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oz

Antraks, diinya genelinde insan ve hayvan saghgini tehdit eden Bacillus anthracis’in neden oldugu
onemli bir hastaliktir. B. anthracis dogada uzun sureler boyunca spor halinde kalmasi nedeniyle
genetik olarak homojen bir yapi gostermektedir. Ancak epidemiyolojik olarak multiple-locus vari-
able-number tandem repeat analysis (MLVA), single nucleotide repeat (SNR), genome-wide single
nucleotide polymorphism (SNP) gibi molekiler metotlar ile suslar arasinda ayrim yapilabilmekte-
dir. Bu arastirmada, MLVA Bank for Genotyping Microbes veri tabanina yliklenmis olan B. anthra-
cis MLVA-8 genotiplerinin analiz edilmesi amaglandi. Bu arastirmada veri tabaninda bulunan 49
Ulkeye ait 2313 genotip profili degerlendirildi. Toplamda 402 genotip, 24 klonal grup igerisinde
dagihm gosterdi. Turkiye'ye ait genotipler ise, 8 grup igerisinde dagihm gosterdi. Tlrkiye genotip-
lerinden en ylksek sayidaki genotip (%31) XXIV klonal grubunda yerlesim gosterdi. Analiz sonu-
cunda tespit edilen genotiplerin %63,2'si IX, XXIIl ve XXIV klonal gruplari icerisinde yer aldi. Sonug
olarak, MLVA Bank for Genotyping Microbes veri tabaninda bulunan genotipler icerisinde Turkiye
genotipleri bircok tlkeden bildirilen genotiplerle yakin genotipik yapiya sahip oldugu belirlendi.

Anahtar Kelimeler: Antraks, Bacillus anthracis, MLVA-8, molekdler epidemiyoloji

ABSTRACT

Anthrax is an important disease caused by Bacillus anthracis that threatens human and ani-
mal health worldwide. B. anthracis shows a genetically homogeneous structure because it can
remain in the form of spores for a long time in nature. However, epidemiologically, it is possible
to distinguish between strains with molecular methods such as multiple-locus variable-number
tandem repeat analysis, single nucleotide repeat, and genome-wide single nucleotide polymor-
phism. In this study, it was aimed to analyze the B. anthracis MLVA-8 genotypes uploaded to
the Bank for Genotyping Microbes database by multiple-locus variable-number tandem repeat
analysis method. In this study, 2313 genotype profiles of 49 countries in the database were evalu-
ated. In total, 402 genotypes were distributed within 24 clonal groups. Genotypes belonging to
Turkey, on the other hand, show distribution in 8 groups. The highest number of genotypes (31%)
among Turkey genotypes were localized in the XXIV clonal group. A total of 63.2% of the genotypes
detected as a result of the analysis were included in the clonal groups IX, XXIII, and XXIV. As a
result, among the genotypes in the MLVA Bank for Genotyping Microbes database, it was deter-
mined that the genotypes of Turkey were close to the genotypes reported from many countries.
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GiRiS

Bacillus anthracis (B. anthracis), Gram pozitif, sporlu, hareketsiz,
basil seklinde ve antraksin etiyolojik etkenidir.® Evcil ve yabani
tim memeli hayvanlarda enfeksiyon olusturabilmektedir.? Ant-
raks, dlinya genelinde hayvan ve insan sagligini tehdit eden genel
olarak akut formda gorllen bir hastaliktir®# Hastalik sarbon,
woolsorters’ disease, ragpickers’ disease, malignant carbuncle,
malignant pustule ve Siberian ulcer isimleriyle de bilinmektedir.*
Bakteri sporlarinin konak viicuduna girmesi sonrasinda vejetatif
hale dénlismektedir. Vejetatif forma dontstlkten sonra bakteri
tarafindan salgilanan toksinler nedeniyle siddetli bir hastalik tab-
losu olusturmaktadir.? Enfekte hayvanlar genellikle 24 saat ice-
risinde 6lmiis olarak bulunur.* insanlara enfeksiyonun bulasmasi
enfekte hayvanlarla direkt temas veya etken ile kontamine et, kil
ya da deri ile temas sonucunda meydana gelmektedir.3®

