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OZET

Yiiksek genetik degiskenlik gosteren insan immin yetmezlik virusu (HIV)'nun, HIV-1 (grup M, N, O ve
P) ve HIV-2 (grup A-H) olmak tizere iki genotipi bulunmaktadir. HIV-1 grup M, diinyadaki enfeksiyonlarin
onemli bir bolimiinden sorumludur ve dokuz alttip, 45'ten fazla dolasan rekombinant form (CRF) ve
¢ok sayida 6zgiin rekombinant formlardan (URF) olusmaktadir. Tiirkiye’de, Haziran 2013 tarihine kadar,
Saghk Bakanhg verilerine gére 1096'si AIDS'li olmak lizere toplam 6802 HIV pozitif olgu bildirilmistir.
Ulkemizde alttip B dominant olarak gériilse de, son yillarda yapilan yayinlarda tim diinya ile paralel ola-
rak artan oranda CRF’ler bildirilmektedir. Bu ¢alismada, kurumumuza Nisan 2008-Haziran 2013 tarihleri
arasinda bagvuran 70 hastadan (61 erkek, 9 kadin; yas araligi: 16-73 yl, yas ortalamasi: 39.6 yil) izole edi-
len HIV-1 izolatlarinin alttip dagihmlarinin belirlenmesi amaglanmustir. Alttiplendirme icin, pol gen bdlge-
lerinin filogenetik analizi ile birlikte Stanford HIVdb v6.2.0 ve Rega v3.0 otomatize araglar kullanilmistir.
Los Alamos Ulusal Laboratuvari HIV-1 2010 referans dizi seti ve Gen Bankasindan elde edilen kokenlerin
tim genomlarindan, pol gen bolgelerinin 1302 baz ciftlik bolimu kesilerek kullanilmis; filogenetik analiz
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Mega v5.2 programi ile yapilmistir. Diziler Muscle secenegi kullanilarak hizalanmig ve Kimura-2 para-
metre yontemi (transisyon/transversiyon orani: 2.0) ile genetik uzakliklar belirlenmistir. Filogenetik agac
neighbor-joining yontemi kullanilarak olusturulmus ve bootstrap degeri 1000 olarak alinmistir. Hastalarin
61 (%87.1)'i daha once antiretroviral tedavi (ART) kullanmamis olup, dokuz hasta farkli tedaviler ile
izlenmektedir. Filogenetik analiz sonuglarina gore kokenlerin alttip dagihmi; 31 (%44.2) alttip B, 24
(%34.2) CRF42_BF, 6 (%8.5) B/CRFO2_AG rekombinanti, 5 (%7.1) alt-alttip A1, 1 (%1.4) alt-alttip F1, 1
(%1.4) CRF25_cpx, 1 (%1.4) CRFO2_AG ve 1 (%1.4) CRFO1_AE olarak belirlenmistir. Rega v3.0 programi
sonuglari incelendiginde; dérdii B/CRFO2_AG rekombinanti ve biri de CRF42_BF olmak lizere toplam bes
izolatta filogenetik analiz ile uyumsuz sonug gorilmustir. Stanford HIVdb v.6.2.0 programinda ise sekiz
koken (3 CRF42_BF, 2 alttip B, 2 alt-alttip A1, 1 CRF25_cpx) filogeni ile uyumsuz olarak degerlendiril-
mistir. Tum B/CRFO2_AG rekombinantlar Stanford HIVdb v6.2.0 ile tanimlanabilmistir. Fransa’da daha
cok homoseksiiel erkeklerde rastlanan ve lilkemizden ilk kez bildirilen B/CRFO2_AG rekombinantlari,
calismamizda besi erkek (2 homoseksuel, 2 biseksiiel, 1 heteroseksiiel) ve biri heteroseksiiel kadin olmak
lUzere toplam alti hastadan izole edilmistir. CRF42_BF susu da Tirkiye’den daha 6nce bildirilmemistir ve
komsu tlkelerde de yaygin olarak bulunmamaktadir. Bu nedenle caismamizda CRF42_BF olarak tanim-
lanan izolatlarin tiim genom analizlerinin yapilmasi faydali olacaktir. Calismamizin sonuclari, ilkemizde
son yillarda CRF oraninda artis oldugunu bildiren diger calismalari desteklemektedir. Tiirkiye’nin cografi
konumu dusiintlecek olursa bu beklenen bir durumdur; ancak Glkemizdeki HIV-1 alttip dagihmi ile ilgili
daha fazla veriye gereksinim oldugu aciktir.

