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Kronik Hepatit C enfeksiyonunun tedavisi ve prognozunun belirlenmesinde Hepatit C viriis (HCV) genotip tayini kilit rol
oynamaktadir. HCV genotip dagihmi, bélgesel farkliliklar gosterdidi icin giincel verilerin takibi 6nemlidir. Bu ¢alismada istanbul ilinde
altr yillik siire icinde HCV genotip dadiliminin ve dadilimdaki dedisikliklerin incelenmesi amaglanmistir.

Calismaya, hastanemize Ocak 2016-Aralik 2021 tarihleri arasinda basvuran ve HCV genotiplendirmesi yapilan eriskin hastalar dahil
edilmistir. Hastalara ait demografik veriler hastane elektronik bilgi sistemi lizerinden retrospektif olarak incelenmistir.

Calismaya alinan 386 hastanin %52.1°i kadin, ortalama yas 56.1+15.5 idi. Hastalarin %59.3’ilinde Genotiplb, %15.3’linde Genotip 3,
%10.6’sinda Genotip 1a, %2.6’sinda Genotip 2, %2.6’sinda miks genotip ve %2.1’inde Genotip 4 saptanmistir. Genotip 1b’de 2018
yilinda bir artis saptanirken, Genotip 3 2021 yilinda, 2019 ve 6ncesine gére daha yiiksek oranda bulunmustur. Genotip 4, 2016' ya
g6re 2019 ve 2020 yillarinda anlamli diizeyde daha yiiksek bulunmustur. Miks genotip’in son li¢ yilda 2017'ye gére anlaml diizeyde
yliksek oldugu saptanmistir. Yas, cinsiyet ve viral yiik ag¢isindan genotip dadiliminda istatistiksel olarak anlamli bir fark
bulunmamustir.

Sonug olarak, hastalarimizda en sik saptanan Genotiplb, genotipler arasinda ilk siradaki yerini hala korumaktadir. Genotip 3 ve 4
oranlari ise yillar icinde anlaml diizeyde degisiklige ugramis ve her iki genotipin biiyiik ¢ogunlugunu yerli hastalarin olusturmasi
dikkat cekici bulunmustur. istanbul hem turistik faaliyetler hem de gé¢ sebebiyle farkli cografyalardan insan hareketliliginin yodun
oldudu bir sehir olmasi sebebiyle, HCV genotip dedisimlerinden farkl diizeyde etkilenmektedir. Bu dedisimlerin diizenli takibi; tedavi
segimine y6n vermesi ve prognozun belirlenmesinin yanisira, yerel kontrol programlarinin gelistiriimesi noktasinda epidemiyolojik
veriye katki saglamasi agisindan da énemlidir.

Anahtar kelimeler: epidemiyoloji, genotip, Hepatit C viriis
ABSTRACT
Distribution of HCV Genotypes in Local and Foreign Chronic Hepatitis C Patients: A Six-Year Evaluation

Determination of Hepatitis C virus (HCV) genotypes plays a key role in the treatment of hepatitis C infection. In this study, it was
aimed to examine the change of HCV genotype distribution in Istanbul in a six-year period.

Adult patients who admitted to our hospital between January 2016 and December 2021 and underwent HCV genotyping were
included in the study. Demographic data of the patients were analyzed retrospectively through the hospital electronic database.

Of the 386 patients, 52% were women, and the mean age was 56.1+15.5 years. Genotype 1b in 59.3%, Genotype 3 in 15.3%,
Genotype 1a in 10.6%, Genotype 2 in 2.6%, mixed genotype in 2.6% and Genotype 4 in 2.1% of patients was detected. An increase
was detected in Genotype 1b in 2018, while Genotype 3 was found at a higher rate in 2021 than in 2019 and before. Genotype 4
was found to be significantly higher in 2019 and 2020. Mix genotype was found to be significantly higher in the last three years
compared to 2017. Genotype 2 was significantly higher in foreign nationals and Genotype 1a was higher in domestic patients. There
was no statistically significant difference in genotype distribution in terms of age, gender and viral load.

