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Hepatit C virlisii (HCV) genotip dagihmi farkh hasta gruplari ve farkli bolgeler arasinda yillar icinde
degiskenlik gosterebilmektedir. Damar ici madde bagimliligi (DIMB) prevalansinin iilkemizde artis goster-
digi bilinmekte, fakat bu grupta HCV genotip dagilimini arastiran sinirl sayida calisma bulunmaktadir. Bu
veriler toplumdaki HCV epidemiyolojisindeki degisiklikleri izlemek acisindan dnemlidir. Sunulan ¢alisma-
da, DIMB nedeniyle ve DIMB disindaki nedenlerle HCV ile enfekte olan hastalar arasinda, bes yilik HCV
genotiplendirme sonuclarinin degerlendirilmesi amaclanmistir. Ocak 2014-Mart 2019 tarihleri arasinda
ayaktan ve yatarak takip edilen, HCV ile enfekte oldugu bilinen (HCV antikoru ve HCV RNA pozitif)
720 hastanin HCV genotiplendirmesi icin laboratuvarimiza goénderilen plazma 6rnekleri analiz edilmistir.
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Plazma orneklerinden HCV RNA ekstraksiyonu EZ1 Advanced (Qiagen, Almanya) otomatize ekstraksi-
yon sisteminde, EZ1 virlis mini kit v2.0 (Qiagen, Almanya) kullanilarak gerceklestirilmistir. Elde edilen
ekstraktlardan, Rotorgene 6000 gercek zamanli polimeraz zincir reaksiyonu (Rt-PCR) (Qiagen, Almanya)
cihazinda, “HCV RNA Rt-quantitative 2.0 (NLM, italya)” kiti ile 5-NCR ve core gen bdlgesi cogaltilarak
amplikonlar elde edilmistir. Genotiplendirmede, 5'NCR ve core bdlgelerindeki varyasyonlara dayall ola-
rak HCV'nin 1, 2, 3, 4 ve 6 genotiplerini ve 1a, 1b, 2a/c, 2b, 3a, 3b, 3¢, 3k 4a, 4b 4c/d, 4e, 4f, 4h, 5a,
6a/b, 6g, 6f/q, 6m ve 7a alt tiplerini ayirt edebilen in vitro ters hibridizasyon esash ticari bir “line prob
assay (LIPA)” olan GEN-C 2.0 (NLM, italya) kiti kullanilmistir. HCV ile enfekte DIMB olan 266 (%93.2)'si
erkek (yas ortalamasi: 25 £ 6.82) ve DiMB olmayan 454 (%51.3)'l erkek (yas ortalamasi: 56.5 £ 16.06)
hastanin HCV genotip dagilimi incelenmistir. DIMB olan grupta siklik sirasina gore; 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) gorilmis ve birer hastada genotip 1 (%0.4), genotip 2a/c (%0.4) ve miks genotip
(1+3a) (%0.4) saptanmistir. DIMB olmayan grupta ise siklik sirasina gore; genotip 1b (%62.3), genotip
Ta (%12.2), genotip 3a (%9.5), genotip 1 (%4), genotip 2a/c (%1.1), genotip 4 (%1) gorilmis 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) saptanmistir. Genotip 1a ve 3a, DiMB olanlarda anlamli olarak (p<
0.00001, p< 0.00001) daha yiiksek oranlarda saptanirken, genotip 1b DIMB olmayanlarda anlaml olarak
(p< 0.00001) daha yiiksek oranda saptanmistir. Genotip Ta ve 3a, geng erkeklerde daha yaygin iken (p<
0.00001, p=0.000163), genotip 1b orta yasli kadinlarda (p< 0.00001) daha yiiksek oranda saptanmustir.
Genotip Tb (p= 0.021) ve 3a’nin (p= 0.012) gorilme sikhigr yabanci uyruklularda Tirk hastalara gore
daha ylksek bulunmustur. Yillara goére HCV genotip dagilimi incelendiginde genotip 1b ve 1a oranlarinin
azalma, genotip 3a oraninin artis ydniinde oldugu gézlenmistir. Sonug olarak, bu calismada DIMB olan-
lar arasinda HCV genotip dagiliminin DIMB olmayan genel popiilasyona gére farkl oldugu gézlenmis,
genotip Ta ve 3a’nin DIMB grubunda daha yaygin oldugu bulunmustur. Ulkemizin diger bdlgelerinde
oldugu gibi genel popiilasyonda en sik genotip 1b saptanmistir. Genotip 3a, yillara gore anlamli oran-
da artmaktadir. Diinyanin farkli bolgelerinde var olan genotiplerin ¢alisma grubumuzda da saptanmasi,
sehrimizde yasayan yabanci uyruklu kisiler ve bélgemizin bir turizm merkezi olmasindan kaynaklanabilir.
Ayrica, DIMB olanlarin sayisinda yillara gére bir artis olup olmadiginin da arastirilmasi gereklidir.

