Escherichia coli
(STEC) olmak Uzere diyare etkeni E. coli patotiple-
ri [Enteropatojenik E. coli (EPEC), Enterotoksijenik
E. coli (ETEC), Enteroinvaziv E. coli (EIEC),
Enteroagregatif E. coli (EAEC)] yer almaktadir 22,
Ayrica, son yillarda Clostridioides difficile enfek-
siyonlarinin da gida kaynakli olabilecegi ileri su-
rilmektedir®. Bu nedenle, bu bolimde C. difficile
enfeksiyonlarina da yer verilmistir.

Gida kaynakl bakteri enfeksiyonlarinin labo-
ratuvar tanisinda klasik olarak kultur ve kdltirden
bagimsiz testlerden vyararlanilimaktadir. Ozglli-
gunin oldukga ylksek olmasi nedeniyle tanida
altin standart olarak kabul edilen geleneksel kdltur
yontemi, izole edilen bakterilerin antibiyotik duyar-
liliklarinin arastiriimasina, molekdler yontemlerle
tiplendirilerek bolgesel, ulusal veya uluslararasi
duzeyde salginlarla iliskilendiriimesine ve epide-
miyolojik agidan ileri incelemelerin (rezervuar ve
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birlikte gida kaynakli bakterilerin alt tip dlizeyinde
tiplendirilmesi icin uygun degildir 6782 Belirli bir
bakteriye 6zgull olan ylzlerce gen bolgesinin ¢ok
sayida farkli primer cifti araciliyiyla gogaltilarak di-
zilenmesi esasina dayanan “yiksek dizey multip-
leks amplikon dizi analizi®, Salmonella cinsi bakte-
rilerin stirveyansinda Umit vadetmektedir. Ancak,
digki 6rneginde hedef bakteri ile genetik benzer-
lik gosterebilen gok sayida normal flora elemani
mevcuttur. ihtiyag duyulan yizlerce farkli primerin
tasarlanabilmesi icin normal flora elemanlarinkin-
den farklilik gosteren hedef dizilerin bulunmasinin
zor olmasl, bu yontemin halk saghgi strveyansi
acisindan diski orneklerinde uygulanabilmesini ki-
sitlamaktadir 8.

Metagenomik yaklasimlardan bir digeri olan
“shotgun” dizi analizi, hedef gdzetmeksizin or-
nekte bulunan nukleik asitlerin tamaminin dizi-
lenmesine imkan tanir ¢. Bu yaklasim, bakteriye
6zgul degildir ve etkenle ilgili herhangi bir bilgiye
gereksinim duymadan ornekte bulunan herhangi
bir mikroorganizmaya ait gen dizilerini saptayabilir
8182 "Shotgun” dizi analizinin, klasik tani yontemle-
riyle saptanamayan gida kaynakli patojenlerin ta-
nisinda, karigik enfeksiyonlarin saptanmasinda ve
gida kaynakli salginlarin arastirimasinda basarili
oldugu cesitli calismalarda gosterilmistir 85 An-
cak, patojen bakterilerin diski 6rneginde bulunan
normal flora elemanlarina kiyasla ¢ok daha az sa-
yida bulunmasi nedeniyle bu yontemin duyarlihgi
dustk olabilmektedir. Saptama limitinin 10%-10°
cfu/ml oldugu bildirilen “shotgun” dizi analizinin
duyarliliginin %67'ye kadar dusebildigi bildirilmek-
tedir 558, Bu yontemin onemli bir diger dezavantaji
ise sonuclarin DNA ekstraksiyonu ve kuttphane
hazirlanmasi gibi gesitli laboratuvar tekniklerinden
ve kullanilan dizi analizi teknolojisi, biyoinformatik
analiz sistemleri ve referans veri tabanlarindan et-
kilenmesidir. Bu parametrelerin henuz standardize
edilmemis olmasi, “shotgun” dizi analizinin gida
kaynakli bakterilerin tanisinda ve rutin surveyan-
sinda kullanimini kisitlamaktadir 658283,

e

“Shotgun” dizi analizi, diski veya gida gibi her-
hangi bir ornekte bulunan direng genlerinin tama-
mina yakininin saptanabilmesine de olanak sag-
lar. Ancak, patojen bakterilerle birlikte ¢ok sayida
diger bakterilerin de barindigr digki veya gida gibi
orneklerde saptanan direng genleri ¢ogunlukla
bireysel olarak bakterilerle iliskilendirilemez. Bu
nedenle, metagenomik yaklasimin gida kaynakli
bakterilere ait antimikrobik direng surveyansinda
tek basina kullanilmasi henidz mumkun degildir ©.

Sonucg

Kaydedilen ilerlemelerle bir paradigma kaymasina
yol acabilecek potansiyele sahip olan molekuler
yontemlerin halen onemli kisitliliklarinin bulunmasi
gida kaynakli enfeksiyonlarin tanisi ve kontroliinde
geleneksel kiltur yontemlerinin yerini almasini su
an icin engellese de bu yontemlerin ¢ok yakin bir
gelecekte hastaliklarin tanisi ve salgin yonetimin-
de on plana gegecegi agiktir.
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