Anahtar sozciikler: HIV-1; alttip; filogenetik analiz; Ege bélgesi.

ABSTRACT

Human immunodeficiency virus (HIV) exhibiting remarkable genetic variability, includes two genoty-
pes namely HIV-1 (group M, N, O and P) and HIV-2 (group A-H). HIV-1 group M, which is mainly the
cause of the AIDS pandemic, is divided into nine pure subtypes, more than 45 circulating recombinant
forms (CRF) and numerous unique recombinant forms (URF). According to the documents of Turkish
Government of Health, among a total of 6802 HIV-positive cases, 1096 of them were defined as AIDS
as of June 2013 in Turkey. Although subtype B is the predominant subtype, recent studies indicate
higher proportion of CRFs similar to their increasing role in the HIV pandemic. The aim of this study
was to determine the subtype distribution of HIV-1 strains isolated from 70 patients (61 male, 9 female;
age range: 16-73 yrs, mean age: 39.6 yrs) who presented to our institution between April 2008-June
2013. HIV-1 strains were subtyped by phylogenetic analysis of the pol gene region and commonly used
automated subtyping tools namely, Stanford HIV db v6.2.0 and Rega v3.0. Pol sequences retrieved from
the Los Alamos database and from GeneBank, were trimmed from full-length genomes. Phylogenetic
analysis of the 1302 base pair of the pol gene region was performed using Mega v5.2 software. The
sequences were aligned using Muscle and phylogenetic distances between sequences were estimated
by using Kimura two-parameter model (transition/transversion ratio: 2.0). Tree topology was obtained
using neighbour-joining method and bootstrap value was set at 1000. Sixty-one (87.1%) patients were
antiretroviral treatment (ART)-naive and nine were on different ART regimens. The subtypes of the
isolates according to phylogenetic analysis were found as follows; 31 (44.2%) subtype B, 24 (34.2%)
CRF42_BF, 6 (8.5%) B/CRF02_AG recombinants, 5 (7.1%) sub-subtype A1, 1 (1.4%) sub-subtype F1, 1
(%1.4) CRF 25_cpx, 1 (1.4%) CRFO2_AG and 1 (1.4%) CRFO1_AE. Rega v3.0 subtyping tool produced
five discrepant results (4 B/CRF02-AG and 1 CRF42_BF) compared to phylogenetic analysis. Stanford
HIVdb v6.2.0 had eight results (3 CRF42_BF, 2 subtype B, 2 sub-subtype A1, 1 CRF25_cpx) that were
not concordant with phylogenetic analysis. Stanford HIVdb v6.2.0 was able to subtype all B/CRFO2_AG
recombinant strains. B/CRFO2_AG recombinants which were seen among homosexual men in France
were for the first time isolated in Turkey from five men (2 homosexual, 2 bisexual, 1 heterosexual) and
one heterosexual woman. CRF42_BF had not been found in Turkey previously and it has not been a
common type isolated in neighboring countries either. Full genome sequencing could be helpful to
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further analysis of those isolates. Our results support the latest studies from Turkey reporting increase in
the proportion of CRF-related infections. This is not an unusual finding when geographical location of
Turkey is considered. Nevertheless, more comprehensive data regarding molecular epidemiology and
subtype distribution of HIV-1 isolates in Turkey are needed.

Key words: HIV-1; subtype; phylogenetic analysis; Turkey.

GIRi$

insan immiin yetmezlik virusu (HIV), yiiksek genetik degiskenlik 6zelligi ile tiim
diinyada yaygin olarak bulunan bir RNA virusudur. HIV'in yiiksek replikasyon hizi ve
diizeltme mekanizmasi olmayan ters transkriptaz (reverse transcriptase; RT) enziminin
mutasyon ve rekombinasyon sikliginin fazla olusu, konadin immun sisteminin pozitif
seleksiyonu ile birlikte hem konak icinde hem de konaklar arasinda degisken HIV popu-
lasyonlarinin olusumuna neden olmaktadir’2. HIV’in HIV-1 (grup M, N, O ve P) ve
HIV-2 (grup A-H) olmak (zere iki genotipi bulunmaktadir. HIV-1 grup M, diinyada HIV
pandemisinden sorumludur ve A-D, F-H, ] ve K olmak tzere dokuz alttipi mevcuttur. HIV
kokenleri arasinda rekombinasyon siklikla gorilen bir durumdur. Rekombinasyon hem
farkli HIV gruplari arasinda hem de grup M alttipleri arasinda gériilebilir>*. HIV-1 grup
M alttipleri arasindaki rekombinasyon sonucunda CRF (Circulating Recombinant Form)
ve URF (Unique Recombinant Form) formlari olusur. Tam genom dizisi yapilmis rekombi-
nant formlar, epidemiyolojik olarak birbirleriyle iliskisi olmayan (¢ ya da daha fazla kiside
saptanirsa CRF, digerleri URF olarak isimlendirilir’. Yaygin olarak goriilen rekombinant
HIV formlari diinyadaki HIV-1 enfeksiyonlarinin en az %20’sinden sorumludur®.

