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ÖZ

Hepatit C virüsü (HCV) genotip dağılımı farklı hasta grupları ve farklı bölgeler arasında yıllar içinde 
değişkenlik gösterebilmektedir. Damar içi madde bağımlılığı (DİmB) prevalansının ülkemizde artış göster-
diği bilinmekte, fakat bu grupta HCV genotip dağılımını araştıran sınırlı sayıda çalışma bulunmaktadır. Bu 
veriler toplumdaki HCV epidemiyolojisindeki değişiklikleri izlemek açısından önemlidir. Sunulan çalışma-
da, DİmB nedeniyle ve DİmB dışındaki nedenlerle HCV ile enfekte olan hastalar arasında, beş yıllık HCV 
genotiplendirme sonuçlarının değerlendirilmesi amaçlanmıştır. ocak 2014-mart 2019 tarihleri   arasında 
ayaktan ve yatarak takip edilen, HCV ile enfekte olduğu bilinen (HCV antikoru ve HCV rna pozitif) 
720 hastanın HCV genotiplendirmesi için laboratuvarımıza gönderilen plazma örnekleri analiz edilmiştir. 
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Plazma örneklerinden HCV rNA ekstraksiyonu eZ1 Advanced (Qiagen, Almanya) otomatize ekstraksi-
yon sisteminde, EZ1 virüs mini kit v2.0 (Qiagen, almanya) kullanılarak gerçekleştirilmiştir. Elde edilen 
ekstraktlardan, rotorgene 6000 gerçek zamanlı polimeraz zincir reaksiyonu (rt-PCr) (Qiagen, almanya) 
cihazında, “HCV rna rt-quantitative 2.0 (nlm, İtalya)” kiti ile 5’-nCr ve core gen bölgesi çoğaltılarak 
amplikonlar elde edilmiştir. Genotiplendirmede, 5’nCr ve core bölgelerindeki varyasyonlara dayalı ola-
rak HCV’nin 1, 2, 3, 4 ve 6 genotiplerini ve 1a, 1b, 2a/c, 2b, 3a, 3b, 3c, 3k 4a, 4b 4c/d, 4e, 4f, 4h, 5a, 
6a/b, 6g, 6f/q, 6m ve 7a alt tiplerini ayırt edebilen in vitro ters hibridizasyon esaslı ticari bir “line prob 
assay (lıPa)” olan GEn-C 2.0 (nlm, İtalya) kiti kullanılmıştır. HCV ile enfekte DİmB olan 266 (%93.2)’sı 
erkek (yaş ortalaması: 25 ± 6.82) ve DİmB olmayan 454 (%51.3)’ü erkek (yaş ortalaması: 56.5 ± 16.06) 
hastanın HCV genotip dağılımı incelenmiştir. DİmB olan grupta sıklık sırasına göre; genotip 1a (%54.1), 
genotip 3a (%31.6), genotip 1b (%5.3), genotip 4c/d (%4.5), genotip 2b (%1.5), genotip 4 (%1.1), 
genotip 3 (%0.7) görülmüş ve birer hastada genotip 1 (%0.4), genotip 2a/c (%0.4) ve miks genotip 
(1+3a) (%0.4) saptanmıştır. DİmB olmayan grupta ise sıklık sırasına göre; genotip 1b (%62.3), genotip 
1a (%12.2), genotip 3a (%9.5), genotip 1 (%4), genotip 2a/c (%1.1), genotip 4 (%1) görülmüş ve birer 
hastada genotip 2b (%0.2), genotip 4c/d (%0.2), genotip 5a (%0.2), genotip 6a/b (%0.2), genotip 6 
(%0.2) ve miks genotip (3+4) (%0.2) saptanmıştır. Genotip 1a ve 3a, DİmB olanlarda anlamlı olarak (p< 
0.00001, p< 0.00001) daha yüksek oranlarda saptanırken, genotip 1b DİmB olmayanlarda anlamlı olarak 
(p< 0.00001) daha yüksek oranda saptanmıştır. Genotip 1a ve 3a, genç erkeklerde daha yaygın iken (p< 
0.00001, p= 0.000163), genotip 1b orta yaşlı kadınlarda (p< 0.00001) daha yüksek oranda saptanmıştır. 
Genotip 1b (p= 0.021) ve 3a’nın (p= 0.012) görülme sıklığı yabancı uyruklularda Türk hastalara göre 
daha yüksek bulunmuştur. Yıllara göre HCV genotip dağılımı incelendiğinde genotip 1b ve 1a oranlarının 
azalma, genotip 3a oranının artış yönünde olduğu gözlenmiştir. Sonuç olarak, bu çalışmada DİmB olan-
lar arasında HCV genotip dağılımının DİmB olmayan genel popülasyona göre farklı olduğu gözlenmiş, 
genotip 1a ve 3a’nın DİmB grubunda daha yaygın olduğu bulunmuştur. Ülkemizin diğer bölgelerinde 
olduğu gibi genel popülasyonda en sık genotip 1b saptanmıştır. Genotip 3a, yıllara göre anlamlı oran-
da artmaktadır. Dünyanın farklı bölgelerinde var olan genotiplerin çalışma grubumuzda da saptanması, 
şehrimizde yaşayan yabancı uyruklu kişiler ve bölgemizin bir turizm merkezi olmasından kaynaklanabilir. 
ayrıca, DİmB olanların sayısında yıllara göre bir artış olup olmadığının da araştırılması gereklidir. 

