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Hepatit E virlsi (HEV), fekal oral yolla gecen, 6nemli gida kaynakl viral patojenlerinden birisidir.
insanlari enfekte eden dort HEV genotipi bilinmekte ve zoonotik gecislerde farkli HEV tiplerinin etken
oldugu bildirilmektedir. HEV enfeksiyonlari ile ilgili olarak yapilan calismalarda, HEV genotip 1 ve HEV ge-
notip 2 enfeksiyonlarinin, genellikle akut, HEV genotip 3 enfeksiyonlarinin ise kronik seyrettigi bilinmekte,
bu nedenle genotiplerin tespitinin tedaviye yon verebilmesi acisindan da énemini ortaya koymaktadir.
Ekonomik olusu sebebiyle ¢ig sttler siklikla toplumlarda kullaniimasina karsin llkemizde ve diinyada, bu
tlr orneklerde HEV varligi ve genotipleri ile ilgili veriler simirhdir. Bu bilgiler 1siginda, calismamizda, 231
¢ig sit 6rneginde, (48 inek siitl, 65 keci sitli, 65 koyun sitl ve 53 esek siti) HEV RNA miktarinin ve
genotiplerinin tespit edilerek epidemiyolojik olarak arastiriimasi amaclanmistir. Cig siit 6rneklerinden viral
RNA izolasyonlari yapilarak HEV RNA'nin varligini kantitatif olarak saptamak icin kantitatif gercek zamanli
polimeraz zincir reaksiyonu (qRt-PCR) yontemi ile HEV'in ORF2 bdlgesi incelenmistir. Ayrica HEV RNA po-
zitif saptanan orneklerde, HEV'in ORF2 bdlgesi nested PCR ile cogaltilarak, elde edilen amplikondan dizi
analizi yapiimistir. Bu calismaya dahil edilen ¢ig siit 6rneklerinin 47’sinde (%20.34) HEV RNA pozitif olarak
saptanmistir. Bunlar arasinda inek siitlerinin 14’tinde (%29.16), keci sttlerinin 12’sinde (%18.46), koyun
siitlerinin 8’inde (%12.3) ve esek siitlerinin 13’Ginde (%24.5) RNA pozitifli§i saptanmistir. inek siitlerinde
oran ve miktar olarak en yiiksek diizeyde HEV RNA oldugu bulunurken pozitif saptanarak genotiplendi-
rilen 47 ornekteki, HEV genotiplerinin dagihimi incelendiginde, bunlarin 27 (%57.44)'sinin HEV genotip
Ta, 10 (%21.27)'unun HEV genotip 1b, 4 (%8.5)'tinlin HEV genotip 4c, 2 (%4.2)'sinin HEV genotip 3a,
birer (%2.13) tanesinin HEV genotip 1c, HEV genotip 3e, HEV genotip 3f ve HEV genotip 3g oldugu
saptanmistir. Genotipler incelendiginde, tlkemizde 1a yogunlukta olmak lizere farkli genotiplerin var
oldugu saptanmistir. Sonug olarak, bu calismada gida kaynakli 6nemli viral etkenlerden birisi olan HEV'in
¢ig sutlerde olabilecegi, insanlarda enfeksiyona neden olan tiplerin 6zellikle hayvan kaynakli ¢ig sitlerde
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bulunabildigi saptanmistir. Gida kaynakli salginlarin engellenmesi acisindan, ¢ig stitlerde HEV varliginin
g6z ardi edilmemesi gerekmektedir.