HIV'in genetik cesitliligi, enfeksiyonun yayiimi, patogenezi, tanisi ve viral ylkin
saptanmasi, antiviral tedaviye yanit, direnc gelisimi ve asi calismalarini etkileyen énemli
bir 6zelliktir’. HIV-1 alttip farkliliklari, kombinasyon tedavilerine yaniti degistirmese de
alttipler arasindaki degiskenlikler ilag direnci gelismesini ve antiretroviral tedavi (ART)
duyarliigini etkileyebilir®. Ornegin, D alttipi ile olusan enfeksiyonlarin A alttipine oranla
daha hizl klinik ilerleme ve 6lime sebep oldugu ve daha dusiik CD4 degerleri ile seyret-
tigi bildirilmistir’'". Diinyada en sik C alttipi (%48) bildirilirken; Bati ve Orta Avrupa’da
alttip B (%85) en sik goriilmektedir. Avrupa iilkelerinde HIV-1 molekiiler epidemiyolo-
jisinin oldukca heterojen oldugu, cinsiyet ve risk grubuna gore farkllklar gosterdigi ve
gocmenlerdeki enfeksiyonlar incelendiginde alttiplerin kendi tlkelerindekiler ile benzer-
lik gosterdigi bildirilmistir'2. Ulkemizde ise, Haziran 2013 tarihine kadar Saglik Bakanlig
verilerine gore 1096’s1 AIDS’li olmak lizere toplam 6802 HIV pozitif olgu bildirilmis; en
sik goriilen bulas yolunun heterosekstiel iliski oldugu belirtilmistir'>.

Bu caligmanin amaci, kurumumuza Nisan 2008-Haziran 2013 tarihleri arasinda basvu-
ran, buyik cogunlugu Ege Bolgesi'nde yasayan, HIV-1 ile enfekte kisilerden rutin olarak
istenen HIV direng analizi sonucunda elde edilen dizilerin retrospektif olarak degerlen-
dirilmesidir. Bu amagla altin standart kabul edilen filogenetik analiz® ile birlikte internet
Uzerinden acik erisimli yazilimlar olan otomatize alttipleme araclar kullanilarak HIV-1
alttiplerinin belirlenmesi ve otomatize sistemlerin filogenetik analiz ile karsilastiriimasi
hedeflenmistir.
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GEREC ve YONTEM
Ornek Grubu

Calismaya, HIV-1 ile enfekte 70 hastadan elde edilen diziler dahil edildi. Hastalarin
61'i daha dnce ART kullanmamis, dokuzu ise daha énce farkli tedaviler almisti. iki hasta
tedaviye dlzensiz olarak devam etmekteydi.

HIV pol Gen Bélgesinin Dizilenmesi ve Filogenetik Analizi

Hasta orneklerinden viral RNA ekstraksiyonu ve amplifikasyonundan sonra elde edilen
drtinlerin dizileri, Viroseq HIV-1 genotipleme sistemi (Abbott, ABD) ile yedi cakigsan pri-
mer kullanilarak ABI3130 cihazinda (Applied Biosystems, ABD) belirlendi'*. Diziler iki ayri
kisi tarafindan farkli zamanlarda kontrol edildi. Filogenetik analiz daha once onerildigi
gibi yapildi'>. Dizilerin hizalanmasi, genetik uzakliklarin belirlenmesi ve filogenetik agac
olusturulmasi icin Mega v5.2 (http://www.megasoftware.net/) programi kullanildi'®.
Diziler programda Muscle secenegi kullanilarak hizalandi ve Kimura-2 parametre (tran-
sisyon/transversiyon orani: 2.0) yontemiyle genetik uzakliklar belirlendi. Filogenetik agac
neighbor-joining yontemi kullanilarak olusturuldu ve bootstrap degeri 1000 olarak alind.