As a result, genotypelb, the most commonly detected in our patients, still maintains its first place among the HCV genotypes.
Genotype 3 and 4 rates have been significantly changed over the years and it was remarkable that domestic patients were the
majority of both genotypes. Istanbul is affected by HCV genotype changes because it is a city where human mobility from different
geographies is intense due to both touristic activities and migration. Regular monitoring of these changes is also important in terms
of contributing to epidemiological data in the development of local control programs, as well as directing the treatment selection
and determination of prognosis.
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Hepatit C virisi (HCV), Hepacivirus cinsine ve Flaviviridae familyasina ait zarfli, pozitif polariteli tek sarmall
bir RNA virlistidir ve simdiye kadar bilinen sekiz genotipi ile 86 subtipi bulunmaktadir. HCV, kan transflizyonu, cerrahi
mudahale, cinsel temas ve damar i¢i madde kullanimi gibi farkh yollardan bulasabilir ve hem akut hem kronik hepatite
yol agar(ls’zz). Diinya Saglk Orgiitii'niin (DSO) son raporlarina gére, yaklasik 150-170 milyon insan akut hepatit C ile
enfektedir ve bunlarin %75-85'i hastaligin kronik formuna ilerlemektedir. Ne yazik ki, hastalarin %1-5'i de hastaligin
hepatosellller karsinomaya ilerlemesi nedeniyle hayatini kaybetmektedir(zg). 2015 yilinda DSO, bir halk sagligi tehdidi
olarak viral hepatiti, 2030 yilina kadar ortadan kaldirmak igin kiiresel bir hepatit stratejisi benimsemistir. Buna gore
tiim vakalarda %90, 6lim oraninda ise %65'lik bir azalma hedeflenmektedir. Bu hedeflere ulasmak igin tedaviye uygun
bireylerin %80'inin tedaviye erismesi gerektigi belirtilmi§tir(28). Literatlirde tedaviye yanitin, genotipler arasinda farkhlik
gosterdigi ve her genotipin kendine 6zgili bir terapotik rejimi olduguna isaret edilmistir(ls). Dolayisiyla antiviral tedavi
secimi, tedavi slresinin belirlenmesi ve tedaviye yanitin izlenmesinde, viral yik ile birlikte genotip tayini kilit rol
oynamaktadlr(lz'm. Buna ek olarak genotiplerin bilinmesi hastalik prognozunun belirlenmesinde klinisyen igin yol
gostericidir. Clinkii Genotip 1b ve 3 enfeksiyonunun, daha agresif seyrederek agir karaciger hastaligina sebep oldugu
ve hepatoseliler karsinom igin daha buyiik risk ile iligkili oldugu bilinmektedir'*®. Bunun yani sira ulusal ve bdlgesel
diizeyde HCV genotiplerinin arastirilmasi, asi gelistirme ¢alismalari igin de 6neme sahiptirm).

Tim dinyada oldugu gibi, Glkemizde de farkli toplum kosullari, savas, gog ve turistik faaliyetler HCV genotip
epidemiyolojisinde dikkate deger degisikliklere sebep olmaktadir™>**?". Bu yuzden ulkemiz gibi, hem turizm merkezi
olup hem de yogun gog alan toplumlarda HCV genotip dagilimindaki degisimlerin yakindan izlemi oldukga énemlidir.

Calismamizda son alti yilda hastanemize basvuran yerli ve yabanci kronik Hepatit C hastalarinda genotip
dagihminin belirlenmesi, dagihmda yillar icinde degisim olup olmadiginin saptanmasi ve genotipler ile yas, cinsiyet ve
uyruk parametreleri arasindaki iliskinin arastirilmasi amaclanmistir. Béylece kronik hepatit C hastalarinin tedavilerinin
yonetimi ve prognozlari hakkinda klinisyenlere veri saglanmasinin yaninda, yerel kontrol programlarinin gelistirilmesi
acisindan epidemiyolojik veriye de katki sunulmasi hedeflenmistir.

GEREC VE YONTEM

Haydarpasa Numune Egitim ve Arastirma Hastanesi Tibbi Mikrobiyoloji Laboratuvari’nda Ocak 2017-Aralk
2021 tarihleri arasinda HCV RNA pozitif hastalardan alinan HCV genotip sonuglar retrospektif olarak
degerlendirilmistir. Hastalara ait demografik veriler hastanenin elektronik tibbi kayitlarindan elde edilmistir. Genel
genotip dagiliminin belirlenmesinin yaninda, dagihmin hastalarin HCV RNA dizeyleri, yas, cinsiyet ve uyruklarina gére
farklilik gosterip gostermedigi ve yillar icindeki degisim profili arastirilmistir.