Anahtar kelimeler: Damar ici madde bagimliligi; 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 (IVDU) 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 IVDU
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, lItaly) kit. For the genotyping, a
commercial line probe assay (LIPA) based on in vitro reverse hybridization GEN-C2.0 kit (NLM, lItaly)
which can distinguish 1, 2, 3, 4, 6 genotypes and 1a, 1b, 2a/c, 2b, 3a, 3b, 3¢, 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 IVDU (93.2%: male; median age: 25 + 6.82) and 454 non-drug
users (51.3%: male; median age: 56.5 + 16.06) were examined. In order of frequency in the group with
IVDU; genotype 1a, 3a, 1b, 4c/d, 2b, 4, 3 were observed and genotype 1, 2a/c and mixed genotype
(143a) were detected in one patient. In the group without IVDU, 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 IVDU group (p< 0.00001,
p< 0.00001), while 1b was significantly higher in patients without IVDU (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 IVDU was ob-
served to be different from the general population without IVDU. It was found that genotypes Ta and 3a
were more common in the [VDU 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. In 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. It is also necessary to investigate whether
there is an increase in IVDU over the years.

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

GiRis

Diinya capinda yaklasik 71 milyon insan kronik olarak Hepatit C virtisti (HCV) ile enfek-
te olup, her yil 1.75 milyon yeni HCV enfeksiyonu gelismekte ve yilda yaklasik 400.000
6ltim HCV ile iliskili siroz ve hepatoseliiler karsinomdan kaynaklanmaktadir'. Diinya Sag-
Iik Orgitii verilerine gore en fazla etkilenen bélgeler Dogu Akdeniz ve Avrupa olup, 2015
yihnda HCV enfeksiyonunun prevalansi bu bdlgelerde sirasiyla, %2.3 ve %1.5 olarak
belirlenmistir?.

HCV, esas olarak intraven6z madde kullanimi, kan transflizyonu, gtivenli olmayan tib-
bi girisimler ve cinsel temas yoluyla bulasan bir virlstir. Damar ici madde bagimhhg
(DIMB) olanlar ortak enjektor paylagimi gibi nedenlerle HCV enfeksiyonu icin en yiiksek
riskli gruptur?.

HCV genotip dagiimi, DIMB gibi farkli bulasma sekilleri ve cografi bélgeler ile iligkili
olarak farkliliklar géstermektedir*®. HCV, yedi genotip ve 67 alt tip altinda siniflandi-
rilmaktadir. Hindistan’dan bildirilen yeni bir calismada, sekiz genotip ve 19 yeni alt tip
tanimlanmistir’. Genotip dagiliminin belirlenmesi, kronik HCV enfeksiyonunun tedavisi
ve asi gelistirme calismalari acisindan klinik neme sahiptir'®.

HCV genotip dagihmi farkl hasta gruplari ve farkli bolgeler arasinda yillar icinde degis-
kenlik gésterebilmektedir. DIMB prevalansinin {ilkemizde artis gésterdigi bilinmekte, fa-
kat bu grupta HCV genotip dagilimini arastiran sinirli sayida calisma bulunmaktadir'™-'3,
Bu veriler toplumdaki HCV epidemiyolojisindeki degisiklikleri izlemek acisindan 6nem-
lidir. Bu calismada, DIMB nedeniyle ve DIMB disindaki nedenlerle HCV ile enfekte olan
hastalar arasinda, bes yillik HCV genotiplendirme sonuglarinin degerlendirilmesi amag-
lanmugtir.

GEREC ve YONTEM

Bu calisma, Akdeniz Universitesi Tip Fakiiltesi Etik Kurulu onayi ile gerceklestirildi (Ta-
rih: 13.05.2020 ve Karar no: 342).

