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BOLUM 13

Genetik Varyantlar ve Dil ve Konusma
Bozukluklarinin Degerlendirilmesi

Sinem FIRTINA'
Asl KUTLU?

Varyant nedir?

2000’li yillarin ortalarina kadar sik¢a kullandigimiz, toplumda %1den daha
sik goriilen degisimlere “polimorfizm” ve toplum sikligi %1den daha az
goriilen degisimlere ise “mutasyon” terimleri artik yerini “varyant” terimine
birakmustir. Glintimiizde yeni nesil dizileme sistemlerinin, genetik hastaliklarin
tanisinda aktif olarak kullanilmasi ile ortaya ¢ikan “yeni tanimlanmis-novel”
genetik degisimlerin fazlaligi, genetik degisimlerin polimorfizm-mutasyon
terimleri ile tanimlanmasinin yetersiz kaldigini gostermistir. 2015 yilinda
Amerika Medikal Genetik Dernegi (ACMG)nin yaynladig: kilavuza gore
tim genetik degisimler “varyant” adini almis, klinige etkisine gore de
“patojenik’, “muhtemel patojenik’, “klinik anlami bilinmeyen (VUS)”, “benin”
ve “muhtemel benin” olmak tizere bes ana smifta kategorize edilmistir (1).
Bu kilavuzda varyantlar toplum sikligi, ailedeki kalitim durumu, varyantin
proteine etkisi ve fonksiyonel analizlerin olup olmamasi 15181inda patojenik
veya benin diye siniflandirilmakta, herhangi bir sinifa giremeyenler ise VUS
olarak isimlendirilmektedir. Yani bir varyantin patojenitesi o varyantin tipine
(yanlis anlamli, delesyon, vs. gibi) gore degil; toplum igerisinde goriilme
siklig1, protein yapisina etkisi ve ailede hasta olan ve olmayan bireylerdeki
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Tablo 1. Gen isimleri ve iliskili dil ve konusma bozuklugu klinigi (DEVAMI)

Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi

SETBPI 18q12.3 (45)
Gelisimsel dil bozuklugu
SETDIA 16pll.2 Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi (45)
Disleksi
SETX 9q34.12 o ((41)
Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi

SMCRS8 11pl1.2 Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi (35)
SRPX2 Xq22.1 Otizm spektrum bozuklugu (97,98)

TDP-43 1p36.22 Afazi (82)

TNRCB 22ql3.1 Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi (45)
TTRAP 6p22.3 Disleksi (76,99)

WDR5 9q34.2 Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi (45)

ZEHX4 8q21.13 Cocukluk ¢ag1 konusma apraksisi (45)

ZGRF1 15q25.1 Cocukluk ¢agi konusma apraksisi (35)

ZNF385D 3p24.3 Gelisimsel dil bozuklugu (49)
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