Viral yuk tayini icin, HCV-RNA duzeyleri gercek zamanli revers transkriptaz polimeraz zincir reaksiyonu
yontemi ile ilk bes yil icin Abbott RealTime HCV Genotype (Abbott Molecular, Inc., Des Plaines, IL, ABD) kiti ve 2021 yih
icin Artus HCV QS-RGQ PCR (Qiagene,Hilden, Almanya) kiti kullanilarak belirlenmistir. HCV genotip tayini, 2017-2020
yillari igin 5'NS5B bolgesini hedefleyen Bosphore HCV genotipleme kiti v3 (Anadolu Geneworks, Tiirkiye), 2021 yili igin
ise 5’UTR bélgesini hedefleyen HCV Genotype Plus Real-TM (Sacace Biotechnologies, italya) kitleri kullanilarak
Ureticilerin talimatlarina uygun olarak yapiimistir.

istatistiksel analiz

istatistiksel analizler SPSS yazihm versiyonu 25 (SPSS Inc., Chicago, lllinois, ABD) kullanilarak yapilmistir.
Verilerin tanimlayici istatistikleri ortalama, standart sapma, sayi ve ylzde olarak verilmistir. Kategorik 6zellikler
arasindaki iliskiler Fisher-Freeman-Halton testi ile incelenmistir. istatistiksel anlamlihk diizeyi p<0.05 olarak kabul
edilmigtir.

BULGULAR

Calismaya toplam 386 hasta dahil edilmistir. Bunlarin %52.1’inin kadin, yas ortalamasinin 56.1+15.5 (18.2-
89.8) oldugu hesaplanmistir. Hastalarin kategorik yapidaki 6zelliklerinin dagilimi Tablo 1’de verilmistir. Hastalarda en
stk %59.3 oraninda Genotiplb saptanmistir. Hastalarin %86.8'i Tiirkiye Cumhuriyeti (TC) uyruklu iken, %12.2’sinin
yabanci uyruklu oldugu gériilmistir. Yabanci uyruklu hastalarin iilke dagiliminin 20 Tiirkmenistan, 10 Ozbekistan, 4
Rusya, 3 Giircistan, 3 Moldova, 3 Suriye, 2 Azerbaycan ve birer tane Kazakistan, Kirgizistan, Ermenistan, Bulgaristan,
Nijer ve Cezayir seklinde oldugu gbézlenmistir.
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Genotiplerin yillara gére dagilimi Tablo 2’de verilmistir. Yillar arasinda genotip dagilimi agisindan anlamh fark
bulunmustur (p=0.001). Bu sonuca gore Genotip 1b’nin sadece 2018 yilinda 2016 yilina gére daha yiksek oranda
bulundugu gorulirken, 1a igin yillar arasi fark saptanmamistir. Benzer sekilde Genotip 2’de de yillar iginde anlamh bir
degisim izlenmemistir. Genotip 3’lGn ise 2021 yilinda 2019 ve Oncesine gore daha yilksek oranda bulundugu
gorilmustir. Genotip 4, 2016' ya gore 2019 ve 2020 yillarinda anlamh dizeyde daha yiiksek bulunmustur. Ayrica miks
genotipin son g yilda 2017'ye gore anlaml diizeyde ylksek oldugu saptanmistir.

Genotiplerin uyruklara gére dagilimi Tablo 3’te verilmistir. Uyruklar arasinda genotip dagihmi agisindan
anlamh fark bulunmustur (p=0.004). Bu sonuca gére Genotip 2’nin yabanci uyruklu kisilerde, Genotip 1a’nin ise TC
uyruklularda daha yiiksek oranda oldugu saptanmistir. istatiksel olarak anlamli olmamakla birlikte Genotip 4
hastalarinin tamaminin yerli hasta oldugu gorulmustir. Diger genotiplerin dagilimi uyruklara goére farklilik
gostermemistir.