Referans Diziler

Filogenetik analiz icin Los Alamos Ulusal Laboratuvari HIV-1 2010 referans dizi seti
(http://www.hiv.lanl.gov/) ve Gen Bankasindan (www.ncbi.nlm.nih.gov) elde edilen
diziler kullanildi. Referans kokenlerin tam genomlarindan pol gen bdélgesinin 1302 baz
ciftlik (bp) kismi kesilerek filogenetik analiz icin kullanildi. HIV-1 Grup M (A-D ve F-K)
alttipleri ve 49 CRF iceren toplam 160 diziden olusan Los Alamos HIV-1 2010 referans
dizi setinden alttip B ve A'nin tim referans dizileri kullanildi; diger alttiplerden ikiser
tane, CRF’lerden ise birer tane referans dizisi secilerek filogenetik agac olusturuldu'®.
Kokenlerimizle iligkili bulunmayan bazi diziler filogenetik agacin anlasilabilirligi acisindan
cikarildi. EF589044 (alt-alttip A1) ve [N882655 (B/CRF02_AG) referans kokenleri de Gen
Bankasindan elde edildi.

Otomatize Alttipleme Araclan

HIV-1 dizilerinin alttip analizi icin Rega v3.0'7 (http://bioafrica.mrc.ac.za:8080/rega-
genotype-3.0.2/hiv/typingtool#/) ve Stanford HIVdb v6.2.0'® (http://hivdb.stanford.
edu/) otomatize HIV-1 subtipleme araclar kullanildi ve sonuglar filogenetik analiz ile
karsilagtinild.

BULGULAR

Calismaya alinan hastalarin 61 (%87.1)'i erkek, 9 (%12.9)'u kadin olup, yaslari
16-73 (yas ortalamasi: 39.6) yil arasinda degismektedir. Hastalarin 67 (%95.7)'sinin Ege
Bolgesi’‘ndeki illerde (izmir, Aydin, Mugla, Manisa, Balikesir), birinin istanbul, birinin
Diyarbakir ve birinin de Azerbaycan’da ikamet ettigi belirlenmistir. Bulas yolunun; has-
talarin 28’inde heteroseksuel, 14’linde homoseksiiel, 7'sinde ise biseksuel iliski oldugu
ogrenilmistir. Bir hasta, yurt disinda yaptirdigi ¢cok sayida dévme sonucunda HIV-1 ile
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enfekte oldugunu ifade etmis; diger 20 hastanin ise olasi bulas yolu hakkinda saghkl
bilgiye ulasilamamustir.

Filogenetik analiz sonuclarina gore izole edilen kdkenlerin alttip dagiimi; 31 (%44.2)
alttip B, 24 (%34.2) CRF42_BF, 6 (%8.5) B/CRFO2_AG rekombinani, 5 (%7.1) alt-
alttip A1, 1 (%1.4) alt-alttip F1, 1(%1,4) CRF25_cpx, 1 (%1.4) CRFO2_AG ve 1 (%1.4)
CRFO1_AE seklinde bulunmustur. Buna gore hastalarda saptanan basin tiplerin alttip B ve
CFR_42BF oldugu izlenmistir. ART alan 9 hastanin 8'i alttip B, biri alttip F olarak tanim-
lanmis; tedaviye diizensiz devam eden 2 hastada da alttip B saptanmistir. Calismaya
alinan tum izolatlarn filogenetik analiz sonuglan Sekil 1’de gorilmektedir.

Filogenetik analiz ile elde edilen alttiplendirme sonuclarinin, Rega v3.0 ve Stanford
HIV db v.6.2.0 programlari ile elde edilen sonuglarla karsilastirmasi Tablo I'de verilmistir.
Rega programi, timi rekombinant kokenlerde olmak tizere 5 6rnekte (4 B/CRFO2_AG
ve 1 CRF42_BF) filogenetik analiz ile uygunsuz sonug verirken, Stanford programi 8
ornekte (3 CRF42_BF, 2 alttip B, 2 alt-alttip A1, 1 CRF25_cpx) filogeni ile uyumsuz olarak
degerlendirilmistir (Tablo I).