Anahtar kelimeler: Hepatit E viriisii; HEV genotipleri; ¢ig stit.
ABSTRACT

Hepatitis E virus (HEV) is one of the major foodborne viral pathogens transmitted through the fecal-oral
route. Four genotypes of HEV are known to infect humans and it is reported that different types of HEV
are active in zoonotic transitions. It is known that the HEV genotype 1 and HEV genotype 2 infections are
generally acute and the HEV genotype 3 infections are chronic. Therefore, in the studies related to HEV
infections, it is important to determine the genotypes to monitortreatment regimens. Although raw milk
is often used in communities due to its low cost, there are limited data on the rates and the genotypes
of HEV in our country and in the world. In light of this information, we aimed to investigate epidemio-
logically the quantity and genotypes of HEV RNA in 231 raw milk (48 cow milk, 65 goat milk, 65 sheep
milk, and 53 donkey milk) samples. Viral RNAs were isolated from raw milk samples and the ORF2 region
of HEV was investigated by the qRt-PCR method to determine quantitatively the presence of HEV RNA.
In addition, among HEV RNA positive samples, the ORF2 region of HEV was amplified by nested PCR and
the amplicons were sequenced. HEV RNA was detected in 47 (20.34%) raw milk samples, Positivity was
detected in 14 (29.16%) of cow milk, 12 (18.46%) of goat milk, 8 of sheep milk (12.3) and 13 of donkey
milk (24.5%). The amount of HEV RNA in cow milk found as the highest in both proportion and quantity.
When the distribution of the HEV genotypes in the 47 positive samples was examined, 27 (57.44%) HEV
genotype 1a, 10 (21.27%) HEV genotype 1b, 4 (8.5%) HEV genotype 4c, 2 (4.2%) HEV genotype 3a,
(2.13) HEV genotype 1¢, 1 (2.13%) HEV genotype 3e, 1 (2.13%) HEV genotype 3f and 1 (2.13%) HEV
genotype 3g were determined. Although genotype Ta is more frequent, it has been revealed that different
genotypes encountered in our country. In conclusion, it has been determined that HEV, one of the major
foodborne viral agents, may be encountered in raw milk, and the genotypes that can cause infections in
human are found especially in raw milk from animal sources. For the prevention of foodborne outbreaks,
the presence of HEV in raw milk should not be ignored.

Keywords: Hepatitis E virus; HEV genotypes; raw milk.
GiRis

Hepatit E viristu (HEV), 7.2 kb buyikliginde genomu bulunan, tek zincirli, pozitif
RNA iceren Hepeviridae ailesinden bir viriistiir'-2. HEV, fekal oral yolla bulasan, énemli
gida kaynakli viral patojenlerinden biri olmasinin yani sira akut hepatit E'nin etiyolojik
ajani ve enterik olarak gecen hepatitlerin énde gelen nedenidir'>#. HEV'in, tanimlanmus
8 genotipi bulunmaktadir’. HEV genotip 1 ve 2'nin, insanlarda gelismekte olan bolge-
lerde endemik oldugu bilinmektedir. HEV genotip 3 ve 4 ise diinya genelinde HEV'in
sporadik salginlariyla iliskili zoonotik ajanlardir>*¢. HEV genotip 3 ve 4’iin Avrupa’da ya-
pilan calismalarda besin kaynakl zoonotik gecislerde siklikla iyi pismemis domuz etlerinin
kaynak oldugu belirtiimektedir’-8. Japonya’da, yaban domuzlarinda HEV genotip 5 ve 6
gibi yeni HEV genotiplerinin saptanmasi, tavuk, tavsan, fare, glivercin ve tilki gibi farkl
turlerde, yeni HEV varyantlarinin tanimlanmasi ve karakterize edilmesi farkli zoonotik
kaynaklarin diisiiniilmesine neden olmustur®'2. Ortadogu’da karaciger transplant has-
tasinin, yogun olarak deve eti ve siitiinu tiiketimi sonrasinda HEV genotip 7 ile enfekte
oldugunun bildirilmesi ve yine HEV genotip 8’in, genotip 7 gibi develerde tanimlanmasi
ile bu virls ailesinde, cesitliligin arttigini ve bu virlstin yiksek bir zoonotik potansiyele sa-
hip oldugunu géstermistir>'3. inek siitlerinde yapilan bir calismada ise cig siitlerde yiik-
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sek titrelerde HEV RNA'sinin saptandiginin rapor edilmesi, tlkemiz gibi gelismekte olan
Ulkelerde, HEV'in, tiiketimde siklikla kullanilan ve iyi bir besin kaynagi olarak distinilen
farkli hayvanlardan elde edilen cig sutlerde, rutin enfeksiyon kaynagi olarak dustintlmesi
gerektigini ispatlamistirS. HEV enfeksiyonlari ile ilgili olarak yapilan calismalarda, HEV
genotip 1 ve HEV genotip 2 enfeksiyonlarinin, genellikle akut, HEV genotip 3 enfeksi-
yonlarinin ise kronik seyrettigi bilinmekte, bu nedenle genotiplerin tespitinin tedaviye
yon verebilmesi acisindan da 6nemini ortaya koymaktadir'#. Tiim bu bilgiler i1siginda, bu
calismada farkl hayvan tirlerinden elde edilen ve glindelik yasantimizda siklikla tiiketime
sunulan ¢ig sitlerde, HEV RNA'nin miktarinin kantitatif gercek zamanl polimeraz zincir
reaksiyonu (qRt-PCR) yontemi ile saptanmasi ve HEV RNA pozitifligi saptanan 6rnekler-
de, DNA dizi analizi yontemi ile HEV genotiplerinin belirlenmesi amaclanmistir.