Bakterilerin genomik karakterleri dinamiktir ve fenotipik karak-
terlerini belirlemektedir. Gegmiste bakteriler, fenotipik ozellik-
lerindeki farklliklarina gore ayrim siniflandiriimaktaydi ancak
molekuler metotlarin gelistirilmesiyle bakterilerin veya suslarin
ayriminda molekdler metotlar daha fazla kullaniimaktadir.® Dlinya
genelinde B. anthracis’in toplanan izolatlarindan yiritilen mole-
kiler arastirmalarda etkenin suslari arasinda homoloji oldugu
belirlenmistir.® B. anthracis suslari arasinda homolojinin olmasi
nedeniyle ylksek ayrim gtict olan multiple-locus variable-num-
bertandem repeat analysis (MLVA), single nucleotide repeat (SNR),
genome-wide single nucleotide polymorphism (SNP) analizleri ve
tlim genom sekans analizi, B. anthracis’in ayriminda etkin kullani-
lan metotlardir.2 Molekiler epidemiyolojik incelemelerde dncelikle
canonical SNP (canSNP) analizi kullaniimaktadir. Bu analize gore,
incelenen tim B. anthracis izolatlarinda yalnizca A, B ve C olmak
Uzere Ug filogenetik hat olugmaktadir. Bu Ug¢ hat igerisinde 14
filogenetik grup olugmaktadir. A grubunda: A.Br.Ames, A.Br.Aust-
ralia 94, A.Br.003/004, A.BrVollum, A.Br.005/006, A.Br.001/002,
A.BrWestern, A.BrWNA, A.Br.008/009, A.Br.011/009, B grubunda:
B.Br.001/002, B.Br.KrugerB, B.Br.CNEVA, C grubunda ise yal-
nizca C.Br.A1055 genotipi bulunmaktadir. Tespit edilen canSNP
tiplerinin alt tdrlerinin ayriminda MLVA metodu kullanilmakta-
dir® MLVA metotlari arasindan MLVA-8 ilk olarak gelistirilen ve
vrrA, vrrB1, virB2, vrrC1, virC2, CG3, pXO1-aat ve pX02-at bol-
gelerindeki tekrarlari analiz eden metot olmustur.® Bu metotla
30 ulkedeki 426 izolatin 89 genotip oldugu belirlenmistir.2 Daha
sonraki donemlerde ise MLVA-15, MLVA-25 ve MLVA-31 metotlari
gelistirilmistir.>?

B. anthracis’in molekiler tiplendirmesinde MLVA son 10 yilda yay-
gin bir metot haline gelmis olup bir Ulke igerisinde B. anthracis’in
yaylhminin anlasilmasini saglayan bir metottur.>® Kromozomal
DNA Uzerinde variable number tandem repeat (VNTR) lokuslari,
lokuslardaki tekrar sayilarina gore suslar arasinda blyik olglide
farkhhklarin gézlemlenebildigi bélgelerdir.2 Bu cesitliligin nedeni,
bakteriyel DNA'nin replikasyonu sirasinda slip-strand mismatch
repair mutasyonu veya DNA polimeraz enzimi DNAnin replikas-
yonunda geriye dodru kayarak belirli bir bolgeyi iki kez tekrar
edebilmesi sonucunda meydana gelmektedir.2® Bu durum sonu-
cunda olusan tekrarl bolgeler nesil olarak aktarihr.®

Bakterinin yayilimlari canSNP metoduna gore isimlendirmesine
gore incelenmektedir. Turkiye'de baskin genotip olan A.Br.Aust94
genotipi Avrupa Ulkelerinde tespit edilen genotipler arasinda
¢ok dlslik orandadir. Avrupa’nin kuzey Ulkelerinde daha baskin
olan B.Br.CNEVA, gliney Ulkelerinde ise yaygin olarak A3 grubu
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genotipler gorilmekedir. Avrupa Ulkelerinde yaygin olarak bildi-
rilen A3 grubu genotipler Turkiye'de distk orandadir. Turkiye'nin
dogudaki komsusu olan Gircistan’da da A3 grubu genotipler bil-
dirilmektedir.2 Turkiye'ye ait MLVA verilerinin timinin MLVA-8
metoduna gore genotiplendiriimesi sebebi ile bu arastirmada
dlnya geneli B. anthracis MLVA-8 profilleri icerisinde Turkiye'den
izole edilen B. anthracis genotiplerinin molekiler epidemiyolo-
jisinin belirlenmesi ve Turkiye genotiplerinin diger Ulkelere gore
benzerliklerin belirlenmesi amaglanmistir.