Anahtar kelimeler: Damar içi madde bağımlılığı; hepatit C virus; HCV genotip. 

ABSTRACT

Genotype distribution of hepatitis C virus (HCV) can vary over the years between different patient 
groups and regions. The prevalence of intravenous drug users (ıVDu) is known to increase in our country, 
yet there are a limited number of studies investigating the distribution of HCV genotypes in this group. 
These data are essential for monitorization of the changes in HCV epidemiology. The present study aimed 
to evaluate the five-year results of HCV genotyping among patients infected with HCV related to ıVDu 
and unrelated to drug use. Plasma samples of 720 patients (HCV antibody, HCV rna positive), which 
were sent to our laboratory for HCV genotyping between January 2014-march 2019 were analyzed. 
HCV rNA extraction from plasma samples was performed in the automated-extraction system of eZ1 
advanced (Qiagen, Germany) using the EZ1 virus mini kit v2.0 (Qiagen, Germany). amplicons were 
obtained by amplifying the 5’nCr and core gene region in the rotorgene 6000 real-time PCr (Qiagen, 
Germany) device with the HCV rna real-time quantitative 2.0 (nlm, ıtaly) kit. For the genotyping, a 
commercial line probe assay (lıPa) based on in vitro reverse hybridization GEn-C2.0 kit (nlm, ıtaly) 
which can distinguish 1, 2, 3, 4, 6 genotypes and 1a, 1b, 2a/c, 2b, 3a, 3b, 3c, 3k, 4a, 4b, 4c/d, 4e, 4f, 
4h, 5a, 6a/b, 6g, 6f/q, 6m, 7a subtypes of HCV, based on variations in the 5’-nCr and core regions was 
used. HCV genotype distribution of 266 ıVDu (93.2%: male; median age: 25 ± 6.82) and 454 non-drug 
users (51.3%: male; median age: 56.5 ± 16.06) were examined. ın order of frequency in the group with 
ıVDu; genotype 1a, 3a, 1b, 4c/d, 2b, 4, 3 were observed and genotype 1, 2a/c and mixed genotype 
(1+3a) were detected in one patient. ın the group without ıVDu, in order of frequency; genotype 1b, 
1a, 3a, 1, 2a/c, 4 were observed and genotype 2b, 4c/d, 5a, 6a/b, 6 and mixed genotype (3+4) were 
detected in one patient. Genotypes 1a and 3a were significantly higher in the ıVDu group (p< 0.00001, 
p< 0.00001), while 1b was significantly higher in patients without ıVDu (p< 0.00001). Genotypes 1a 
and 3a were more common in young men (p< 0.00001, p= 0.000163), while 1b was higher in middle-
aged women (p< 0.00001). The incidence of genotypes 1b (p= 0.021) and 3a (p= 0.012) was higher in 
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foreign nationals than the Turkish patients. When the HCV genotype distribution was examined by years, 
it was observed that the percentages of genotype 1b and 1a were decreasing, while the percentage of 
genotype 3a was increasing. as a result, in this study, HCV genotype distribution among ıVDu was ob-
served to be different from the general population without ıVDu. ıt was found that genotypes 1a and 3a 
were more common in the ıVDu group. as in the other regions of our country, genotype 1b was found 
most frequently in the general population. Genotype 3a increases significantly compared to years. ın our 
study, the determination of genotypes existing in different parts of the world may be due to the foreign 
nationals living in our city and our region is a tourism center. ıt is also necessary to investigate whether 
there is an increase in ıVDu over the years. 