GEREC ve YONTEM
Klinik Ornekler

Ocak 2016-Nisan 2016 arasinda, 231 c¢ig sut 6rnegi (48 inek sutl, 65 keci sitl, 65
koyun st ve 53 esek siitli) toplandi. Tim &rnekler steril cam siselere alinarak hizlica
laboratuvara ulastirildi ve RNA izolasyon asamasina kadar -20°C’de sakland.

RNA izolasyonu

HEV RNA'nin tespiti, kantitasyonu ve gRt-PCR ile pozitif saptanmasi durumunda DNA
dizi analizi icin ¢ig sitlerin 200 pl’'sinden RNA izolasyonlari, QlAamp viral RNA mini kit
(Qiagen, Hilden Almanya) kullanilarak uretici firmanin 6nerileri dogrultusunda gercek-
lestirildi.

Kantitatif Gercek Zamanli Polimeraz Zincir Reaksiyonu (qRt-PCR)
Yontemi ile HEV RNA'nin Kantitasyonu

Sttlerde HEV RNA'nin saptanmasi ve kantitasyonu icin ORF2 kapsit gen bolgesine
0zgll, “Hepatitis E virus Genesig Advanced kit (Primer Design, Birlesik Krallik)” Greti-
ci firmanin o6nerileri dogrultusunda kullanildi. qRt-PCR reaksiyonuna her bir 6rnek icin,
“Precision PLUS OneStep 2X RT-gPCR Master Mix (Primer Design, Birlesik Krallik) 10 pl,
HEV primer/probe karisimi 1 ul ve DNAz/RNAz icermeyen saf su 4 pl olacak sekilde 15
pl reaksiyon karigimi ve 5 pl kalip RNA eklendi. gRt-PCR reaksiyonu protokoli; 55°C’de
10 dakika ters transkripsiyon ve 95°C’de 2 dakika enzim aktivasyon asamalarini takiben,
95°C’de 10 saniye denatlirasyon ve 60°C’de 60 saniye cogaltma ve veri toplamasi olacak
sekilde 50 dongu, amplikon ¢cogaltma agamasini icerecek sekilde uygulandi.

HEV RNA Genotiplerinin Saptanmasi

HEV RNA pozitif 6rneklerde HEV RNA genotiplerinin bulunabilmesi icin komplementer
DNA (cDNA) érneklerinden ORF2 bélgesinin 5’ end RNA dizileme teknigi kullanildi®.
gRt-PCR yontemi ile HEV RNA pozitif saptanan 6rneklerin cDNA'larindan 6zgul primerler
kullanilarak “nested PCR” gerceklestirildi (Tablo I) ve bu amplikonlarda ORF2 6zgul HEV3
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Tablo I. HEV RNA’min ORF2 Bélgesinin, DNA Dizi Analizi Igin Pozitif Orneklerde Kullanilan Nested
PCR Primerleri®

isim Primer dizileri Pozisyon

ORF2 HEV1 AATTATGCC(T)CAGTAC(T)CGG(A)GTTG 5729 - 5750
ORF2 HEV3 GTT(A)ATGCTT(C)TGCATA(T)CATGGCT 6014 - 6035
ORF2 HEV4 AGCCGACGAAATCAATTCTGTC 6361 - 6340
ORF2 HEV2 CCCTTA(G)TCC(T)TGCTGA(C)GCATTCTC 6457 - 6437

oligonuikleotit primeri kullanilarak MegaBACE 1000 (Amersham Biosciences, Birlesik Kral-
lik) cihazi ile Uretici firma onerileri dogrultusunda okundu, fasta dizileri ¢ikarildi. Elde
edilen fasta dosyalari “NCBI nucleotid blast software (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov)”
ve MEGA? software kullanilarak analiz edildi'®.