TARTISMA

Turkiye’de HIV-1 alttiplerinin arastirilmasina yonelik ilk calisma, 2006 yilinda Yilmaz ve
arkadaslan'? tarafindan env geni gp41 bélgesi analiz edilerek yapiimis ve baskin olarak
alttip B (%70.4) bulunmustur. Sayan ve arkadaslarinin®® calismasinda, 57’si daha énce

Tablo I. Filogenetik Analiz ile Elde Edilen HIV-1 Alttiplendirme Sonuglarinin Rega ve Stanford Programlari
ile Karsilastirlmasi

B/CRF02_AG rekombinant (6)

CRF02_AG (1)
CRFO1_AE (1)
CRF25_cpx (1)

Rec G, A1, B(2)
Alttip B (pot rec) (2)

CRF02_AG (1)
CRFO1_AE (1)
CRF25_cpx (1)

Filogenetik analiz (n) Rega v3.0 (n) Stanford HIV db v.6.2.0 (n)
Alttip B (31) Alttip B (29) Alttip B (29)
B-benzeri (2) Rec K/B (1)
Rec D/B (1)
CRF42_BF (24) Rec B, F1 (23) Rec B, F (21)
Rec B, F1, D (1) Alttip B (3)

Rec B, CRFO2_AG (6)

Rec B, G (1)
Alttip G (pot rec) (1)
Alttip A1 (5) Alttip A1 (5) Alttip A1 (3)
CRFO1_AE (1)
Rec A,CRFO1_AE (1)
Alttip F1 (1) Alttip F1 (1) Alttip F1 (1)

CRFO2_AG (1)

CRFO1_AE (1)
Alttip G (1)

nant.

* Filogenetik analiz ile uyumsuz sonuglar italik olarak belirtilmistir. Rec: Rekombinant; Pot rec: Potansiyel rekombi-
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GenBankasindan elde edilmistir].

(=3

Sekil 1. HIV-1 kékenlerinin pol gen bélgelerine gére filogenetik analizi.
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ART kullanmamis toplam 72 HIV-1 pozitif hastada pol gen dizileri analiz edilmis ve en sik
CRF'ler (%50) saptanirken, bunu alttip B (%43), alt-alttip A1 ve alt-alttip F1’in izledigi
bildirilmistir. Daha 6nce ART kullanmamis 117 hastada pol gen dizilerinin analiz edildigi
bir baska calismada da, benzer sekilde CFR'ler (%47) ve alttip B (%33) en sik karsilasilan
alttipler olarak rapor edilmistir?'. Alpsar ve arkadaslari?? HIV ile enfekte 20 homosekstiel
erkekten izole edilen kokenleri kapsayan calismalarinda, en sik alttip B (%50) varligi sap-
tamislardir. Almanya’da 127 Tirk gdo¢men arasinda yapilan bagka bir arastirmada, alttip
B (%82.9) yine en sik rastlanilan tip olmus, CRFO2_AG, alttip C ve alttip G saptanan
diger alttipler olarak bildirilmistir?3.

Ulkemize ait ilk HIV-1 alttiplendirme calismasinda'® alttip B baskin olarak bulunurken,
son yillarda yapilan arastirmalarda?®-2? alttip B ile birlikte CRF'ler de artan oranda gériil-
mektedir. Calismamizda izole edilen 70 HIV-1 kokeninin %44.2'si alttip B, %7.1'i alt-
alttip A1, %1.4'U alt-alttip F1 olarak tanimlanirken, izolatlarin %47.1’inin rekombinant
kokenler (24 CRF42_BF; 6 B/CRFO2_AG; 1 CRF25_cpx; 1 CRFO2_AG ve 1 CRFO1_AE)
oldugu gériilmiistiir. Sonuglarimiz, Sayan ve arkadaslari?2! ile Alpsar ve arkadaslarinin??
verileri ile bu anlamda paralellik gostermektedir.