Yas ve cinsiyet agisindan genotip dagiliminda istatistiksel olarak anlamh bir fark saptanmamistir (p=0.532).
Hastalarin HCV viral yuk degerleri, ortanca 2.539.614 IU/ml (1088-17.700.000) olarak bulunmustur. Genotip 1b ve
diger genotipler arasinda HCV RNA dizeyleri agisindan anlaml bir fark saptanmamistir (p=0.074). Benzer sekilde

cinsiyetler arasinda da viral yiik agisindan anlamli bir fark bulunmamistir (p=0.0933).

Tablo 1. HCV pozitif hastalara ait demografik veriler ve HCV genotip dagihimi.

n %
Uyruk Tark 335 86.8
Yabanci 51 13.2
Cinsiyet Kadin 201 52.1
Erkek 185 47.9
il 2016 128 33.2
2017 110 28.5
2018 51 13.1
2019 44 11.4
2020 28 7.3
2021 25 6.5
Yas Gruplari 18-25 12 3.1
26-35 29 7.5
36-45 50 13.0
46-55 79 20.5
56-65 92 23.8
66 yas ve Uzeri 124 32.1
Genotipler Genotip 1 29 7.5
Genotip 1la 41 10.6
Genotip 1b 229 59.3
Genotip 2 10 2.6
Genotip 3 59 15.3
Genotip 4 8 2.1
Miks Genotip 10 2.6

Tablo 2. Bu ¢alismada tespit edilen HCV genotiplerinin yillara gore dagilimi.

2016 2017 2018 2019 2020 2021 Toplam

n % n % n % n % n % n % n
Genotip 1 29 227 - - - - - - - - - - 29
Genotip 1a 14 109 18 164 4 7.8 3 6.8 1 3.6 1 4 41
Genotip 1b 66, 516 68 61.8 37, 725 28 636 17 60.7 13 52 229
Genotip 2 4 3.1 3 2.7 0 0 2 4.5 1 3.6 0 0 10
Genotip 3 11, 86 18, 164 9, 176 6, 13,6 5,, 179 10, 40 59
Genotip 4 0, 0 3. 27 1,, 2 2, 4.5 2, 7.1 0,4 0 8
Miks Genotip 4 3.1 0y 0 0 0 3, 6.8 2, 7.1 1, 4 10
Toplam 128 110 51 44 28 25 386

a, b; Fisher-Freeman-Halton testi
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Tablo 3. Bu calismada tespit edilen HCV genotiplerinin uyruklara gore dagilimi.

Tirk Yabanci
" % o % Total (n)

Genotip 1 28 8.4 1 2 29
Genotip la 40 119, 1 2, 41
Genotip 1b 199 594 30 58.8 229
Genotip 2 6 1.8, 4 7.8, 10
Genotip 3 47 140 12 235 59
Genotip 4 8 2.4 0 0.0 8

Miks Genotip 7 2.1 3 5.9 10
Toplam 335 100 51 100 386

a, b; Fisher-Freeman-Halton testi

Tablo 4. Son alt1 yilda Gilkemizde farkh merkezlerde HCV genotiplerini arastiran bazi ¢alismalarin sonuglari.

Genotip (%)

Galisma Yil Bolge Sayl 1 1a 1b ) 3 4 5 6 Miks

Altindis ve ark.”) 2016 Cok 7002 77 55 67.7 47 67 73 005 0.02 0.1
merkezli

Getin Duran ve 2016 Adana 119 12.6 58.8 7.6 16.8 34 0.8
ark.”
Zeytinliveark.®® 2017 istanbul 554 23.1 56.3 0.5 169 05 1.8
Karabulut ve 2018 istanbul 412 37.4 6.3 38.8 4.6 10.7 2.2 0
ark.™
Selek ve ark.?¥ 2018 istanbul 106 14.2 67 2.8 16 0 0 0
Tiryaki ve ark.?® 2018 Aydin 182 22 18.1 69.2 17 7.2 17
Cirit ve ark.® 2019 Sanlurfa 312 9.2 5.4 54.8 141 38 103 16 - 06
Oz ve ark.™ 2019  Sakarya 235 2.1 5.5 77.4 0.8 8.5 2.9 2.5
Cabalakveark.” 2020  Hatay 589 - 7.3 66.9 105 7 7.1 1.2
Gllseren ve 2020 Konya 241 4.9 13.2 58.9 53 14.1 2.8 0.4 -
ark.™
Kuru ve ark."® 2020  Karabik 169 - 4.2 85.8 0.6 3 11 -
Sari ve ark.”®) 2020 listanbul 413 123 125 53.7 5.3 11.8 36 04
Agca ve ark." 2021  Bursa 740 5.8 6.1 72.8 2 9.2 25 01 - 15
Ozkaya veark.”® 2021  Trabzon 670 3.4 3.7 82.8 1.8 6.7 09 0 0 0.6
Bulut ve ark.” 2021 istanbul 385 26 10.9 67.8 3.4 8.8 29 08 2.9
Aydin® 2021  istanbul 399 178 10 60.7 36 45 18 - -
Alagam veark.” 2022 istanbul 546 26 13.2 56.2 6.7 14 88 13 02 86
Bu ¢alisma 2022 istanbul 386 7.5 10.6 59.3 2.6 15.3 2.1 - - 2.6
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TARTISMA

