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OZET

Halk saghgr acisindan biyiik 6nem tasiyan tuiberkilozun toplum icerisindeki hizli yayiliminin neden-
lerinin anlagiimasi ve daha etkili kontrol 6nlemlerinin gelistirilebilmesi icin molekiiler bazl epidemiyolojik
yontemlerin yayginlasmasi gerekmektedir. Diinyada son yillarda tlberkiilozun molekiiler epidemiyoloji-
siyle ilgili calismalardaki hizli artisa karsin, Glkemizde Mycobacterium tuberculosis’in epidemiyolojik 6zellik-
lerini tespite yonelik yapilan arastirmalar sinirhdir. Cukurova bdlgesi, glineydogu komsulugu ve bu kom-
suluguna baglh olarak aldigi goglerden dolayi oldukga kritik 6neme sahip bir bolgedir. Bu ¢alismada, bol-
gemizdeki M.tuberculosis klinik izolatlarinin genotip diizeyinde tanimlanmasi amaclanmistir. Calismaya,
Ocak 2007-Haziran 2010 tarihleri arasinda Cukurova bdlgesinde bulunan yedi ildeki (Adana, Mersin, Os-
maniye, Antakya, Gaziantep, Sanliurfa, Kahramanmaras) 17 Verem Savas Dispanseri, bir gogus hastalik-
lari hastanesi ve iki devlet hastanesinden, Adana Bolge Tiiberkiiloz Laboratuvarina gonderilen, akciger tu-
berkiilozlu hastalara ait 6rneklerden (balgam, bronkoalveoler lavaj ve biyopsi materyali) MGIT 960TB (BD
Diagnostics, ABD) sistemiyle izole edilen ve M.tuberculosis kompleks olarak tanimlanan 467 sugs dahil edil-
mistir. izolatlarin her birine spoligotiplendirme ve 12 lokus MIRU-VNTR (Mycobacterial Interspersed Re-
petitive Unit-Variable Number Tandem Repeats) yontemi uygulanmistir. Spoligotiplendirme yontemiyle
467 izolatin 443 (%94.9)'Gnln 21 kime icerisinde yogunlastigi, 24 (%5.1)’tnun ise SpolDB4 veri ban-
kasindaki bilinen hicbir kiimeye uymayan (orphan) suslar oldugu belirlenmistir. Bolgemizde en yaygin
gorilen ailenin 239 (%51.9) izolat ile T1 ailesi oldugu, bunu 54 (%11.5) izolat ile LAM7 TUR ailesinin iz-
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ledigi, sadece Sanliurfa ilinden izole edilen suslardan 6 (%1.3)’sinin Beijing ailesine ait cok ilaca direncli
izolatlar oldugu tespit edilmistir. Spoligotiplendirme yontemi sonucunda en fazla tyeye sahip olan T1 ai-
lesine ait 239 sus, 12 lokus MIRU-VNTR yéntemi kombinasyonu sonucunda, Uye sayilari 2-158 arasinda
degisen yedi alt kiimeye ayrilmig, 21 izolat ise 6zglin (unique) karakter gostermistir. Spoligotiplendirme
yontemiyle degerlendirilen suslar arasinda, bolgemizde T1 ailesinin daha yaygin oldugu gorilmustdr.
M.tuberculosis Beijing susu prevalansi %1.3 olarak tespit edilmis, bu suslarin tamami Sanliurfa bolgesin-
deki hastalara ait 6rneklerden izole edilmistir. Sonug olarak, aktif siirveyans calismalariyla bu suslarin bol-
ge hareketlerinin izlenmesi ve yayilimlarinin engellenmesi gerektigi kanisina varilmstir.

Anahtar sézciikler: Mycobacterium tuberculosis; spoligotiplendirme; MIRU-VNTR; molekiiler epidemiyo-
loji; Cukurova bolgesi.

