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MANTAR ENFEKSIYONLARININ TANI VE 
EPIDEMIYOLOJISINDE MOLEKÜLER YÖNTEMLERIN 
KULLANIMI

BÖLÜM 46

Mantarlar aleminde sınıflandırılan yaklaşık 5 mil-
yon mantar türü arasında 300 kadarı insanlarda 
enfeksiyon etkeni olarak izole edilmiş ve tıbbi mi-
kolojinin konusu olagelmiştir 1. Bu etkenler yüzeyel 
enfeksiyonlar oluşturabildikleri gibi hayatı tehdit 
eden ciddi enfeksiyonlar da oluşturabilmektedir. 
Yüzeyel veya derin, tüm mantar hastalıklarının 
yönetiminde etkenin tam ve doğru tanımlanması 
büyük öneme sahiptir. Mantar enfeksiyonlarının 
klasik mikolojik tanısı; klinik örneğin direk mikros-
kobik incelemesinde mantara ait yapıların gösteril-
mesi ve kültürde etkenin üretilmesini içermektedir. 
Ancak mantar enfeksiyonlarında kültürün duyarlı-
lığı düşüktür.

Özellikle invaziv enfeksiyonlarda etkenlerin yak-
laşık %50’si kültürde üretilememektedir. Bu neden-
le mantar enfeksiyonlarının tanısında serolojik ve 
moleküler yöntemlerin kullanılması, etkenin tanım-
lama süresini kısaltmakta ve hedefe yönelik anti-
fungal tedavinin başlanmasını sağlamaktadır 2.

Moleküler tanının temel hedefi olarak mantar 
hücresinin ribozomal RNA’sı seçilmiştir (Şekil 1).

Şekil 1. Mantarların ribozomal RNA bölgesi 18S, 5.8S, 
28S rRNA alt ünitelerinden oluşur ve ITS ve IGS dizileri 
ile birbirinden ayrılır (3 nolu kaynaktan uyarlanmıştır).

Ribozomal RNA üzerinde 5.8S küçük alt ünite-
nin iki yanında bulunan “Internal transcribed spa-
cer” (ITS) dizileri bilinen bir proteini kodlamadık-
ları ve bu nedenle mutasyona uğramadıkları için 
genomda korunmuş bölgeler olarak kalmışlardır. 
Bu bölgelerin hedeflendiği moleküler yaklaşımlar 
mantarların tür düzeyinde tanımlanmasına olanak 
sağlayan genetik şifreleri ortaya çıkarmaktadır. 
Bu gen bölgeleri “fungal barkod” olarak isimlen-
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yomu (tanımlama ve direnç) dizileyerek tanı koy-
duran yaklaşımlar bundan sonraki en akılcı uygu-
lamalar olacaktır 39,40. Amplikon dizileme hedefin 
tanımlanmasında en çok kullanılan yöntem ise 
de, son yıllarda metagenomiks ve metatranskrip-
tomiks gibi “omiks” yaklaşımı derin dizilemeden 
elde edilen “relative abundances” ve taksonomik 
kompozisyonu çok daha verimli bir şekilde analiz 
ederek sonuçlandırmaktadır. Metabolik genler da-
hil tüm topluluğun analizi ile mantarların bir arada 
bulunduğu prokaryotların da “omiks” yaklaşımda 
gösterilmesi mümkündür. Mikrobiyom analizle-
rinin bakteri, mantar ve virüsleri içerecek şekilde 
genişlemesi gereken günümüzde, “omiks” tekno-
lojisi ile virülans genleri ve metabolitler dahil tüm 
yaşamsal izlerin bir arada değerlendirilmesi yo-
luyla mikrobiyomun hastalık ve sağlık durumu ile 
ilişkilendirilmesi tam ve doğru olarak mümkün ola-
bilir 41. Moleküler mikolojinin geleceği hızla gelişen 
teknolojiye eşlik edebilmesine bağlı olarak değişip 
gelişecektir.
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