MATERYAL VE METOT

B. anthracis MLVA-8 verilerinin toplanmasi

Arastirmanin veri tabaninin olusturulmasi amaciyla Keim ve ark’*°
in MLVA-8 metoduna goére analiz edilmis toplam 2313 adet insan
ve hayvanlardan izole edilen B. anthracis segildi ve vrrA, vrrB1,
vrrB2, vrrC1, virC2, CG3, pXO1 ve pXO2 lokuslarindaki tekrar sayi-
lar toplandi (https://microbesgenotyping.i2bc.paris-saclay.fr/da
tabases/view/9 Erisim Tarihi:17.08.2022). MLVA-8 verileri MLVA
Bank for Microbes Genotyping veri tabanindan alindi." Toplam
49 Ulkedeki B. anthracis verileri degerlendirmeye alindi. Alinan
MLVA-8 verileri icerisinde ayni Ulke igerisinde dublike olan veriler
tek ornek haline getirilerek toplam 402 adet veri kiimesi olustu-
ruldu. Veri kiimesindeki her B. anthracis izolati igin izole edildigi
Ulke adiyla tablo olusturuldu.

CGalismada analiz edilen 2313 genotip icerisinde Turkiye'den top-
lam 336 adet B. anthracis genotipin MLVA Bank for Microbes
Genotyping sistemine ylklenen ancak sehir bilgisi bildirilmeyen
32 genotip digindaki 304 adet genotip sehir bilgileri ve izole edi-
len konak veya 6rnek ile degerlendirildi.

Veri Tabaninin Kaliplarinin Analizi

Verileri toplanan ve birlestirilen 402 adet B. anthracis MLVA-8
kaliplarinin kiimtleme analizleri icin Past Software 4.06 kulla-
nildi. Veriler programa aktarildiktan sonra unweighted pair group
method with mathematical averaging (UPGMA) metoduna gore
analiz edildi. Benzerlik katsayisi olarak “Dice” kullanildi.”> UPGMA
analizi sonucunda elde edilen clustering verilerine ait nexus
dosyasl elde edilerek Interactive Tree of Life (iTOL) v6 sistemine
yUklenerek sirkiiler dendrogram olusturuldu.™ Ayni zamanda Tur-
kiye'den bildirilen B. anthracis genotiplerinin izole edildikleri sehir,
izole edildigi konak veya ortam ve genotip dagihmlarinin gosteril-
mesinde chord dendrogram http://www.datasmith.org/ web site-
sinde olusturuldu.

BULGULAR

Toplam 2313 B. anthracis MLVA-8 verilerinin analizleri sonucunda
toplam 24 klonal grup olusturuldu (Sekil 1). MLVA verileri deger-
lendirildiginde Tlrkiye'nin de aralarinda yer aldigi 16 farkl tlkeden
88 genotipin bulundugu gorldu. VI. grup, en genis klonal grup
olarak belirlendi. Analiz sonucunda, 49 farkli Ulkeden elde edilen
izolatlarin tlkelere gore dagihmi Tablo 1'de gosterilmigtir.

Turkiye'den analiz edilen B. anthracis izolatlarinin 32’sinin sehir
bilgisi bulunmamakta olup, Durmaz ve ark™ tarafindan verileri
saglanan 251 ile Ortatatli ve ark'™ tarafindan verileri saglanan 53
olmak lzere toplam 304 B. anthracis’in 25 farkl sehirden alindigi
belirlendi. Veri tabanina ylklenmis olan Tirkiye genotipleri en
fazla Kars ilinden tespit edilen genotipler olup Tirkiye genotip-
lerinin %32,2 (98/304)'sini olusturmaktadir. Sehirler igerisinde en
fazla farkl MLVA profiline sahip sehirise, 39 B. anthracis izolatinda
10 MLVA profiline sahip Sivas ilidir (Sekil 2). Turkiye’'den ylklenen B.
anthracis MLVA verilerinin 11 farkli klonal gruba dagilim gosterdigi


https://microbesgenotyping.i2bc.paris-saclay.fr/databases/view/9
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Sekil 1. B. anthracis genotiplerinin sirkiler dendrogrami.