HCV genotiplerinin dagilimi diinya gapinda cografi farkliliklar géstermektedir. Genotip 1 %49.1 ile en sik tespit
edilirken; ardindan sirasiyla en sik Genotip 3 (%17.9), Genotip 4 (%16.8), Genotip 2 (%2.0) ve Genotip 6 (%1.4)
gelmektedir(lz). Genotip 5, 7 ve 8, kiresel HCV enfeksiyonlarinin %1'inden azini qu5turur(25). Ulkemizdeki 2016 yilindan
itibaren son alti yila ait glincel veriler incelendiginde, Genotip 1b’nin %38.8-%85.8 arasinda degisen oranlarla birlikte
hala baskin genotip oldugu goriilmektedir (Tablo 2). Yillar igindeki dagilma bakildiginda ise genotip 1b’nin oransal
olarak yillar igcinde azaldigini belirten gaI|§maIar(1’9’11’14’26) oldugu gibi, anlamli bir degisimin gézlemlenmedigini belirten
yayinlar da mevcuttur®?. Calismamizda 1b, %59.3 ile en sik saptanan genotip olmus (Tablo 1) ve sadece 2018 yilinda
2016 yilina gore bir yikselis saptanmistir, bunun disinda diger yillarda anlamh bir degisiklik géstermemistir (Tablo 2).
Onceki calismalarda Genotip 1a sikhginin iilkemiz genelinde %3.7-%23.1 arasinda degistigi, istanbul icin ise bu oranin
%6.3-%23 araliginda oldugu gorulmistir. Biz de bu verilerle uyumlu olarak Genotip 1a oranini %10.6 olarak saptadik
ve yillar arasinda bir farklilik gézlemlemedik.

Global HCV genotip dagiliminda genellikle ikinci sirada yer alan Genotip 3 dislk-orta gelirli tlkelerde daha
yaygindir ve tim HCV enfeksiyonlarinin %25'ini oIU§turur(25). Genotip 3 ayni zamanda tim diinyada damar igi
uyusturucu kullananlarda belirgin olarak yiiksek saptanmaktadlr(21’22). Ulkemizde 2016 yilindan bu yana yapilan
calismalarda, Genotip 3 sikliginin %3 ile 16,9 arasinda degisen oranlarda bildirildigi ve cogunlukla ikinci en sik genotip
olarak saptandigi gérijlm[]§ti]r(l'2‘9'13’19’20'23'24). Ayrica birgok calismada zaman igerisinde Genotip 3’lin sayI ve oraninda
artis olduguna dikkat gekiImistir(1'6‘7'9’11'15'26’). Bu artisin sebepleri arasinda yabanci uyruklu hastalarin yani sira, 6zellikle
damar i¢i uyusturucu kullanimindaki artis da sayllm|§t|r(1l’14’27’29). Calismamizda biz de Genotip 3’te yillar iginde
istatistiksel olarak anlamli diizeyde oransal bir artis oldugunu saptadik. Bunun yaninda, tespit ettigimiz Genotip 3
olgularinin %80 gibi bilyik bir boliminln yabanci uyruklu kisilerden degil yerli hastalardan olugsmus olmasini dikkate
deger bir durum olarak gérmekteyiz. Bu sonug, tilkemizin farkli bélgelerinde oldugu gibi, istanbul’da da yerli hastalarda
HCV Genotip epidemiyolojisinin degismekte oldugunu bir kez daha go6stermistir. Ancak c¢alismamizda HCV
enfeksiyonunun bulas yollarina iliskin veri olmadigl icin, damar i¢i uyusturucu kullaniminin bu artistaki etkisi
incelenememistir.