ABSTRACT

More rapid, and specific molecular diagnostic methods are required to understand the epidemiology
of tuberculosis in the population and to establish effective control measures. Molecular epidemiologic
studies about Mycobacterium tuberculosis are yet limited in Turkey. Cukurova (Eastern Mediterranean part
of Turkey) region is of special importance in terms of tuberculosis epidemiology due to its neighbourho-
od countries and relatively high number of immigrants to that area. This study was aimed to determine
the genotypic characteristics of M.tuberculosis strains isolated from pulmonary tuberculosis patients in
Cukurova region, by spoligotyping and 12 loci MIRU-VNTR (Mycobacterial Interspersed Repetitive Unit-
Variable Number Tandem Repeats) methods. A total of 467 M.tuberculosis strains isolated from patients
with pulmonary tuberculosis admitted to 20 hospital/dispansery in seven different provinces (Adana,
Mersin, Osmaniye, Antakya, Gaziantep, Sanliurfa, Kahramanmaras) at Cukurova region between January
2007-June 2010, were included to the study. Genotypic identification was done by spoligotyping and
12 loci MIRU-VNTR methods. M.tuberculosis complex strains were isolated from different samples (spu-
tum, bronchoalveolar lavage and biopsy material) by MGIT 960-TB (BD Diagnostics, USA) liquid cultu-
re method in Regional Tuberculosis Laboratory. Spoligotyping analysis revealed that 443 (94.9%) of the
strains were clustered in 21 groups while 24 (5.1%) of the isolates were described as orphan strains ac-
cording to SpolDB4 database. The most common families were T1 genotype seen in 239 (51.9%) stra-
ins and LAM7 TUR genotype seen in 54 (11.5%) strains. Six (1.3%) strains isolated from one province
were multidrug resistant strains and belonged to Beijing family. Combination of spoligotyping with 12-
locus MIRU-VNTR divided the T1 family into 7 clusters of which members ranged from 2-158. Twenty
one isolates showed unique pattern. According to this study, T1 family is the most common genotype
among M.tuberculosis strains in Cukurova, Turkey and the prevalence of M.tuberculosis Beijing strains was
1.3%, detected only in one province (Sanliurfa). Active surveillance studies are necessary to follow the
regional dissemination of M.tuberculosis genotypes and establish effective precautions to prevent the
spread of especially drug resistant strains.

Key words: Mycobacterium tuberculosis; spoligotyping;, MIRU-VNTR; molecular epidemiology; Turkey.

GiRis

Tiuberkiloz, insanlik tarihi kadar eski kronik, nekrozitan bir hastaliktir. Pulmoner tiiber-
kuloza bagh olumlerin ve bulasin azaltiimasinda, ttberkilozun toplum icerisindeki hizli
yayilimini, bulasta rol oynayan dinamikleri ve reenfeksiyon ile reaktivasyon arasindaki far-
ki gosteren epidemiyolojik 6zelliklerinin bilinmesi énemli rol oynar'. Molekiiler siirve-
yans calismalari, Mycobacterium tuberculosis kompleks (MTC) icinde yer alan farkl tir ve
genotiplerinin diinyada farkli cografi bolgelerde gorilme sikliklari ve bulas yollarinin tes-
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pitine, korunma ve kontrole yonelik stratejilerin gelistirilebilmesine ve mevcut kontrol
programlarinin basarisinin &l¢iilebilmesine imkan saglamaktadir?. MTC tiirlerinin mole-
kiler diizeyde suirveyansinda; DNA hibridizasyon yontemi, IS6770-RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) spoligotiplendirme ve 12-15-24 lokus MIRU-VNTR
(Mycobacterial Interspersed Repetetive Units-Variable Number of Tandem Repeat) yon-
temlerinin kombinasyonlari kullanilmistir. Spoligotiplendirme, tiiberkiiloz icin en yaygin
kullanilan epidemiyolojik yontem olup, polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) bazli ters dot
blot hibridizasyon esasina dayanmaktadir3. Klinik laboratuvarlarda, molekiiler epidemi-
yoloji, evrim ve poptilasyon genetigi ile ilgili arastirmalarda kullanihr. MIRU-VNTR tiplen-
dirme yontemi ise, ylksek ayirnim guict, laboratuvarlar arasi tekrarlanabilirligi ve uluslara-
rasi kabul gormds standardizasyonu ile MTC klonlarinin epidemiyolojik 6zelliklerinin tes-
pitinde kullanilan en hizli yontemdir. M.tuberculosis genomunda buyduklikleri 50-100
baz cifti (b¢) arasinda degisen 41 farkli VNTR tanimlamis ve bunlara MIRU adi vermistir.
MIRU-VNTR yénteminin M.tuberculosis suslarinin stirveyansinda referans yéntem olmasi
onerilmektedir. Ancak Beijing genotipinin ayinminda yetersiz olup spoligotiplendirme
gibi diger bir tiplendirme yéntemiyle kombinasyonu gerekmektedir2.

Bu calismanin amaci, Cukurova bolgesinde bulunan M.tuberculosis klinik izolatlarinin
genotip diizeyinde tanimlanmasidir.