Hastalar

Ocak 2014-Mart 2019 tarihleri arasinda Akdeniz Universitesi Tip Fakiiltesi Hastanesi
(AUTFH) Alkol ve Madde Bagimliligi Arastirma ve Uygulama Merkezi (AMBAUM) ve Enfek-
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siyon Hastaliklari ve Klinik Mikrobiyoloji Bolimiinde ayaktan ve yatarak takip edilen, HCV
ile enfekte oldugu bilinen (HCV antikoru ve HCV RNA pozitif) 720 hasta calismaya alind.
Hastalara ait plazma 6rneklerinde AUTFH Merkezi Laboratuvar Tibbi Mikrobiyoloji Labora-
tuvarinda yapilan HCV genotiplendirmesi sonuclar retrospektif olarak analiz edildi. Has-
talara ait cinsiyet, yas ve DIMB kullanimi bilgileri, hasta dosyalari incelenerek elde edildi.

HCV Genotiplendirmesi

Plazma orneklerinden HCV RNA ekstraksiyonu EZ1 advanced (Qiagen, Almanya) oto-
matize ekstraksiyon sisteminde, EZ1 virus mini kit v2.0 (Qiagen, Almanya) kullanilarak
gerceklestirildi. Elde edilen ekstraktlardan, Rotorgene 6000 gercek zamanh polimeraz
zincir reaksiyonu (Rt-PCR) (Qiagen, Almanya) cihazinda, HCV RNA Rt-quantitative 2.0
(NLM, italya) kiti ile 5’NCR ve core gen bolgesi cogaltilarak amplikonlar elde edildi.

Genotiplendirmede, 5’-NCR ve core bolgelerindeki varyasyonlara dayali 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, 69, 6f/q, 6m ve 7a alt tiplerini ayirt edebilen in vitro ters hibridizasyon
esasli ticari bir “line prob assay (LIPA)” olan GEN-C 2.0 (NLM, italya) kiti kullanildi. Tim
analizler Uretici firmalarin onerilerine gore yapildi. Farkli HCV genotiplerine 6zgl bantlar
degerlendirilerek genotipler tanimlandi. Birden fazla genotipe karsilik gelen bantlarin
olmasi durumu miks genotip olarak degerlendirildi.

istatistik

Veriler, Windows SPSS, stirim 22.0 (SPSS Inc., Chicago, lllinois, ABD) kullanilarak ana-
liz edildi ve sonuclar ortanca degerler + standart sapmalar (SD), say! ve ylizde olarak su-
nuldu. Ki-kare testi ile gruplar arasindaki karsilagtirma yapildi; p< 0.05 istatistiksel olarak
anlamli kabul edildi.

BULGULAR

HCV ile enfekte DIMB olan 266 (%93.2 erkek; ortanca yas= 25 + 6.82) ve DIMB ol-
mayan 454 (%51.3 erkek; ortanca yas= 56.5 + 16.06) hastaya ait HCV genotip dagihmi
Tablo I'de gésterilmistir. DIMB olan grubun anlamli olarak daha yiiksek oranda erkek
dagihimina sahip (p< 0.00001) genc hastalardan olustugu gozlenmistir. Calisma grubun-
daki 687 ornekte HCV genotip alt tipleri saptanmis, 31 ornekte HCV genotip alt tipleri
saptanamamis, iki ornekte miks genotip bulunmustur.

DIMB olan grupta siklik sirasina gore; genotip Ta (%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) gorilmus ve birer hastada genotip 1 (%0.4), genotip 2a/c (%0.4) ve miks geno-
tip (1+3a) (%0.4) saptanmistir. DIMB olmayan grupta ise siklik sirasina gére; genotip 1b
(%62.3), genotip 1a (%12.2), genotip 3a (%9.5), genotip 1 (%4), genotip 2a/c (%1.1),
genotip 4 (%1) gorilmus 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)
saptanmigtir (Tablo I).
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Sekil 1. Calisma grubunda HCV genotip 1a, 1b ve 3a’nin 2014-2018 yillari arasindaki degisimi.

Genotip Ta saptananlarin (%82.7 erkek; ortanca yas: 29 + 16.29) %60.75’inde, ge-
notip 3a saptananlarin (%81.1 erkek; ortanca yas: 27 + 10.96) %66'sinda ve genotip
1b saptananlarin %4.7’sinde DIMB bulunmaktadir. Genotip 1b saptananlarin (%51.9
kadin; ortanca yas= 59 + 15.95) %95.3’linii DIMB olmayan hastalar olusturmustur. Ge-
notip Ta ve 3a, DIMB olanlarda anlamli olarak (p< 0.00001, p< 0.00001) daha yiiksek
oranlarda saptanirken, genotip 1b DIMB olmayanlarda anlamli olarak (p< 0.00001)
daha yuksek oranda saptanmistir. Genotip Ta ve 3a genc erkeklerde daha yaygin iken
(p< 0.00001, p=0.000163), genotip 1b orta yash kadinlarda (p< 0.00001) daha yiiksek
oranda saptanmistir.