Keywords: Intravenous drug users; hepatitis C virus; HCV genotype.

GİRİŞ

Dünya çapında yaklaşık 71 milyon insan kronik olarak Hepatit C virüsü (HCV) ile enfek-
te olup, her yıl 1.75 milyon yeni HCV enfeksiyonu gelişmekte ve yılda yaklaşık 400.000 
ölüm HCV ile ilişkili siroz ve hepatoselüler karsinomdan kaynaklanmaktadır1. Dünya Sağ-
lık Örgütü verilerine göre en fazla etkilenen bölgeler Doğu akdeniz ve avrupa olup, 2015 
yılında HCV enfeksiyonunun prevalansı bu bölgelerde sırasıyla, %2.3 ve %1.5 olarak 
belirlenmiştir2. 

HCV, esas olarak intravenöz madde kullanımı, kan transfüzyonu, güvenli olmayan tıb-
bi girişimler ve cinsel temas yoluyla bulaşan bir virüstür. Damar içi madde bağımlılığı 
(DİmB) olanlar ortak enjektör paylaşımı gibi nedenlerle HCV enfeksiyonu için en yüksek 
riskli gruptur3. 

HCV genotip dağılımı, DİmB gibi farklı bulaşma şekilleri ve coğrafi bölgeler ile ilişkili 
olarak farklılıklar göstermektedir4–6. HCV, yedi genotip ve 67 alt tip altında sınıflandı-
rılmaktadır. Hindistan’dan bildirilen yeni bir çalışmada, sekiz genotip ve 19 yeni alt tip 
tanımlanmıştır7-9. Genotip dağılımının belirlenmesi, kronik HCV enfeksiyonunun tedavisi 
ve aşı geliştirme çalışmaları açısından klinik öneme sahiptir10.

HCV genotip dağılımı farklı hasta grupları ve farklı bölgeler arasında yıllar içinde değiş-
kenlik gösterebilmektedir. DİmB prevalansının ülkemizde artış gösterdiği bilinmekte, fa-
kat bu grupta HCV genotip dağılımını araştıran sınırlı sayıda çalışma bulunmaktadır11-13. 
Bu veriler toplumdaki HCV epidemiyolojisindeki değişiklikleri izlemek açısından önem-
lidir. Bu çalışmada, DİmB nedeniyle ve DİmB dışındaki nedenlerle HCV ile enfekte olan 
hastalar arasında, beş yıllık HCV genotiplendirme sonuçlarının değerlendirilmesi amaç-
lanmıştır. 

GEREÇ ve YÖNTEM

Bu çalışma, akdeniz Üniversitesi Tıp Fakültesi Etik kurulu onayı ile gerçekleştirildi (Ta-
rih: 13.05.2020 ve karar no: 342). 