belirlenmistir. Toplam 402 genotip dederlendirmesi sonucunda
24 klonal grup olusmustur (Sekil 1). Olusturulan dendrogramdaki
klonal gruplar ve gruplar icerisinde bulunan genotiplerin izole
edildigi tlkelere ait veriler Tablo 2'de verildi.

incelenen Tiirkiye MLVA profillerinin (Tablo 3. en biyiik kismi
Amasya, Ankara, Ardahan, Bartin, Bayburt, Bolu, Elazig, Erzurum,
Karaman, Kars, Kayseri, Konya, Malatya, Samsun, Sivas, Yozgat
ve Zonguldak illerinden 27 MLVA genotipi XXIV klonal grubunda
yerlesim gosterdigi belirlendi (Sekil 3). Diger MLVA genotiplerinin
klonal gruplara dagilimlari sirasiyla 14 sehirden 14 genotip XXIII
klonal grubu, 11 sehirden 13 genotip IX klonal grubu, bes farkli
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sehir alti genotip XXI klonal grubu, g farkli sehirden ¢ genotip
XIX klonal grubunda dagilm gosterdi. VI, VIl ve XVII klonal grupla-
rinin her birinde iki farkli sehirden genotipler oldugu tespit edildi.

Verilerin alindidi sistemde bildirilen B. anthracis genotiplerinin
izole edildikleri konaklar hakkinda bilgi mevcut degildi. Ancak,
Durmaz ve ark™ ile Ortatatli ve ark'™ verilerinden Tirkiye geno-
tiplerinin %32,2 (98/304)i insan ve %67,8 (206/304)i hayvan
genotipi (163 sidir, 34 koyun, 6 kegi, 3 gevresel) oldugu belirlendi.
izole edilen konak veya ortam ile genotipler arasinda degerlen-
dirme yapildiginda; insan genotiplerinin en yogun olarak IX ve
XXl klonal gruplarina yerlesim gosterdi bunun yaninda sigir

Vet Sci Pract. 2023; 18(1), 35-43 | doi: 10.5152/VetSciPract.2023.2308105
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Tablo 1. MLVA bank for Microbes Genotyping Veri Tabanindan Arastirmaya Alinan Genotiplerin Ulkelere Gore Izolat Sayilari ve Farkli Genotip Sayilart

Ulke izolat Sayist Farkli Genotip Sayist Ulke izolat Sayist Farkli Genotip Sayist
ABD 85 55 Isvigre 10 4
Afganistan 28 4 italya 164 20
Afrika 1 1 Japonya 12 8
Almanya 84 33 Kamerun 23 2
Arjantin 12 8 Kanada 27 7
Arnavutluk 3 Kazakistan 20 11
Avustralya 3 Kirgizistan 1 1
Avusturya 2 Liiksemburg 1 1
Belgika 4 3 Macaristan 4 2
Birlesik Krallik 22 13 Meksika 2 1
Botsvana 1 1 Mozambik 7 3
Bulgaristan 40 7 Namibya 919 35
Cad 16 1 Norveg 11 5
Cin 213 31 Pakistan 12 6
Endonezya 8 4 Paraguay 1 1
Etiyopya 1 Polonya 32 12
Fransa 97 17 Rusya 13 2
Giiney Afrika 11 19 Slovakya 4 3
Giiney Kore 23 12 Tacikistan 3 2
Giircistan 13 3 Tanzanya 4 2
Haiti 3 1 Tayland 4 3
Hindistan 6 4 Tiirkiye 336 33
Hong-Kong 2 2 Zambiya 6 3
fran 6 2 Zimbabve 7 4
irlanda 2 1 TOPLAM 2313 402

genotiplerinin ise en fazla sayida XXIIl ve XXIV klonal gruplarinda

yerlesim gosterdi.