GEREC ve YONTEM
izolatlar

Bu calismada; Cukurova bolgesinde yer alan yedi ildeki (Adana, Mersin, Osmaniye,
Antakya, Gaziantep, Sanhurfa, Kahramanmaras) verem savas dispanserleri ve gogus has-
taliklari hastanelerinde pulmoner tiberkiloz tanisiyla takip edilen hastalardan MGIT
960TB (BD Diagnostics, ABD) yontemiyle izole edilen 467 M.tuberculosis izolat, moleki-
ler epidemiyolojik 6zellikleri icin 12 lokus MIRU-VNTR ve spoligotiplendirme yontemle-
rinin kombinasyonuyla degerlendirildi.

DNA Ekstraksiyonu

Middlebrook 7H9 sivi besiyerinde izole edilen M.tuberculosis suslarinin DNA'si Mickle
cihazi (Mickle tissue disintegrator) kullanarak ekstrakte edildi. Ekstraksiyon sonrasi elde
edilen DNA miktari spektrofotometre (CHEBIOS) ile 260 nm’de olcllerek belirlendi.
DNA ekstraktlar -20°C’de saklandi. Her bir izolata spoligotiplendirme ve 12 lokus MIRU-
VNTR yontemi uygulandi.

Spoligotiplendirme

Spoligotiplendirme yontemi, uretici firmanin onerileri (Isogen Bioscience BV, Hollan-
da) dikkate alinarak uygulandi. DR bdlgelerini hedef alan DRa: 5’-GGT TTT GGG TCT
GAC GAC-3’ (5'-ucundan biyotin ile isaretli) ve DRb: 5’-CCG AGA GGG GAC GGA AAC-
3’ primerleri sentezletildi. Her calismada M.tuberculosis H37Rv, Mycobacterium bovis BCG
veya genotipi bilinen klinik izolat pozitif kontrol ve dH,0 negatif kontrol olarak kullanil-
di. Master miks 12.5 pl 2x PCR kangimi (Fermentas) [4 mM MgCl,, 1.6 mM dNTP kari-
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simi (her bir dNTP’den 0.4 mM), 0.05 u/ul Tag DNA polimeraz icermektedir], 0.25 pl
DRa (25 pmol/ul), 0.25 pl DRb (25 pmol/pl), 2.50 pl kalip DNA ve 9.5 ul dH,0 kullani-
larak hazirlandi. Polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) karisimi iceren tipler 1si déngi ciha-
zina (Applied Biosystem, AB) yerlestirilerek 95°C’de bes dakika ilk denatiirasyonu taki-
ben, 94°C’de bir dakika, 55°C’de bir dakika, 72°C’de 45 saniye 40 siklus, 72°C’de 10 da-
kika, 4°C’de « programinda cahstirildi. Sonuglar 0-7 arasinda 15 rakamdan olusan oktal
kod formatina cevrildi. Elde edilen veriler SpolDB4 veri tabani kullanilarak kiimeler ve ai-
leler belirlendi.

MIRU-VNTR

12 lokus MIRU-VNTR (lokus: 02, 04, 10, 16, 20, 23, 24, 26, 27, 31, 39, 40) yontemi
kullanildi. Hedeflenen MIRU lokuslari icin Tablo I’de belirtilen primerler sentezlendi. PCR
reaksiyon karisimi;; DMSO (Sigma) 0.250 pl, 2X PCR karigimi (Fermentas) 3.125 pl [4

Tablo 1. 12 Lokus MIRU VNTR Yéntemi icin Kullanilan Primerler

Hedef bolge PCR primer (5’ - 3')

MIRU 2a 5'-TGG ACT TGC AGC AAT GGA CCA ACT-3'
MIRU 2b 5’-TAC TCG GAC GCC GGC TCA AAA T-3/
MIRU 4a 5’-GCG CGA GAG CCC GAA CTG C-37

MIRU 4b 5’-GCG CAG CAG AAA CGT CAG C-3’

MIRU 10a 5'-GTT CTT GAC CAA CTG CAG TCG TCC-3’
MIRU 10b 5’-GCC ACC TTG GTG ATC AGC TAC CT-3/
MIRU 16a 5'-TCG GTG ATC GGG TCC AGT CCA AGT A-3’
MIRU 16b 5’-CCC GTC GTG CAG CCC TGG TAC-3’
MIRU 20a 5’-TCG GAG AGA TGC CCT TCG AGT TAG-3'
MIRU 20b 5’-GGA GAC CGC GAC CAG GTA CTT GTA-3’
MIRU 23a 5’-CAG CGA AAC GAA CTG TGC TAT CAC-3/
MIRU 23b 5’-CGT GTC CGA GCA GAA AAG GGT AT-3’
MIRU 24a 5’-CGA CCA AGA TGT GCA GGA ATA CAT-3'
MIRU 24b 5’-GGG CGA GTT GAG CTC ACA GAA-3’
MIRU 26a 5’-CCC GCC TTC GAA ACG TCG CT-3’