Hastalar

ocak 2014-mart 2019 tarihleri   arasında akdeniz Üniversitesi Tıp Fakültesi Hastanesi 
(aÜTFH) alkol ve madde Bağımlılığı araştırma ve uygulama merkezi (amBaum) ve Enfek-
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siyon Hastalıkları ve klinik mikrobiyoloji Bölümünde ayaktan ve yatarak takip edilen, HCV 
ile enfekte olduğu bilinen (HCV antikoru ve HCV rna pozitif) 720 hasta çalışmaya alındı. 
Hastalara ait plazma örneklerinde aÜTFH merkezi laboratuvar Tıbbi mikrobiyoloji labora-
tuvarında yapılan HCV genotiplendirmesi sonuçları retrospektif olarak analiz edildi. Has-
talara ait cinsiyet, yaş ve DİmB kullanımı bilgileri, hasta dosyaları incelenerek elde edildi.

HCV Genotiplendirmesi

Plazma örneklerinden HCV rNA ekstraksiyonu eZ1 advanced (Qiagen, Almanya) oto-
matize ekstraksiyon sisteminde, EZ1 virus mini kit v2.0 (Qiagen, almanya) kullanılarak 
gerçekleştirildi. Elde edilen ekstraktlardan, rotorgene 6000 gerçek zamanlı polimeraz 
zincir reaksiyonu (rt-PCr) (Qiagen, almanya) cihazında, HCV rna rt-quantitative 2.0 
(nlm, İtalya) kiti ile 5’nCr ve core gen bölgesi çoğaltılarak amplikonlar elde edildi. 

Genotiplendirmede, 5’-nCr ve core bölgelerindeki varyasyonlara dayalı olarak 
HCV’nin 1, 2, 3, 4 ve 6 genotiplerini ve 1a, 1b, 2a/c, 2b, 3a, 3b, 3c, 3k, 4a, 4b 4c/d, 4e, 
4f, 4h, 5a, 6a/b, 6g, 6f/q, 6m ve 7a alt tiplerini ayırt edebilen in vitro ters hibridizasyon 
esaslı ticari bir “line prob assay (lıPa)” olan GEn-C 2.0 (nlm, İtalya) kiti kullanıldı. Tüm 
analizler üretici firmaların önerilerine göre yapıldı. Farklı HCV genotiplerine özgü bantlar 
değerlendirilerek genotipler tanımlandı. Birden fazla genotipe karşılık gelen bantların 
olması durumu miks genotip olarak değerlendirildi. 

İstatistik

Veriler, Windows SPSS, sürüm 22.0 (SPSS ınc., Chicago, ıllinois, aBD) kullanılarak ana-
liz edildi ve sonuçlar ortanca değerler ± standart sapmalar (SD), sayı ve yüzde olarak su-
nuldu. ki-kare testi ile gruplar arasındaki karşılaştırma yapıldı; p< 0.05 istatistiksel olarak 
anlamlı kabul edildi.

BULGULAR

HCV ile enfekte DİmB olan 266 (%93.2 erkek; ortanca yaş= 25 ± 6.82) ve DİmB ol-
mayan 454 (%51.3 erkek; ortanca yaş= 56.5 ± 16.06) hastaya ait HCV genotip dağılımı 
Tablo ı’de gösterilmiştir. DİmB olan grubun anlamlı olarak daha yüksek oranda erkek 
dağılımına sahip (p< 0.00001) genç hastalardan oluştuğu gözlenmiştir. Çalışma grubun-
daki 687 örnekte HCV genotip alt tipleri saptanmış, 31 örnekte HCV genotip alt tipleri 
saptanamamış, iki örnekte miks genotip bulunmuştur. 