TARTISMA

B. anthracis’in dogal klonal yapisi, dogada uzun stire spor halinde
kalmas! ve sporlarin uzun siire ¢odalmamasi etkenin genetik

© 2022 Mapbox © OpenStreetMap

homojenlik gostermesi nedeniyle geleneksel metotlarla suglarin
ayrimi zordur. Dinya genelinde B. anthracis’in genotipik ayriminda
MLVA ve canSNP analizleri kullaniimaktadir.t Bu arastirmada MLVA
Bank for Genotyping veri tabanindan segilen 2313 adet B. anth-
racis’in 402 genotipi igerisinde Turkiye genotiplerinin dagilimlari
incelendi. incelenen genotipler toplam 24 klonal grupta dagilim
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" Genotype XVII
M Genotype XXI
1 Genotype XXIII
B Genotype XXIV

Sekil 2. Turkiye'den bildirilen MLVA profillerin dagilimi genotiplerden 8 klonal grup olusmaktadir. Sehirlerde bulunan genotipik gruplar farkl renklerle

gOsterilmistir (Tableau Software 2022.2).
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Tablo 2. Dendrogramda Tespit Edilen Klonak Gruplar ve Klonal Grup Igerisindeki Genotiplerin Izole Edildigi Ulkeler

Grup iginde Bulunan Grup iginde Bulunan

Grup iginde Bulunan

Grup iginde Bulunan

Klonal Grup Ulkeler Klonal Grup  Ulkeler Klonal Grup  Ulkeler Klonal Grup  Ulkeler

I Polonya IX ABD XV ABD XX Namibya

I ABD Almanya Almanya Zambiya
Almanya Belgika Belgika XXI ABD
Belgika Giiney Afrika Bulgaristan Fransa
Cin fran Cin Kazakistan
Endonezya isvigre Endonezya Namibya
Fransa italya Fransa Tiirkiye Elazig
Giiney Afrika Japonya Hindistan Tiirkiye Kars
italya Kazakistan Hong-Kong Tiirkiye Kayseri
Liiksenburg Namibya Isvigre Tiirkiye Malatya
Mozambik Rusya Kazakistan Tiirkiye Sivas
Namibya Tacikistan Kirgizistan Zambiya
Pakistan Tanzanya Namibya XXII ABD
Polonya Tiirkiye Igdir Polonya Namibya
Rusya Tiirkiye Kars Tiirkiye XXIII ABD
Zambiya Tiirkiye Kayseri Zambiya Arjantin

I ABD Tiirkiye Kirsehir XVI ABD Giiney Afrika
Cad Tiirkiye Malatya Almanya Namibya
Fransa Tiirkiye Mersin Avustralya Tiirkiye Ankara
Namibya Tiirkiye Samsun Belgika Tiirkiye Ardahan

v ABD Tiirkiye Siirt Endonezya Tiirkiye Erzurum

\4 Fransa Tiirkiye Sivas Giiney Kore Tiirkiye Eskisehir

VI ABD Tiirkiye Van Japonya Tiirkiye Igdir
Almanya Tiirkiye Yozgat Kazakistan Tiirkiye Kars
Bulgaristan Zambiya Namibya Tiirkiye Kayseri
Gin X Almanya Tanzanya Tiirkiye Kirsehir
Fransa Kazakistan Zambiya Tiirkiye Kocaeli
Isvigre XI Giiney Afrika XvII ABD Tiirkiye Konya
italya Namibya Giiney Afrika Tiirkiye Malatya
Japonya Tiirkiye Kazakistan Tiirkiye Nevsehir
Kazakistan XII ABD Namibya Tiirkiye Sivas
Meksika Bulgaristan Tiirkiye Kayseri Tiirkiye Van
Namibya XIII ABD Tiirkiye Sivas Zambiya
Polonya Hindistan XVIII Giiney Afrika XXIV Almanya
Rusya Kazakistan Namibya Arjantin
Tiirkiye Mersin Namibya XIX ABD Bulgaristan
Tiirkiye Sivas XIV Hindistan Arjantin Fransa

VI ABD Namibya Avustralya Giiney Afrika
Belgika Bulgaristan Namibya
Endonezya Fransa Tiirkiye Ankara
fran Giiney Afrika Tiirkiye Bartin
Namibya fran Tiirkiye Elazig
Pakistan Namibya Tiirkiye Erzurum
Rusya Pakistan Tiirkiye Erzurum
Tiirkiye Malatya Paraguay Tiirkiye Kars
Tiirkiye Sivas Rusya Tiirkiye Kayseri
Zambiya Tiirkiye Kars Tiirkiye Konya