BULGULAR

Bu calisma kapsamindaki 231 ¢ig siit 6rneginin (48 inek sttd, 65 kegi siitli, 65 koyun sitd
ve 53 esek siitii) 47’sinde (%20.34) HEV RNA’si pozitif olarak saptanmistir. inek siitlerinin
14 (%29.16)'linde, keci sttlerinin 12 (%18.46)'sinde, koyun sutlerinin sekiz (%12.3)'inde
ve esek sutlerinin 13 (%24.5)'inde HEV RNA pozitifligi saptanmustir (Tablo II).

HEV RNA varligi saptanan orneklerdeki kantitatif miktarlar incelendiginde inek sttle-
rinde saptanan HEV RNA pozitifliklerinin, keci, koyun ve esek sttlerinde saptanan miktar-
lara gore yiiksek oldugu gozlenmistir (Tablo II).

HEV RNA pozitif ¢ig siit 6rneklerinin ORF2 boélgesinde yapilan DNA dizi analizi ile elde
edilen genotipleri Tablo IV'te verilmistir. Tum st cesitlerinde HEV genotip 1 ve 6zellikle
Ta’nin siklikla bulundugu gorilmistir. Koyun sutleri diger sttlere gore daha farkli ge-
notipleri barindirirken, esek siitlerinde ise sadece HEV genotip 1 saptanmistir (Tablo 1V).

HEV RNA pozitif saptanarak genotiplendirilen 47 6rnekte, HEV genotiplerinin dagilimi
incelendiginde, 27 (%57.44) HEV genotip Ta, 10 (%21.27) HEV genotip 1b, 4 (%8.5)
HEV genotip 4c, 2 (%4.2) HEV genotip 3a, birer (%2.13) HEV genotip 1c, HEV genotip
3e, HEV genotip 3f ve HEV genotip 3g oldugu saptanmistir (Sekil 1).

Tablo Il. Farkli Cig Siitlerde, HEV RNA Varliginin Dagihmi

Cig sut tipi Pozitif n (%)
inek siitii (n= 48) 14 (29.16)
Keci siitl (n= 65) 12 (18.46)
Koyun siiti (n= 65) 8 (12.3)
Esek sttl (n=53) 13 (24.5)
Toplam (n= 323) 47 (14.55)
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Tablo Ill. HEV RNA Pozitif Cig Siitlerde HEV RNA Miktarinin Dagilimi (kopya/ml)

No inek siitii (n= 14) Keci sttt (n=12)  Koyun siitii (n=8) Esek siiti (n=13)
1 17600 375 1020 1020
2 12100 1020 133 1930
3 12400 1080 1130 133
4 11700 1100 2110 1130
5 18300 12700 2010 1080
6 18200 3370 4640 1060
7 18900 5270 1820 1100
8 20100 389 10600 1880
9 10800 1100 - 1210
10 4640 4200 - 1960
11 5090 3400 - 1730
12 16600 11800 - 114
13 19300 - - 1890
14 3400 - - -

Tablo IV. HEV RNA Pozitif Cigj Siit Orneklerinde, 5’ ORF2 Bélgesi Dizi Analizi Fasta Dosyalarinin NCBI’da