DİmB olan grupta sıklık sırasına göre; genotip 1a (%54.1), genotip 3a (%31.6), ge-
notip 1b (%5.3), genotip 4c/d (%4.5), genotip 2b (%1.5), genotip 4 (%1.1), genotip 3 
(%0.7) görülmüş ve birer hastada genotip 1 (%0.4), genotip 2a/c (%0.4) ve miks geno-
tip (1+3a) (%0.4) saptanmıştır. DİmB olmayan grupta ise sıklık sırasına göre; genotip 1b 
(%62.3), genotip 1a (%12.2), genotip 3a (%9.5), genotip 1 (%4), genotip 2a/c (%1.1), 
genotip 4 (%1) görülmüş ve birer hastada genotip 2b (%0.2), genotip 4c/d (%0.2), ge-
notip 5a (%0.2), genotip 6a/b (%0.2), genotip 6 (%0.2) ve miks genotip (3+4) (%0.2) 
saptanmıştır (Tablo ı). 
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Genotip 1a saptananların (%82.7 erkek; ortanca yaş: 29 ± 16.29) %60.75’inde, ge-
notip 3a saptananların (%81.1 erkek; ortanca yaş: 27 ± 10.96) %66’sında ve genotip 
1b saptananların %4.7’sinde DİmB bulunmaktadır. Genotip 1b saptananların (%51.9 
kadın; ortanca yaş= 59 ± 15.95) %95.3’ünü DİmB olmayan hastalar oluşturmuştur. Ge-
notip 1a ve 3a, DİmB olanlarda anlamlı olarak (p< 0.00001, p< 0.00001) daha yüksek 
oranlarda saptanırken, genotip 1b DİmB olmayanlarda anlamlı olarak (p< 0.00001) 
daha yüksek oranda saptanmıştır. Genotip 1a ve 3a genç erkeklerde daha yaygın iken 
(p< 0.00001, p= 0.000163), genotip 1b orta yaşlı kadınlarda (p< 0.00001) daha yüksek 
oranda saptanmıştır.

Hasta grubunun 654 (%90.8)’ü Türk (%40.2’si DİmB), 66 (%9.2)’sı yabancı uy-
ruklu (DİmB, %4.5) hastalardan oluşmuştur. Türk hastaların 261 (%39.9)’inde geno-
tip 1b, 232 (%35.5)’sinde genotip 1a, 108 (%16.5)’inde genotip 3a saptanırken, ya-
bancı uyruklu hastaların 36 (%54.5)’sında genotip 1b, 5 (%7.6)’inde genotip 1a, 19 
(%28.8)’unda genotip 3a saptanmıştır. Genotip 1b (p= 0.021) ve 3a (p= 0.012)’nın 
görülme sıklığı yabancı uyruklularda Türk hastalara göre daha yüksek bulunmuştur.

DİmB olan ve olmayan hastalar birlikte değerlendirildiğinde ve yıllara göre HCV ge-
notip dağılımı incelendiğinde genotip 1b ve 1a oranlarının azalma, genotip 3a oranının 
artış yönünde olduğu gözlenmiştir (Şekil 1). 

TARTIŞMA

Bu çalışmada, tedavi ve prognoz açısından önemli olan HCV genotip dağılımının 
belirlenmesi, DİmB nedeniyle ya da DİmB dışındaki nedenlerle HCV ile enfekte hastalar 
arasında dağılımdaki farklılıkların araştırılması amaçlanarak beş yıllık HCV genotiplen-
dirme sonuçları değerlendirilmiştir. Türkiye’de DİmB olan HCV ile enfekte hastalarda 

Şekil 1. Çalışma grubunda HCV genotip 1a, 1b ve 3a’nın 2014-2018 yılları arasındaki değişimi.
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genotip dağılımının araştırıldığı çalışmalar arasında en yüksek olgu sayısına (n= 266) 
sahip olan bu çalışma, aynı zamanda antalya ilinden bildirilen DİmB grubunda HCV 
genotip dağılımının incelendiği ilk çalışmadır. Çalışmamızda sırası ile ilk üç sırada, DİmB 
olan hastalarda; genotip 1a ve genotip 1b, genotip 3a ve DİmB olmayan hastalarda; 
genotip 1a, genotip 1b ve genotip 3a saptanmıştır. DİmB olan hastalarda genel popü-
lasyona göre genotip dağılımının değiştiği, genotip 1a ve 3a’nın daha yüksek oranlarda 
görüldüğü, genotip 1b’nin %5.3’e kadar düştüğü gözlenmiştir.

