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ABSTRACT

Helicobacter pylori strains isolated from different regions of the world or human ethnic groups exhibit some diffe-
rences at certain loci. The aim of this study was to determine allelic differences of  H.pylori strains isolated from two co-
untries, Turkey and Germany. A total of 72 H.pylori isolates, of which 37 strains were from Kocaeli province of Turkey
and 35 strains from Hamburg, Germany were included in this study. H.pylori strains had been isolated from gastric bi-
opsies of the patients. Genomic DNA was extracted with phenol-chloroform-isoamyl alcohol procedure and vacA alle-
les and cagA regions were identified by polymerase chain reaction (PCR) using specific primer sets. The rates of cagA
positivity in Kocaeli and Hamburg strains were found as 75.7% (28/37) and 71.4% (25/35), respectively. VacA s1a al-
lele was predominant both in Turkey and Germany isolates. There were five vacA mosaicisms in Hamburg strains, inc-
luding 14 for s1a/m1a (40%), nine for s1a/m2 (25.7%), eight for s2/m2 (17.1%), three for s1a/m1 (8.5%) and three
for s1b/m2 (8.5%). There were four vacA mosaicisms in Kocaeli strains, including 22 for s1a/m2 (59.4%), eight for
s2/m2 (21.6%), four for s1a/m1a (10.8%), and three for s1a/m1 (8.1%). In this study, Hamburg and Kocaeli strains
did not reveal significant differences regarding cagA status and vacA s1 allele. Whereas vacA s1a/m1a, cagA(+) type was
the most frequent in Hamburg strains and s1a/m2, cagA (+) type in Kocaeli strains.
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Sayın Editör,

Dünya popülasyonunun yarısından fazlası kronik olarak, gastrik patojen olan Helicobacter pylori ile en-
fektedir. Gelişmiş ülkelerde prevalans %25 olarak belirlenirken, gelişmekte olan ülkelerde %90’lara ulaş-
maktadır. H.pylori, gastrit, peptik ülser hastalığı, mide kanseri ve mukoza ile ilişkili lenfoid doku lenfoma-
sında majör patojen olarak kabul edilmektedir1. H.pylori enfeksiyonunun klinik yansıması, hem bakteriyel
hem de konağa ait faktörlerle ilişkili olup, bakteriye ait başlıca virülans faktörleri üreaz, flajel proteinleri,
Cag patojenite adası tarafından kodlanan  tip IV salgı sistemi, efektör CagA proteini, vakuol oluşturan si-
totoksin (VacA), BabA, SabA adezinler ve diğerleridir. Bu faktörleri kodlayan genlerdeki allelik farklılıkların
da gastrik hastalıklarla ilişkili olduğu bildirilmektedir1. vacA geninin, amino ucu sinyal bölgesi (s) ve orta
(middle-m) bölgesinin nükleotid dizilerine göre farklı allelik varyantları tanımlanmıştır. Genin s bölgesi
s1a, s1b, s1c veya s2 allellerinden, m bölgesi ise m1a, m2a veya m2b allellerinden birini içerir. Farklı s ve
m allelleri rekombinasyonla biraraya gelerek s1/m1, s1/m2, s2/m2 ve varlığı tartışmalı olan s2/m1 geno-
tiplerini oluşturmaktadır2-5. Bu çalışmada, Türkiye (Kocaeli) ve Almanya (Hamburg)’dan izole edilen
H.pylori izolatlarında cagA gen pozitifliği ve vacA geni allellerindeki farklılıkların araştırılması planlanmış-
tır.