Kontrolii Sonrasi Saptanan Genotipler ve NCBI Erisim (Accession) Numaralari

No inek siitii (n= 14) Keci siitii (n=12)  Koyun siitii (n= 8) Esek sutii (n=13)
1 1a (M73218) 1a (DQ079624) 4c (AB220971) 1b (D11092)
2 1a (M73218) 1a (DQ079624) 1a (DQ079624) 1b (D11092)
3 1b (D11092) 4c (AB220971) 1b (D11092) 1b (D11092)
4 1a (DQ079624) 4c (AB220971) 1b (D11092) la (M73218)
5 1b (D11092) 3a (AB089824) 1c (X98292) Ta (DQ079624)
6 4c (AB220971) Ta (DQ079624) 3f (KC166970) 1a (DQ079624)
7 1a (M73218) 1a (DQ079624) 3e (JQ013795) 1b (D11092)
8 3a (AB089824) 1b (D11092) 1b (D11092) 1a (DQ079624)
9 1b (D11092) 3g (AF455784) - 1a (DQ079624)
10 1a (DQ079624) Ta (DQ079624) - Ta (DQ079624)
1 T1a (X99441) 1a (M73218) - 1a (M73218)
12 Ta (DQ079624) Tla (M73218) - Tla (M73218)
13 1a (DQ079624) - - la (M73218)
14 1a (DQ079624) - - -
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HEV Genotip Dagilimi
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Sekil 1. HEV pozitif saptanan tiim orneklerdeki HEV genotiplerinin dagilimi.

Elde edilen fasta dizileri analiz edilerek siitlerde saptanan HEV RNA dizilerinin filo-
genetik analizleri icin dendogram olusturulmustur. Farkli hayvan tirlerinden alinan ¢ig
sutlerde HEV RNA'lar saptanmis olmasina karsin, HEV RNA’larin genotipik olarak birbir-
lerine benzerlikleri bu sekilde incelenmistir (Sekil 2). Onceki calismalarda evrimsel olarak
birbirine yakin oldugu bilinen genotip 1a ve 1b’nin calismamizda da birbirine daha yakin
oldugu ve genellikle ayni kolda yer aldigi gorilmustir. Genotip 3a ve 3f'nin genotipik
olarak birbirine ve genotip 4c’ye yakin oldugu ve genotip 1a ve 1b kolundan ayr bir kol-
da yer aldigi tespit edilmistir. Buna karsin, genotip 3e ile 3g’nin genotip 1a ve 1b’ye olan
yakinhklarinin, genotip 3a ve 3f'ye olan yakinliklarindan fazla oldugu gozlenmistir. Ayni
hayvan tirlerinden izole edilen ayni genotipler ile farkli hayvan tirlerinden izole edilen
ayni genotipteki HEV'lerin birbirleri ile olan filogenetik iliskileri arasinda anlamh bir fark
bulunamamistir (Sekil 2).

TARTISMA

HEV, fekal-oral yolla bulasan akut hepatitlerin baglica etkenlerinden biridir. HEV ile en-
fekte olmus ineklerin stti ile insanlara zoonotik olarak HEV bulagmasi literattirde tanim-
lanmis olmakla birlikte, kegi ve koyun siitlerindeki HEV riskine ait arastirmalar kisithdir'®-2",
icerigi dolayisiyla insana yararli oldugu diisiiniilen esek siitlerine ézellikle Avrupa’da ilgi
artmaktayken, bu siitlerde HEV’in durumu ile ilgili bilgi bulunmamaktadir?2. Farkli hayvan
turlerinin HEV'i insanlara bulastirabilecegi yillar icinde cesitli arastirmalarda bildirilmistir.
Bunun yani sira HEV icin kaynak teskil eden hayvan tirlerinin ve bunlarda saptanan farkl
genotiplerin sayisi yillar icinde artmaktadir>'323,

Gundmizde hijyen kosullarinin yetersiz oldugu Ulkelerde genellikle HEV genotip 1 ve
HEV genotip 2'ye bagh enfeksiyonlar goriliirken, iyi hijyenik kosullara sahip tlkelerde ise
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Sekil 2. HEV RNA pozitif ¢igj siit érneklerindeki HEV tiplerinin filogenetik agaci ve evrimsel iliskisi'®8*.

*Evrimsel tarih, Neighbor-Joining yontemi kullanilarak cikarildi'”. Sube uzunlugu= 17.24549919 olan optimal agac
gésterilmistir. Adag, filogenetik agaci ortaya ¢ikarmak icin kullanilan evrimsel mesafelerle ayni birimlerdeki dal uzunluklari
kullanilarak élceklendirildi. Evrimsel uzaklik, Maximum Composite Likelihood yéntemi kullanilarak hesaplandi’® ve her bir baz
degisimi miktari yer almaktadir. Analiz, 47 niikleotit sekansi icermistir. Kodon pozisyonlari 1+2+3+ kodlama icermiyordu.