Ülkemizde DİmB grubunda HCV genotip dağılımının incelendiği ilk araştırma 2016 
yılında Üçbilek ve arkadaşları12 tarafından adana, mersin ve kahramanmaraş illerinde 87 
hasta ve lıPa yöntemi ile yapılmış; ilk üç sırada genotip 3, genotip 2 ve genotip 1 bu-
lunmuştur. kandemir ve arkadaşları13 2017 yılında mersin ilinde DİmB olan 238 hastada 
lıPa yöntemi ile yaptıkları çalışmada, ilk üç sırada genotip 1a, genotip 3 ve genotip 2 
HCV genotiplerini saptamış, genotip 3 saptanan grubun %42.4’ünü genç erkek hastala-
rın oluşturduğunu ve genotip 3 oranında yıllar içinde artış olduğunu belirtmişlerdir. Ça-
lışmamızda benzer olarak, genotip 3a bulunan hastaların %66’sı DİmB olan genç erkek 
hastalardan oluşmakta ve genotip 3a yıllara göre anlamlı olarak artış göstermektedir. Çe-
tin-Duran ve arkadaşları14 2017 yılında adana’da 119 hastalık çalışma grubunda DİmB 
bulunan 12 hastanın dokuzunda genotip 3, üçünde genotip 2 saptadıklarını bildirmiş-
lerdir. Yetim ve arkadaşları15 2018 yılında İstanbul’da DİmB olan 36 hastada sırasıyla, 
genotip 1a, genotip 3 ve genotip 2 saptamış, ancak genotipleme yöntemi hakkında bilgi 
vermemişlerdir. DİmB grubunda ülkemizden bildirilen çalışmalarda ilk üç sırada genotip 
1, genotip 3 ve genotip 2’nin yer aldığı görülmektedir. Çalışmamızda DİmB grubunda 
genotip 1 ve genotip 3 saptanmış olmasına rağmen, genotip 2 ilk üç sırada yer alma-
mıştır. DİmB olanlarda genotip 2’yi ilk sıralarda bildiren çalışmaların yapıldığı bölgelerde 
genotip 2 genel popülasyonda da ilk üç sırada yer almaktadır16. antalya ilinde ise genel 
popülasyonda HCV genotip dağılımının araştırıldığı 2014 yılında bildirilen iki çalışmada 
genotip 2 ilk üç sırada yer almamıştır17,18. Buna göre; toplumda farklı bölgelerde genel 
popülasyonda baskın olan HCV genotipleri, DİmB gibi farklı hasta gruplarındaki genotip 
dağılımını etkileyebilir. Dünya genelinde DİmB olanlarda HCV genotip dağılımının ince-
lendiği bir sistematik analizde; DİmB olanlarda genotip 3 ve 1a’nın genel popülasyona 
göre anlamlı olarak daha yüksek, genotip 1b’nin ise daha düşük prevalansa sahip olduğu 
bildirilmiştir6. nazal yoldan madde kullanıcılarında, burunda ve kullandıkları aracı alet-
lerde HCV varlığının gösterilmiş olması ve nazal sekresyonlar ile HCV bulaşının gerçek-
leşebileceğinin belirtilmesi, “DİmB olan bireylerde nazal yol gibi farklı yollardan madde 
kullanımı farklı HCV giriş yollarına ve dolayısıyla farklı immünolojik süreçlere ve farklı 
genotip dağılımına yol açabilir mi?” sorusunu akla getirmektedir19.