Genotip 4 enfeksiyonlari en ¢ok Kuzey Afrika ve Orta Dogu'da gorilir . Ulkemize komsu iilkelerde
(6zellikle Suriye) yaygin bir genotip olmasi, daha direngli ve tedavi slresinin daha uzun olmasi nedeniyle Genotip 4'liin
takibi 6nemlidir®. Ulkemizde yapilan son giincel ¢alismalara gore Genotip 4 sikligi %0-11 arasinda degismektedir. Bu
¢alismalarda Genotip 4’lin yillar icinde arttigl, 6zellikle savas sonrasi go¢ sebebiyle Orta Dogu kokenli kisilerin yogun
oldugu bolgelerde diger bolgelere oranla daha sik saptandigi beIirtiImi§tir(3'8’18'26). Bu bélgelerden biri olan istanbul’da
yapilan ¢alismalarda farkli sonuglar elde edilmistir. Selek ve ark.?¥ 2018 yilinda yaptiklari ¢calismada hi¢ Genotip 4’e
rastlamazken, Alagam ve ark.ina® ait 2022 yilindaki giincel ¢calismada Genotip 4 orani %8.8 olarak bulunmus ve (lke
bilgisi veriimemekle birlikte yabanci hastalarda Genotip 4 oraninin Tlrk hastalara goére anlaml derecede yiiksek oldugu
bildirilmistir. Calismamizda saptadigimiz Genotip 4 orani %2.1 ile tlkemiz verileriyle uyumlu olmakla birlikte, Genotip 4
tespit edilen sekiz hastanin tamaminin yerli olmasi, farkli bir sonug olarak dikkat gekicidir. Bu durum, ¢alismamizdaki
Orta Dogu kokenli hasta sayisinin ¢ok az (n=3) olmasindan kaynaklanmis olabilir. Ayrica calismamizda 2016 yilinda hig
Genotip 4 saptanmazken, 2019 ve 2020 yillarinda 2016’ya gére anlamli dizeyde artis saptanmistir. Bu sonuglar,
Ulkemizde Genotip 4’ln yillar icinde 6nemli dlgtide arttigini belirten diger yayinlarla uyumlu bulunmustur(?”s'ze).

Miks genotip enfeksiyonunun tespiti, tedavi basarisizliklarina neden olabilecegi icin dnemlidir™®. Tirkiye'nin
farkli bélgelerinde yapilan glincel ¢alismalarda miks genotip oraninin %0 ile %8.6 arasinda degistigi gijrijlmijg.ti]r(17’23’24).
Calismamizda, %2.6 oraninda miks genotip saptanmis ve 1b, 3 ve 4 genotiplerinin birbirleri arasinda farkh
kombinasyonlari gézlemlenmistir. Ayrica, miks genotipin yillar icinde farklilik gdsterdigini belirten istanbul kaynakli
gaI|§maIara(5’10) benzer sekilde, ¢alismamizda 2019-2021 yillarinda 2017’e gore anlamli yiikseklik tespit edilmistir. Bu
sonuglar, hasta takibinde miks genotipe sahip HCV enfeksiyonlari ile de karsilasilabileceginin gbéz onlnde
bulundurulmasi gerektigini géstermektedir.

Galismamizda toplam hasta sayisinin %13’lik kismini olusturan toplam 51 yabanci hastaya ait veri
incelenmistir (Tablo 3). Bu hastalarin yaklasik tgte ikisini Turki cumhuriyetler ve Rusya kokenli hastalar olusturmustur
(20 Tuirkmenistan, 10 Ozbekistan 4 Rusya, 3 Giircistan). Yurt disinda yapilan giincel bir derlemede Tiirki cumhuriyetler,
Rusya ve cevresindeki Ulkelerde genotip sikliginin 1, 3 ve 2 olarak siralandigi beIirtiImi§tir(12). Ozellikle Rusya’da
Genotip 1b’nin, Ulkenin hemen hemen her yerinde %55-80 oraninda gorildigl, ancak damar igi uyusturucu
kullaniminin artmasi nedeniyle Genotip 3'Un gengler arasinda sikhginin arttigina dikkat c¢ekilmistir. Calismamizdaki
yabanci hastalarimizin énemli bir kisminin kdken aldigi Tirkmenistan’daki HCV genotip dagilimina dair literatiirde
herhangi bir veriye rastlanmamistir. Bununla birlikte yakin komsu iilkesi Ozbekistan’da, diger Tiirki cumhuriyetlerde
oldugu gibi genotip dagiliminda 1b’nin ilk sirada yer aldigi bunu Genotip 3 ve Genotip 2'nin takip ettigi géri]lm[]st(]r(lz).