Bosluklar ve eksik veriler iceren tiim pozisyonlar elendi. Son veri kiimesinde toplam 329 pozisyon vardi. Evrim analizleri
MEGA7 yazilimi ile gerceklestirilmistir'®.

HEV genotip 3 ve HEV genotip 4’e bagl zoonotik enfeksiyonlarin daha sik gelistigi bildi-
rilmektedir. Bu durum, ¢ig olarak tiiketilen farkl hayvan tirlerine ait sttlerde, molekiiler
epidemiyolojik acidan hangi HEV genotipinin olabilecegi sorusunu ve bu genotiplerin,
hastalarda nasil bir zoonotik enfeksiyona yol acabilecedi sorusunu ortaya cikarmaktadir?*,

Yapilan calismalar incelendiginde, Geng ve arkadaslari?®, 2011 yilinda Cin’de yaptiklari
calismada, inek sttlerinde %14.29 (40/280) oraninda anti-HEV pozitifligi saptadiklarini
bildirmislerdir. Huang ve arkadaslari®, 2016 yilinda yine Cin’de yaptiklari calismalarinda
inek siitlerinde 10* seviyesinde HEV RNA poxzitifligi bildirmis ve bu izolatlarin genotip 4h
oldugunu saptamislardir. Long ve arkadaslari®', 2017 yilinda Cin’de yaptiklari calisma-
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larinda kegi siitlerinden 10%-10° seviyesinde HEV RNA saptamislar ve ayni bélgede Hu-
ang ve arkadaslarinin® 2016’daki calismasina benzer sekilde keci siitlerinde genotip 4h
oldugunu bildirmislerdir. Bu ¢alismada ayni bolgede insan, domuz ve ineklerden alinan
stt orneklerinde saptanan HEV tiplerinin, kecilerde saptanan HEV tipleri ile > %99.6 ho-
moloji gosterdigi tespit edilmistir?'. Baechlein ve Becher?® ise, Huang ve arkadaslarinin®
superscript 2016’daki yaptigi calismaya atfen 2017 yilinda Almanya’da yaptiklari ¢alis-
mada, tanklardan ve ineklerden alinan sutleri havuzlayarak HEV RNA varligini gqRt-PCR
yontemiyle arastirmiglardir. Calisma sonucunda inekler siitlerinde HEV RNA saptamadikla-
nini belirtmislerdir?®. Vercouter ve arkadaslan?” Belcika’da 2018 yilinda, inek ciftliklerinde
bulunan 30 inekten aldiklari 60 sit 6rneginde ve hikiimete bagh st kontrol merkezine
ait 504 inek sut tankindan aldiklar 6rneklerde ve st kontrol merkezine kontrol icin gelen
1104 inek siitii 6rneginde HEV RNA'ya rastlamadiklarini Baechlein ve Becher?®in 2017'de
Almanya’da yaptiklari calismaya benzer sekilde bildirmislerdir?”. Bu calismalarda saptanan
ve calismamiz sonuglariyla eslesmeyen verilerin, calismalarda®2'25 havuzlama yapilmis ol-
masindan ve/veya calismaya dahil edilen sttlerdeki koruyuculardan kaynaklanabilecegini
akla getirmektedir. HEV pozitifliklerinin gozlendigi diger calismalardaki veriler ise, 6zellikle
ayni bolgede gelisen bir HEV enfeksiyon kaynagdinin, farkl tiirlerde enfeksiyonlara neden
olabilecegini ve farkli tirlerde ayni genotip HEV'in karsimiza ¢ikabilecegini dustindiirmek-
tedir. Schlosser ve arkadaslari® 2014 yilinda yaptiklari calismada, bu varsayimin dogru ola-
bilecegini gostermistir. Calismada yaban domuzlarindaki HEV genotip 3 tiplerinin evcil
domuzlara bulastigi belirtilmistir®. Ayni sekilde Drobeniuc ve arkadaslar?®, 2001 yilinda
domuzlardan insana HEV bulasinin olabilecegini ve insanlara HEV bulasinda hayvanlarin
rolii olabilecegini bildirmislerdir. Her ne kadar ayni 6rnek ve yontemle olmasa da; Li ve
arkadaslari?® 2017 yilinda Cin’de yaptiklar calismada, keci kanlarinda %46.7 oraninda
anti-HEV saptadiklarini ve bu 6rneklerde HEV genotip 4h bulundugunu bildirmislerdir.
Vitral ve arkadaslan?®, 2005 yilinda Brezilya'da farkli hayvanlarda yaptiklari seroprevalans
calismasinda, ineklerde anti-HEV 1gG saptadiklarini koyun ve kegilerde ise saptayamadikla-
rini bildirmislerdir. Her iki calisma, bu hayvanlarda HEV enfeksiyonlarinin gézlenebilecegini
kanitlamaktadir?®.