Çalışmaya, Kocaeli ilinden 37 erişkin, Hamburg’dan ise 12 çocuk ve 23 erişkin hastadan izole edilen
H.pylori suşları dahil edilmiştir. Bakteri DNA’ları fenol-kloroform-izoamil yöntemiyle izole edilmiş; cagA ge-
ni ve vacA geni allellerine ait özgül primer dizileri kullanılarak2,3,6 Perkin Elmer GenAmp 9600 cihazında
(Roche, Almanya) 94°C’de iki dakika denatürasyonu takiben 94°C’de bir dakika, 53°C’de bir dakika,
72°C’de bir dakika (30 siklus) ve 72°C’de yedi dakika son uzama olacak şekilde polimeraz zincir reaksi-
yonu gerçekleştirilmiştir. Kocaeli izolatlarının %75.7 (28/37)’sinde, Hamburg izolatlarının ise %71.4
(25/35)’ünde cagA genotipi saptanmıştır. Kocaeli izolatlarında vacA s1 alleli dominant bulunmuş; olgu-
ların %78.4 (29/37)’ünde s1a, %21.6 (8/37)’sında ise s2 alt tipi tanımlanmıştır. Buna karşın Hamburg
izolatlarının %82.9 (29/35)’unda vacA s1 alleli belirlenmiş; suşların %74.3 (26/35)’ü s1a alt tipi, %8.6
(3/35)’sı s1b alt tipi, %17.1 (6/35)’i ise s2 genotipinde saptanmıştır. Kocaeli izolatlarının %81.1 (30/37)’i
VacA m2 alleli, Hamburg izolatlarının 17 (%48.3)’si m1, 18 (%51.4)’i m2 genotipindedir. VacA m1 alle-
linden 14’ü m1a alt tipinde belirlenmiştir. vacA geni rekombinasyonları değerlendirildiğinde; Kocaeli izo-
latlarında s1a/m2, Hamburg izolatlarında s1a/m1a genotipinin dominant olduğu belirlenmiştir [sırasıyla;
22/37 (%59.5) ve 14/35 (%40)]. Yirmi iki s1a/m2 alleline sahip izolatın 19’u cagA geni pozitif, 14
s1a/m1a alleline sahip izolatın hepsi cagA geni pozitif olarak tespit edilmiştir.

H.pylori’nin patojenite genleriyle ilgili çalışmalarda cagA geni ve vacA gen allellerinin, coğrafi bölgele-
re göre farklılık gösterdiği bildirilmektedir. Avrupa ve Kuzey Amerika’da H.pylori izolatlarının %60’ında ca-
gA geni pozitif olarak belirlenirken, Kore, Japonya gibi Asya ülkelerinde H.pylori suşlarında %90’ın üzerin-
de cagA geni pozitifliği bildirilmiştir7-9. cagA pozitiflik prevalansındaki bu farklılıkların sebebi kesin olarak
açıklanamamakla birlikte, bakterinin genetik heterojenitesi ve popülasyon farklılığı ile ilişkilendirilmekte-
dir10. Ülkemizde yapılan çalışmalarda cagA geni pozitiflik oranlarını, Sarıbaşak ve arkadaşları11 %78; Sa-
rıbaş ve arkadaşları12 %58.6; Karaman ve arkadaşları13 ise %65.5 olarak bildirmektedir. Bu çalışmada sap-
tanan %75.7’lik cagA geni pozitifliği, Sarıbaşak ve arkadaşlarının verilerine uyum göstermektedir11. Ça-
lışmamızda, VacA geni s1a alt tipi hem Kocaeli hem de Hamburg izolatlarında dominant olarak tanım-
lanmıştır. VacA s1a/m1a, cagA (+) tipi Alman izolatlarında daha sık görülürken; s1a/m2, cagA (+) tipi Türk
izolatlarında daha sık belirlenmiştir. Aydın ve arkadaşları14, s1a genotipinin dominant olduğunu ve en sık
s1a/m1 (%51) genotipinin görüldüğünü bildirirken; Erzin ve arkadaşları15 vacA s1/m2 (%48.4) ve s1/m1
(%40.7) genotiplerinin dominant olduğunu rapor etmişlerdir. Sonuç olarak, H.pylori’nin patogenezinde
rol oynayan cagA ve vacA genlerinin prevalansı ile ilgili epidemiyolojik çalışmalar, aynı ülkede dahi farklı
sonuçlar elde edilebildiğini vurgulamaktadır. Bu çalışma, ülkemizde H.pylori genotip dağılımının belirlen-
mesine katkı sağlayacak bir veri olmasının yanında, farklı coğrafyada bulunan iki ülkenin izolatlarında
H.pylori patojenite genlerinin prevalansı bakımından farklılık olmadığını da düşündürmektedir. 
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