(22,25)
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Yabanci hastalarin kékenlerinin bizim calismamizla benzer oldugu Ozkaya ve ark/na® ait ¢alismada da genotip
dagilimi ayni sekilde bulunmustur. Bu verilerle uyumlu olarak ¢alismamizda yabanci hastalarda Genotip 1b’nin %58.8
ile baskin genotip oldugu, Genotip 3’iin %23.5 ile bunu takip ettigi saptanmistir. Ozellikle Tiirkmenistan ve Ozbekistan
kokenli hastalarda Genotip 1b oraninin %70’e ulastigl gorilmustur. Ortadogu ve Afrika kdkenli bes hastada 1b, 1a, 3 ve
miks genotipler (1b+4) saptanmistir. Yine dikkat gekici olarak yabanci hastalarda Genotip 4 sadece bir hastada miks
genotip olarak gorilmustir. Bu sonuglarda Ortadogu ve Afrika kékenli hasta sayimizin ¢ok az (n=5) olmasinin etkili
oldugunu disiiniiyoruz. Hem iilkemizin diger bolgelerinde hem de istanbul’da Genotip 5 ve 6’nin saptandigini gésteren
baz yaylnlarm(l’z’s) aksine calismamizda bu genotiplere rastlanmamigtir. Bu durum, genotip dagiliminindaki
degisikliklerden her bolgenin hatta ayni sehir iginde farkli hastanelerin farkli sekilde etkilendigini agik¢a
gostermektedir.

Bu calismada genotipler arasinda HCV RNA diizeyleri agisindan anlamli bir fark saptanmamistir. Benzer sekilde
viral yik ile farkli HCV genotipleri arasinda iliski olmadigi daha 6nceki ¢alismalarda da bildirilmi§tir(6).

Genotip dagihminin cinsiyet ile iliskisinin incelendigi ¢calismalarda da birbirinden farkh sonuglar elde edilmistir.
Genotip 1b’nin kadlnlarda(s'la‘lg), Genotip 3’Un erkeklerde daha yiiksek oldugunu belirten gaI|§maIar(5) oldugu gibi,
farkli genotiplerle enfekte hastalar arasinda cinsiyet dagilimi agisindan anlamli bir fark bulunmadigini raporlayan
¢ahismalar da bulunmaktadir®***** Biz de ¢alismamizda cinsiyetler arasinda genotip dagihimi agisindan anlamli bir
fark saptamadik.

Galismamuzin kisithhiklari arasinda retrospektif olmasi ve bulag yollarinin tespit edilememis olmasi sayilabilir.

Sonug olarak; hastanemize ait bu ilk verilerden alinan sonuglara goére, hastalarimizda en sik saptanan
Genotiplb, genotipler arasinda ilk siradaki yerini hala korumaktadir. Genotip 3 ve 4 oranlari ise yillar iginde anlamli
diizeyde degisiklige ugramis ve her iki genotipin blylk cogunlugunu yerli hastalarin olusturmasi dikkat cekici
bulunmustur. Genotiplere gore olgularin yas ve cinsiyet dagilimlari agisindan ise anlamh bir farkhlik
gdzlemlenmemistir. istanbul hem turistik faaliyetler hem de gé¢ sebebiyle farkli cografyalardan insan hareketliliginin
yogun oldugu bir sehir olmasi sebebiyle, HCV genotip degisimlerinden farkli diizeyde etkilenmektedir. Bu degisimlerin
her bir saghk kurumu igin diizenli takibi; tedavi segimine yon vermesi ve prognozun belirlenmesi icin dnemli olmasinin
yaninda, yerel kontrol programlarinin gelistirilmesi konusunda epidemiyolojik veriye katki saglamasi acisindan da
onemlidir.
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