HCV genotiplerinin genel popülasyondaki dağılımı ile ilgili olarak; antalya’da Sağlık 
ve arkadaşları17 2014 yılında kronik HCV enfeksiyonu olan hastalarda lıPa yöntemi ile 
yaptıkları çalışmada ilk üç sırada genotip 1b, genotip 1a ve genotip 3a rapor etmişlerdir. 
antalya’da yine 2014 yılında Çekin ve arkadaşları18, PCr ve dizi analizi yöntemleri ile 
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ilk üç sırada genotip 1b, genotip 1a ve genotip 3 saptamışlardır. Çalışmamızda genel 
popülasyonda elde ettiğimiz sonuçlar ilimizde önceki yıllarda yapılan bu araştırmalarla 
uyumludur; çalışmamızda genotip 1b’nin, Sağlık ve arkadaşlarının çalışma bulgularına 
benzer şekilde ileri yaştaki kadın hastalarda daha sıklıkla görüldüğü ve genotip 3a’nın 
da yabancı uyruklularda Türk hastalara göre daha yüksek oranda bulunduğu gözlenmiş-
tir. ancak farklı olarak genotip 5 ve genotip 6 gibi daha önce bildirilmemiş genotipler 
ilk defa saptanmıştır. Genotip 3a oranı da ülkemizden bildirilen diğer oranlardan daha 
yüksek bulunmuştur. Türkiye’de, HCV genotip dağılımı ile ilgili 2010 yılı ve sonrasında 
gerçekleştirilen çalışmalarda; sıklık sırası değişkenlik göstermekle birlikte, başta genotip 
1b olmak üzere 1a, 2, 3 ve 4 genotipleri ilk sıralarda yer almaktadır. adana, nevşehir, 
adıyaman ve Şanlıurfa’da HCV genotip 212,16,20-22 kahramanmaraş başta olmak üze-
re, antalya, adana, mersin, İstanbul ve İzmir’de HCV genotip 312-18,23-26 Şanlıurfa ve 
kayseri’de genotip 4’ün22,27 azımsanmayacak oranlarda olduğu dikkat çekmektedir. Ek 
olarak, İstanbul, adana, konya, Şanlıurfa ve İzmir’den HCV genotip 5 olguları14,22,23,28,29 
mersin, Diyarbakır ve konya’dan da genotip 6 olgularının28-30 bildirildiği görülmektedir. 
lıPa yöntemi kullanılarak belirlenen HCV genotiplerinin dağılımı ile ilgili 2010 yılı ve 
sonrasında ülkemizden bildirilen çalışmalar, Tablo ıı’de belirtilmektedir.

Günümüzde HCV genotiplendirmesinde PCr ve dizi analizi yaygın olarak kullanıl-
makla birlikte, 5’nCr gen bölgesi ile birlikte core bölgesinin de kullanıldığı ve özellikle 
genotip 1 alt tip ayrımında güvenilir sonuçların alındığı lıPa yöntemi; maliyet ve uygu-
lama kolaylığı açısından önemini korumaktadır. miks genotiplerin ayrımında yeni nesil 
dizileme gibi ileri yöntemler kullanılabilir. Çalışmamızda bulunan genotip 1 sonuçları 
için özellikle genotip 1a/1b ayrımı açısından ve iki hastada saptanan miks genotiplere 
yönelik olarak dizi analizi, yeni nesil dizileme gibi ileri testler ekonomik nedenlerle uy-
gulanamamıştır.

Sonuç olarak, bu çalışmada DİmB olanlar arasında HCV genotip dağılımının DİmB 
olmayan genel popülasyona göre farklı olduğu gözlenmiş, genotip 1a ve 3a’nın DİmB 
grubunda daha yaygın olduğu sonucu ortaya çıkmıştır. Ülkemizin diğer bölgelerinde 
olduğu gibi genel popülasyonda en sık genotip 1b olarak saptanmıştır. Genotip 3a yıl-
lara göre anlamlı oranda artmaktadır. Dünyanın farklı bölgelerinde var olan genotiplerin 
çalışma grubumuzda da saptanması, şehrimizde yaşayan yabancı uyruklu kişiler ve böl-
gemizin bir turizm merkezi olmasından kaynaklanabilir. ayrıca, DİmB olanların sayısında 
yıllara göre bir artış olup olmadığının da araştırılması gereklidir. 

ETİK KURUL ONAYI

Bu çalışma, akdeniz Üniversitesi Tıp Fakültesi Etik kurulu onayı ile gerçekleştirildi (Ta-
rih: 13.05.2020 ve karar no: 342). 
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