MIRU 26b 5'-TGG ACA TAG GCG ACC AGG CGA ATA-3’
MIRU 27a 5'-TCG AAA GCC TCT GCG TGC CAG TAA-3’
MIRU 27b 5’-GCG ATG TGA GCG TGC CAC TCA A-3’
MIRU 31a 5’-ACT gAT TGG CTT CAT ACG GCT TTA-3’
MIRU 31b 5'-GTG CCG ACG TGG TCT TGA T-3/

MIRU 39a 5’-CGC ATC GAC AAA CTG GAG CCA AAC-3’
MIRU 39b 5’-CGG AAA CGT CTA CGC CCC ACA CAT-3'
MIRU 40a 5'-GGG TTG CTG GAT GAC AAC GTG T-3/
MIRU 40b 5'-GGG TGA TCT CGG CGA AAT CAG ATA-3’
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mM MgCl,, 1.6 mM dNTP mix (her bir dNTP’den 0.4 mM), 0.05 u/pl Tag DNA polime-
raz icermektedir], “forward” primer 0.040 pl, “reverse” primer 0.040 pl, DNA 0.625 pl
ve dH,0 2.170 pl, toplam 6.250 pl olacak sekilde hazirlandi. Hazirlanan reaksiyon kari-
simi 1s1 dongu cihazinda 94°C’de bes dakika ilk denatiirasyonu takiben, 95°C’de 30 sa-
niye 62°C’de 60 saniye, 72°C’de 90 saniye 40 siklus, 72°C’de 10 dakika, 4°C’de < prog-
raminda amplifiye edildi. Amplikonlar, 120 voltta, 60 dakika, etidyum bromiirli %2’lik
agaroz jel elektroforeze tabi tutuldu ve elektroforez sonrasi jel goriintiileme sistemiyle
(QUANTUM-ST4 3020-WL/BLUE/20M) goruntiilendi. Bant buyuklGgiinin tespitinde
50-1000 b¢'lik belirtec (Fermentas, CA) kullanildi*>.

BULGULAR

Calismaya dahil edilen toplam 467 izolatin 443 (%88)liniin 21 spoligotiplendirme
kiimesi icerisinde yogunlastigi, en biyuk kiimeyi 239 lyeye sahip T1 ailesinin olusturdu-
gu saptanmustir (Resim 1) (Tablo I1). izolatlarin aile icerisi dagilimlarinin illerde degerlen-
dirilmesi sonunda; Adana dahil tg¢ buyik merkezde T1 ailesinin baskin oldugu, bunu
LAMY7 TUR ailesinin izledigi gorulmustir. M.tuberculosis Beijing ailesine ait izolatlarin cok
ilaca direncli suglar oldugu, Sanliurfa ile sinirli kaldigi izlenmistir.

Calisilan 467 MTC susunda, 12 lokus MIRU-VNTR ve spoligotiplendirme yontemleri-
nin kombinasyonu sonucunda 21 spoligotiplendirme kiimesinin alt kiimelere ayrildig
gorulmustir. Spoligotiplendirme yontemi sonucunda en fazla tyeye sahip olan T1 aile-
sine ait 239 sus, 12 lokus MIRU-VNTR kombinasyonuyla uye sayilari 2-158 arasinda de-
gisen yedi alt kiimeye ayriimis, 21 izolat ise 6zglin (unique) karakter gostermistir (Tablo
1. ikinci biyik kiime olan LAM7 TUR ailesine ait 54 izolatin altiss MIRU-VNTR kombi-
nasyonunda 6zgtin profil sergilerken, kalan 48 sus Uye sayilari 3-29 arasinda degisen bes
kiimede toplanmustir.
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Resim 1. Spoligotiplendirme gortintdisci.
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Tablo Il. Mycobacterium tuberculosis Suslarinin Spoligotip Aileleri ve Sikliklari