VIIL Etiyopya Tiirkiye Kayseri Tiirkiye Samsun
fran Tiirkiye Sivas Tiirkiye Sivas
Namibya Tiirkiye Yozgat

gosterdi. Klonal gruplar icerisinde en blyligu olan VI. grup igeri-
sinde Bulgaristan,’® Amerika Birlesik Devletleri,*"® Meksika,"®
isvigre,'® Fransa,’®2° Almanya (MLVA Bank), Kazakistan,?' Polonya, 822
Namibya,® Cin,'® italya,2*?® Rusya,?® Japonya,?” Zambiya,’® Brezil-
ya'dan'® genotiplerle Turkiye’nin Mersin ve Sivas illerinden iki geno-
tipinde ayni grupta yer aldigi tespit edildi. Bu klonal grup ¢ok genis
cografi dagilim gostermesine ragmen analize dahil edilen Durmaz
ve ark' ve Ortatatli ve ark'™ tarafindan bildirilen 69 genotip igeri-
sinden, Mersin ve Sivas illerinden olmak Uzere yalnizca iki (%2,9)
genotip profili bu grupta yerlesim gostermistir. B. anthracis’in

uzun yillar dogada spor halinde bulunmasi genetik olarak homojen
kalmasinin en dnemli sebebidir.®® B. anthracis’in Ulkeler arasinda
yaylliminda tarihsel yonden hayvansal irtin ticaretinin etkili oldugu
bildirilmektedir. Van Ert ve ark' tarafindan Hindistan'dan alinan 10
adet B. anthracis izolatlarinin ayni zamanda Avustralya’da da bas-
kin genotip A.Br.Aust94 genotipi oldugu ve Avustralya’ya Asya lize-
rinden hayvan UrUnlerin ticaretiyle yayildigi bildirilmektedir.’® Ayni
zamanda A.Br.Aust94 genotipi Turkiye'de de baskin genotiptir.?

Turkiye'nin farkli sehirlerden Durmaz ve ark™ ile Ortatatli
ve ark'nin® bildirdigi B. anthracis genotiplerin dagilimlari

Vet Sci Pract. 2023; 18(1), 35-43 | doi: 10.5152/VetSciPract.2023.2308105
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Tablo 3. MLVABank for Microbes Genotyping sistemindeki Tiirkiye’ye ait Bacillus anthracis MLVA-8 Genotip Profilleri

Cografi Kaynak Referans VITA vrrB1 vrrB2 vrrC1 vrrC2 CG3 pXO01 pX02
Tirkiye 10 4 20 15 57 21 1 10 8
Tiirkiye 10 4 20 13 57 21 1 9 8
Tiirkiye 10 4 20 14 57 21 1 10 8
Tiirkiye 10 4 20 14 57 21 2 13 8
Tiirkiye 10 4 20 13 57 21 2 5 8
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 10 12
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 10 11
Tiirkiye 10 3 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye 10 4 20 14 44 17 2 10 10
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 11 10
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 8 10
Tiirkiye 10 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye 17 4 20 14 53 17 2 8 0
Tiirkiye 17 2 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye 17 4 20 14 57 17 2 5 10
Tiirkiye 18 4 20 13 56 21 2 5 8
Tiirkiye: Amasya 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Ankara 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Ankara 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Ankara 14, 27 4 20 14 57 17 2 10 10
Tirkiye: Ardahan 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Ardahan 14 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Bartin 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Bayburt 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Bolu 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tirkiye: Elazig 14 4 20 14 57 17 2 9 12
Tirkiye: Elazig 14 4 20 14 57 17 2 6 10
Tﬁrkiye: Erzurum 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tﬁrkiye: Erzurum 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Erzurum 14, 27 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Eskigehir 14, 27 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Igdir 14, 27 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Igdir 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Karaman 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tirkiye: Kars 14 4 20 14 57 21 2 9 11
Tirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 9 10
Tirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 9 9
Tirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 6 10
Tiirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 9 12
Tiirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 8 10
Tiirkiye: Kars 14 4 20 14 57 17 2 9 11
Tiirkiye: Kayseri 14, 27 4 20 14 57 21 2 9 9
Tirkiye: Kayseri 14 4 20 14 57 17 2 9 10
Tirkiye: Kayseri 14 4 20 14 57 17 2 9 11
Tiirkiye: Kayseri 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tﬁrkiye: Kayseri 14, 27 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Kayseri 14 3 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Kayseri 14 4 20 14 57 17 2 9 9
Tiirkiye: Kirgehir 14 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Kirgehir 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Kocaeli 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Konya 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Konya 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Konya 14, 27 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Malatya 14 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Malatya 14 4 20 13 57 21 2 4 8
Tiirkiye: Malatya 14 4 20 14 57 17 2 9 12
Tiirkiye: Malatya 14 4 20 14 57 17 2 9 10
(Continued)
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Tablo 3. MLVABank for Microbes Genotyping sistemindeki Tiirkiye’ye ait Bacillus anthracis MLVA-8 Genotip Profilleri (Continued)