Yaptigimiz literatlr taramalarinda su ana kadar, koyun sitlerinde ve esek siitlerinde HEV
RNA’sinin incelenmemis oldugunu belirledik. Her ne kadar calisilan 6rnek, siit rnegi olma-
masina karsin, Wu ve arkadaslari®® 2015 yilinda Cin’de yaptiklari calismada, koyun eti ve
cigerinde %35.2 oraninda pozitiflik oldugunu bildirmislerdir. Bu izolatlarin genotipleri ince-
lendiginde, HEV genotip 4’ln en fazla oldugu tespit edilirken, bunu genotip 1, genotip 3
ve genotip 2'nin izledigi saptanmistir®®. Geng ve arkadaslari®> 2011 yilinda Cin’de yaptikla-
r calismada, Wu ve arkadaslar®”nin 2015 yilinda yaptiklari calismaya benzer sekilde, koyun
et orneklerinde HEV RNA saptanmadigini bildirmigslerdir. Ayni calismada her ne kadar farkli
érnek olsa da esek etlerinde de HEV RNA saptanmadidi bildirilmistir?®. Literatiir taramalari
sonucunda, su ana kadar tlkemizde HEV RNA ile ilgili sikca glinliik kullanimda olan siit ve
st drlinlerinde bir calisma yapilmadigr goriilmektedir. Bu calismadaki veriler tlkemiz icin
ilk verileri olusturacaktir. Uluslararasi calismalara ait veriler ile ulusal verilerimiz karsilastiril-
diginda, tlkemizde farkli hayvan tiirlerinden elde edilen siitlerde HEV genotip 1'in daha sik
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bulundugu belirlenmektedir. inek sitleri, keci siitleri ve koyun siitlerinde genotip 1 yaninda
genotip 3 ve 4’lin de bulunabildigi gorliirken, genotip 2 siit 6rneklerimizde saptanmamis-
tir. Ozellikle Avrupa’da ticari olarak énemi artan esek siitlerinde HEV genotip 1‘in varligini
saptadik. Literatiirde esek sitlerinde bu yonde yapilmig bir calismaya rastlanmamistir.

Sonug olarak, calismamizda farkli hayvan tirlerinden saglanan ve giinlik hayatimiz-
da kullanilan ¢ig siitlerde, hepatit E viriisii saptadik ve genotiplerini belirledik. inek siit,
koyun sutl ve kegi sutiinde zoonotik enfeksiyon potansiyeline sahip farkli genotiplerin,
cesitlilik icinde olabildigi fakat esek stitlerinde 6zellikle genotip 1 varliginin oldugu gosteril-
mistir. Calismamizin sonuglari, ¢ig stt satisi ve tiketiminde HEV enfeksiyonlari g6z 6niine
alinarak, hijyen kosullarina dikkat edilmesi gerektigini ve bu triinlerin HEV yoniyle ciddi
enfeksiyonlara neden olabilecegi distinllerek takiplerinin yapilmasini gerektigini distin-
dirmektedir. Ayrica cig sutler ile ilgili yapilmis calismalarin azhgi, bu alanda daha kapsamli
calismalar yapilarak, epidemiyolojik verilerin gelistirilmesi gerektigini ortaya koymaktadir.

CIKAR CATISMASI

Yazarlar bu makale ile ilgili herhangi bir cikar catismasi bildirmemislerdir.
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