Spoligotip ailesi Sus sayisi (%)
T1 239 (51.2)
LAM7 TUR 54 (11.5)
EAI5/EAI3 23 (4.9)
H3 22 (4.7)
MANU1 21 (4.5)
H4 10 (2.1)
u 8(1.7)
MANU2 8(1.7)
LAM3/S 8 (1.7)
T3 7 (1.5)
H1 7 (1.5)
EAI5 6 (1.3)
Beijing 6 (1.3)
T2 5(1.1)
LAM9 4(0.9)
CAS1-Delhi 3 (0.6)
H2 3 (0.6)
LAM3 2 (0.4)
X3 2 (0.4)
BOV 2 (0.4)
Bovis 1 2 (0.4)
X1 1(0.2)
Ozgiin (Unique) 24 (5.1)
Toplam 467 (100)
TARTISMA

Tiberkiloz, diinyada AIDSten sonra eriskinlerde en sik 6lime neden olan ikinci en-
feksiyon hastaligidir. Ozellikle son 30 yildir; diisiik sosyoekonomik durum, gocler,
HIV/AIDS pandemisi ve savaslar bircok gelismis tlkede tiiberkiiloz insidansinda artisa ne-
den olmustur. M.tuberculosis epidemiyolojisinde diger bir 6nemli durum, diinyada Be-
ijing suslari gibi cok ilaca direncli izolatlarin insidansinda artistir. Bu nedenle yiiksek ayi-
rim giictine sahip molekuler yontemlerle stirveyans calismalari, riskli bolgelerde tiiberki-
loz kontrol stratejisinde oldukca 6nemlidir®’. Bu calisma bélgemizde M.tuberculosis igin
yapilan ilk molekuler epidemiyolojik calisma olmasindan dolayi, kontrol programlarinda
kritik ve dnemli role sahiptir. Ulkemizde M.tuberculosis'in molekiiler epidemiyolojisi ile il-
gili calismalar sinirli olmakla birlikte, M.tuberculosis Beijing suslarinin giderek artan oran-
larda gériillmeye baslandigi bildiriimektedir®'°. Zozio ve arkadaslari®, Ankara ve Malatya
bolgesine ait 245 M.tuberculosis klinik izolatini degerlendirdikleri calismalarinda, spoligo-
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Tablo Ill. Spoligotip T1 Ailesine Ait 239 izolatin 12 Lokus MIRU-VNTR Profili

Susno  Yer Spoligotiplendirme Oktal kod Aile  MIRU-VNTR

158 Adana 777777777760771  T1 223423153322
50 Antakya 777777777760771  T1 223326153322
2 Adana 377777777760771  T1 223423153322
2 Antakya 777777777760771 Tl 223423153322
2 Adana 037637777760771  T1 223326153322
2 Adana 777777776360771 Tl 223326153322
2 Adana 777777777760771  T1 223225153321
1 Mersin 777777777760771  T1 223321153322
1 Adana 777777777560771  T1 223326133322
1 Antakya 377777777760771  T1 223323153322
1 Antakya 777776377760771  T1 223323121322
1 Sanlurfa 777777777760771  T1 223326112322
1 Gaziantep 777777777760771  T1 223223155322
1 Antakya 777777677760771  T1 223312153312
1 Antakya 773777777760771  T1 223326151132
1 Adana 777777404760771 T1 223125133324
1 Antakya 777777777760771  T1 223326153322
1 Adana 777777777760771  T1 223225153321
1 Osmaniye 777777777760771  T1 223121153321
1 Sanlurfa 037637777760771  T1 223215153321
1 Kahramanmaras 777777777760771  T1 223224153321
1 Antakya 773777777760771 Tl 213326151132
1 Adana 777777404760771 T1 221125133324
1 Antakya 777777777760771  T1 223116153322
1 Adana 777777777760771  T1 223225115331
1 Osmaniye 777777777760771  T1 223121153222
1 Sanhurfa 037637777760771  T1 223217253321
1 Kahramanmaras 777777777760771  T1 223224343321

tiplendirme yontemiyle 206 izolatin 33 kiimede toplandigini, 39 izolatin ise tek Uyeli
0zel kiimeler icerisinde yer aldiklarini belirterek, en biyuk kiimeyi %21 oraninda LAM7
TUR ailesinin olusturdugunu, bunu sirasiyla %16.3 oraniyla T1 ve %5.3 oraniyla Haar-
lem 3 ailelerine ait kiimelerin izledigini bildirmislerdir. Giinal'in® calismasinda, Malat-
ya’da 450 M.tuberculosis izolati degerlendirilmis; T ailesinin %38.6 ile bolgede en sik kar-
silagilan aile oldugu, bunu %27.3 oraniyla LAM7 TUR ve %14.8 oraniyla Haarlem ailele-
rine ait suslarin izledigi bildirilmistir. Bu arastirici ayrica, Beijing genotipinden dort ve
Hindistan’in Delhi bolgesine 6zgl CAS1-Delhi genotipinden iki sus tespit ettigini rapor
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etmistir’. Koksalan ve arkadaslarinin'®, spoligotiplendirme ve 12 lokus MIRU-VNTR y&n-
temi kombinasyonunu uygulayarak 4069 izolati degerlendirdikleri bir ¢calismada, Istan-
bul bolgesinde Beijing ailesine ait genotiplerin sikligr %1.1 olarak tespit edilmistir.