Cografi Kaynak Referans vITA vrrB1 vrrB2 vrrC1 vrrC2 CG3 pX0O1 pX02
Tiirkiye: Mersin 14, 27 4 20 14 57 21 1 9 8
Tiirkiye: Mersin 14 4 20 14 57 21 2 9 8
Tiirkiye: Nevsehir 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Samsun 14,27 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Samsun 14, 27 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Samsun 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Siirt 14 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 21 2 9 11
Tirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 21 1 9 8
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 13 57 21 2 4 8
Tirkiye: Sivas 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10
Tﬁl‘kiye: Sivas 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Sivas 14 3 20 14 57 17 2 9 10
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 17 2 9 12
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 17 2 9 9
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 17 2 8 10
Tiirkiye: Sivas 14 4 20 14 57 17 2 6 10
Tiirkiye: Van 14 4 20 14 57 21 2 9 9
Tiirkiye: Van 14 4 20 14 57 21 2 9 11
Tiirkiye: Van 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Van 14 4 20 14 57 21 2 9 10
Tiirkiye: Yozgat 14, 27 4 20 14 57 21 2 9 8
Tiirkiye: Yozgat 14 4 20 14 57 17 2 7 10
Tiirkiye: Yozgat 14 4 20 14 57 17 2 10 10
Tiirkiye: Zonguldak 14, 27 4 20 14 57 17 2 9 10

incelendiginde insan, sigir, koyun ve kegilerden izole edilen geno-
tiplerin olusturdugu XXIV klonal grubun en ylksek sayida Turkiye
genotipi bulundurdugu saptanmistir. Bu grup igerisinde Amasya,
Ankara, Ardahan, Bartin, Bayburt, Bolu, Elazig, Erzurum, Karaman,
Kars, Kayseri, Konya, Malatya, Samsun, Sivas, Yozgat ve Zongul-
dak illerinden toplam 27 genotip Arjantin,” Fransa (MLVA Bank),
Nambiya,?® Gliney Afrika,'® Almanya'® ve Bulgaristan'dan'™ geno-
tiplerle ayni grupta yerlesim gosterdi.

XXIII klonal grup, Durmaz ve ark' ile Ortatatli ve ark™ tarafindan
bildirilen genotiplerin yogunluk gosterdigi ikinci en blyik genotip
grubudur. Bu grup igerisinde Ankara, Ardahan, Erzurum, Eskisehir,

B
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Yorgat

Igdir, Kars, Kayseri, Kirsehir, Kocaeli, Konya, Nevsehir, Sivas, Van ve
Yozgatillerinden genotipler bulunmakta olup, ayni grup icerisinde
Arjantin,’® Namibya,'®® ABD,"® Gliney Afrika'® ve Zambiya'® gibi
tlkelerden bildirilen genotipler de bulunmaktadir. Ulkemizden
bildirilen B. anthracis izolatlari ortak atadan gelmekte olup, minor
mutasyonlar nedeniyle farkli MLVA profilleri gostermekte oldugu
distnulmektedir Ulkemizin de igerisinde yer aldi§i Akdeniz ve
Avrupa’nin dogu ulkelerinde antraks yaygindir.?

Analiz edilen genotipler arasinda Tirkiye'ye komsu llkelerden yal-
nizca Bulgaristan ve iran’a ait genotipler bulunmaktadir. Bulga-
ristan ile VI, XV ve XXIV klonal gruplarinda Turkiye genotipleri de
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Sekil 3. Turkiye'den bildirilen B. anthracis genotiplerinin konak, sehir ve genotip dagihmlarini gosterir chord dendrogram. (A) Tirkiye'de izole edilen
B. anthracis’lerin 8 genotip gruplarinin insan, sigir, koyun, kegi ve gevresel orijinlerine gére dagihimlari, (B) B. anthracis genotip gruplari ile tespit edilen
sehirlere gore dagilimlari, (C) Turkiye'den bildirilen genotiplerin insan, sidir, koyun, kegi ve ¢cevresel orijinlerine gore tespit edildigi sehirlere gore