Filogenetik analiz HIV-1 alttiplerinin belirlenmesinde altin standart olarak kabul
edilse de, uygulama kolayhg, internet ortaminda kolay erisilebilirlik 6zelligi ve bilgi ve
deneyim gerektirmemesi gibi 6zellikleri nedeniyle otomatize alttipleme araclari pratikte
tercih edilmektedir. Bu araclar kullandiklari yontem acisindan benzerlik temelli, istatistik
temelli ve filogenetik temelli olmak (izere siniflandirilir®. Yaygin olarak kullanilan arag-
lardan Stanford benzerlik, Rega ise filogenetik temellidir. Kullanim kolayliklarina ragmen,
filogenetik analiz ile karsilastirildiklarinda otomatize sistemlerin, 6zellikle CRF'ler olmak
lizere B digindaki alttiplerin analizindeki performanslari kisithdir?*2%. Toplumda B disi
alttiplerin prevalansi arttiginda otomatize yontemlerin duyarliliklarinda azalma oldugu
bildirilmistir?®>. Calismamizda 70 HIV-1 dizisinin Stanford HIVdb v.6.2.0 ve Rega v3.0
sonuglarinin filogenetik analiz ile karsilastinlmasinda, Stanford sekiz, Rega ise beg HIV-1
kokeninde uyumsuz sonug sergilemistir. Sonuclar genel olarak degerlendirildiginde,
her iki sistemin de alttip B (Stanford: 29/31, Rega: 29/31), alt-alttip F1 (Stanford: 1/1,
Rega: 1/1), CRFO2_AG (Stanford: 1/1, Rega: 1/1) ve CRFO1_AE (Stanford: 1/1, Rega:
1/1) tanimlamalarinda benzer performans gosterdigi gorilmustir. Rega’nin alt-alttip
A1 (5/5) tanimlamasinda Stanford’a (3/5) kiyasla; B/CRFO2_AG tanimlamalarinda ise
Stanford’un (6/6) Rega’ya (2/6) kiyasla daha basarili oldugu saptanmistir. Filogenetik
analiz ile CRF42_BF olarak tanimlanan 24 koken ise otomatize araclar ile genellikle B/
F1 rekombinanti olarak tanimlanmis (Stanford: 21/24, Rega: 23/24), ancak herhangi bir
CRF olarak isimlendirilmemistir. HIV-1 alttiplerinin belirlenmesi icin kullanilan algoritma-
larin B digi alttiplerde performanslarinin disiik oldugu ve 6zellikle CRF tanimlamalarinda
filogenetik analiz sonuglari ile uyumsuzluklar olabildigi bilinmektedir?42>,

Los Alamos referans setindeki diziler ile iliskili bulunamayan alti koken Gen Bankasinda
arastinldiginda, bunlarin Fransa’da 2011 yilinda izole edilen ve alttip B ile CRFO2_AG
rekombinanti olarak tanimlanan JN882655 dizisi ile benzerlik gésterdigi belirlenmistir®.
Bu dizi, referans olarak filogenetik analize eklendiginde alti koken de |[N882655 dizisi ile
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gruplanmig ve B/CRFO2_AG rekombinanti olarak tanimlanmistir. Bu izolatlar Glkemiz-
den bildirilen ilk alttip B ve CRF02_AG rekombinant kdkenleridir. Fransa’da dolasan bu
rekombinant kékenlerin daha ziyade homoseksiiel erkeklerde gériildiiga bildirilmistir?®.
Calismamizdaki kokenler ise iki homosekstel, iki bisekstel ve bir heterosekstel olmak
Uzere bes erkek ve bir heterosekstiel kadindan izole edilmistir.

CRF42_BF Liiksemburg’da rastlanan alttip B ve alt-alttip F1 rekombinantidir’.
Ulkemizde daha énce bildirilmemis olup, komsu tilkelerde de yaygin olarak bulunma-
maktadir. Filogenetik analiz ile CRF42_BF olarak belirlenen, ancak Stanford ve Rega
programlar ile alttip B ve alt-alttip F1 rekombinanti olarak sonug veren kokenlerin
tanimlanmasinda, filogenetik analiz sonucu dikkate alinmigtir. Bu HIV-1 izolatlarinin
tim genom analizlerinin yapilmasi, molekiiler epidemiyolojik veriler agisindan faydali
olacaktir.

CRF25_cpx de, uilkemizde ve komsularimizda siklikla rastlanmayan CRF’ler arasinda-
dir. CRF25_cpx izole edilen hastanin 6ykiisu incelendiginde, bir siire Afrika’da yasadig
ve bulas yolunun da Afrika’da heteroseksuiel korunmasiz iliski olabilecegi anlagiimgtir.

Calismamizin sonuglar, Ulkemizde gorilen HIV-1 cesitliliginin artmakta oldugunu
desteklemektedir. Turkiye'nin cografi konumu dustnilecek olursa, bu beklenen bir
durumdur. Etkin bir HIV-1 siirveyans sistemimiz bulunmamaktadir ve HIV-1 alttip analizi
konusunda molekiiler veri birikimi henuiz yeterli degildir. HIV alttiplerinin tim diinyada
takip edildigi ve yeni CRF tanimlamalarindaki 6nemi de dusiinulecek olursa, bu konudaki
calismalar uluslararasi verilere de katki saglayacaktir.
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