Bulgaristan’da 2008 yilinda yapilan bir calismada, 113 M.tuberculosis izolati spoligo-
tiplendirme ve MIRU-VNTR yontemiyle genotipik 6zellikleri yoniinden incelenmis; 2-29
sus iceren 15 spoligotiplendirme kiimesi ve bes 6zgun izolat tanimlanmis ve en buyuk
kiimenin %25.7’lik oranla T1 ailesine ait oldugu, LAM7 TUR ailesinin %5.4 oraniyla ikin-
ci sirada yer aldigi ifade edilmistir''. LAM7 TUR prevalansini, diinya ortalamalari iizerin-
de bulmus olmalarini, tlkenin Tirkiye ile komsuluguna baglayan arastirmacilar, M.tuber-
culosis genotiplerinin yayiliminda géclerin énemine dikkat cekmislerdir'’. Gencer ve
Shinnick'? 2005 yilinda iran ve komsu ilkelerinde bulunan M.tuberculosis suslarinin spo-
ligotiplendirme paternlerini belirlemek amaciyla yaptiklar calismada, iran ve Afgan tu-
berkiloz hastalarina ait 6rneklerden 1742 M.tuberculosis susu izole etmisler ve sonuclari
Tirkiye ve Pakistan ile karsilastirmislardir. Arastiricilar, en sik T, CAS, EAI ve LAM aileleri-
ni saptadiklarini ifade etmisler; Iran (%32.3) ve Tirkiye’de (%36.5) T ailesinin; Pakistan
(%61.3) ve Afganistan’da (%27.4) CAS ailesinin baskin oldugunu belirlemisler ve 7
(%1.8) susun Beijing genotipine ait oldugunu gostermislerdir. Bu calismada ayrica, Pa-
kistan ve Afganistan’da bulunan suslarin cogunlugunun atasal suslara, Turkiye'de bulu-
nanlarin modern tuiberkiiloz suslarina ait oldugdu; Iran’da ise atasal ve modern tiiberkiiloz
suslarinin esit oranda gériildigi vurgulanmigtir'2,

Nieman ve arkadaslar* 2010 yilinda Giircistan’da Beijing suslarinin yayilmini arastir-
diklari calismada, spoligotiplendirme yontemiyle 183 M.tuberculosis izolatini incelemis-
ler ve suslarin %26’sinin Beijing, %18’inin LAM, %12'sinin Ural, %5’inin de Haarlem ai-
lelerine ait oldugunu géstermislerdir®. Otlu ve arkadaslarinin'® calismasinda, dért yildan
uzun sutrede ulkemizin dogu bolgesinde izole edilen 220 M.tuberculosis susu spoligotip-
lendirme yontemiyle degerlendirilmis; T, LAM, Haarlem ve S ailelerine ait izolatlarin ora-
ni sirastyla %50.9, %15, %10.9 ve %4.1 olarak saptanmis, 3 (%1.36) susun ise Beijing
ailesinde oldugu belirlenmistir. Bizim calismamizda da, spoligotiplendirme yontemiyle
degerlendirilen izolatlar arasinda M.tuberculosis Beijing susu prevalansi %1.3 olarak tes-
pit edilmistir. Bu suslarin tamami Sanhurfa bolgesindeki hastalara ait 6rneklerden izole
edilmistir. Bolgesel olarak degerlendirme sonucunda, Sanlurfa ilinde Beijing suslarinin
prevalansinin %8.4 oldugu gortlmustir. Sonug olarak, bolgemizde sadece Sanliurfa ilin-
de M.tuberculosis Beijing suslarinin bulundudu, diger illerde heniz bu suglara rastlanma-
dig1 tespit edilmis, aktif siirveyans calismalariyla bu suslarin bolge hareketlerinin izlene-
rek yayiimalarinin engellenmesi gerektigi kanisina varilmistir.
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