dagihimlari.
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bulunmustur. Bunlar Amasya, Ankara, Ardahan, Bartin, Bayburt,
Bolu, Elazig, Erzurum, Karaman, Kars, Kayseri, Konya, Malatya,
Mersin, Samsun, Sivas, Yozgat ve Zonguldak illerinden elde edi-
len genotiplerdir.*' Tiirkiye ile iran genotipleri VII, IX ve XIX klonal
gruplarinda ortak olarak bulunmakta olup, bu genotipler Ulke-
mizde de 1§dir, Kars, Kayseri, Kirsehir, Malatya, Mersin, Samsun,
Siirt, Sivas, Van ve Yozgat illerindede tespit edilmistir."*'® Orta-
tatli ve ark' Turkiye'de tespit edilen 55 adet B. anthracis’in MLVA
metodu ile genotiplendirmesini gergeklestirmistir. Arastirmaci-
lar tespit edilen genotiplerin bélgeler arasindaki hayvan hareket
rotalarina gore dagilim gosterdigini belirtmektedir.'® Gergeklesti-
rilen analiz sonucunda, iran ile ayni klonal grup igerisinde bulu-
nan genotiplerin genel olarak tilkemizin i¢ Anadolu, Dogu Anadolu
ve Glneydogu Anadolu illerinden olmasina ragmen Bulgaristan
ile yakinhk tespit edilen genotiplerin Turkiye'de belirli bir bdlgede
kiimelenmedigi belirlendi.

B. anthracis’in genotipik yapilarinin arastirilmasi Amerika Birlesik
Devletleri’ndeki biyoterorizm vakasindan sonra daha da 6nem
kazanmistir.2® MLVA ydntemi, B. anthracis’in genotiplendirme-
sinde kullanilan saglam, hizli ve kolay aktarilabilir bir metottur.”®
MLVA-8 metodu B. anthracis’in genotiplendirilmesinde kulla-
nish bir metottur.?® B. anthracis’in tiplendirmesinde canSNP ve
MLVA'nin ikisinin birlikte kullanimi molekdler epidemiyoloji igin
yararli olmasinin yaninda tarihsel slirecin izlenmesini de sagla-
maktadir.’® Ulkeler icerisinde B. anthracis’in genomik farkliliklarin
aciklamasi olarak hayvan hareketlerinin yogunlugu ile ilgili olabi-
lecedi bildirilmektedir.® Turkiye'den bildirilen genotiplerin 8 klonal
grup igerisinde olmasi ise hayvan hareketlerinin yogunlugu nede-
niyle oldugu distndldd. Bunun yaninda Ulkeler igerisine hayvan
Urtnlerinin ithal edilmesinde de Ulkede gorilmemis genotiplerin
gorilmesine neden oldugu bildirilmektedir.°

Sonug olarak; MLVA Bank for Genotyping veri tabaninda bulunan
2313 adet B. anthracis genotipinin verileri, 49 Ulke ve 402 MLVA
genotipi olacak sekilde daraltildiktan sonra analiz edilerek Turkiye
genotiplerinin dagihmlari degerlendirilmistir. Bu arastirma ile
Ulkemizden bildirilen genotiplerin dagihmlariin 8 klonal grupta
yer aldigi belirlenmis olup, Ulkeler arasi cografi dagilimda diinya
genelinde yayihm gostermektedir. B. anthracis’in genotipleri
homojen bir yapi gostermesine ragmen MLVA analizleri yapila-
rak epidemiyolojik takiplerinin stirekli yapilmasinin faydali olacagi
dUsindlmektedir.

Etik Komite Onayi: Calismada herhangi bir hayvan veya insan ornegi
analiz edilmemis olup MLVA Bank for Microbes Genotyping veritabaninda
bulunan veriler analiz edilmistir. Bu nedenle Etik Kurul onayr alinmamistir.

Hakem Degerlendirmesi: Dis bagimsiz.
Cikar Catismasi: Yazar ¢ikar catismasi bildirmemistir.

Finansal Destek: Yazar bu calisma igin finansal destek almadigini beyan
etmistir.
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