Hasta grubunun 654 (%90.8)'ii Tiirk (%40.2'si DIMB), 66 (%9.2)’si yabanci uy-
ruklu (DIMB, %4.5) hastalardan olusmustur. Tiirk hastalarin 261 (%39.9)’inde geno-
tip 1b, 232 (%35.5)’sinde genotip Ta, 108 (%16.5)'inde genotip 3a saptanirken, ya-
banci uyruklu hastalarin 36 (%54.5)'sinda genotip 1b, 5 (%7.6)'inde genotip 1a, 19
(%28.8)'unda genotip 3a saptanmistir. Genotip 1b (p= 0.021) ve 3a (p= 0.012)'nin
gorilme sikligr yabanci uyruklularda Tirk hastalara gore daha yliksek bulunmustur.

DIMB olan ve olmayan hastalar birlikte degerlendirildiginde ve yillara gére HCV ge-
notip dagilimi incelendiginde genotip 1b ve 1a oranlarinin azalma, genotip 3a oraninin
artis yonunde oldugu gozlenmistir (Sekil 1).

TARTISMA

Bu calismada, tedavi ve prognoz acisindan 6nemli olan HCV genotip dagiliminin
belirlenmesi, DIMB nedeniyle ya da DIMB disindaki nedenlerle HCV ile enfekte hastalar
arasinda dagilimdaki farkliliklarin arastirilmasi amaclanarak bes yilik HCV genotiplen-
dirme sonuclari degerlendirilmistir. Tiirkiye’de DIMB olan HCV ile enfekte hastalarda
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genotip dagiliminin arastirildigi calismalar arasinda en yiiksek olgu sayisina (n= 266)
sahip olan bu calisma, ayni zamanda Antalya ilinden bildirilen DIMB grubunda HCV
genotip dagiiminin incelendigi ilk calismadir. Calismamizda sirasi ile ilk ii¢ sirada, DIMB
olan hastalarda; genotip Ta ve genotip 1b, genotip 3a ve DIMB olmayan hastalarda;
genotip Ta, genotip 1b ve genotip 3a saptanmistir. DIMB olan hastalarda genel popii-

lasyona gore genotip dagiliminin degistigi, genotip 1a ve 3a’nin daha ytiiksek oranlarda
goruldigu, genotip 1b’nin %5.3’e kadar dustigu gozlenmistir.

Ulkemizde DIMB grubunda HCV genotip dagiliminin incelendigi ilk arastirma 2016
yilinda Ucbilek ve arkadaslar'? tarafindan Adana, Mersin ve Kahramanmaras illerinde 87
hasta ve LIPA yontemi ile yapilms; ilk li¢ sirada genotip 3, genotip 2 ve genotip 1 bu-
lunmustur. Kandemir ve arkadaslar’® 2017 yilinda Mersin ilinde DIMB olan 238 hastada
LIPA yontemi ile yaptiklari calismada, ilk G¢ sirada genotip Ta, genotip 3 ve genotip 2
HCV genotiplerini saptamis, genotip 3 saptanan grubun %42.4'tin geng erkek hastala-
rin olusturdugunu ve genotip 3 oraninda yillar icinde artig oldugunu belirtmislerdir. Ca-
lismamizda benzer olarak, genotip 3a bulunan hastalarin %66’si DIMB olan geng erkek
hastalardan olusmakta ve genotip 3a yillara gore anlaml olarak artig gostermektedir. Ce-
tin-Duran ve arkadaslar’* 2017 yilinda Adana’da 119 hastalik calisma grubunda DIMB
bulunan 12 hastanin dokuzunda genotip 3, l¢ilinde genotip 2 saptadiklarini bildirmis-
lerdir. Yetim ve arkadaslari'> 2018 yilinda istanbul’da DIMB olan 36 hastada sirasiyla,
genotip 1a, genotip 3 ve genotip 2 saptamis, ancak genotipleme yontemi hakkinda bilgi
vermemislerdir. DIMB grubunda iilkemizden bildirilen calismalarda ilk ii¢ sirada genotip
1, genotip 3 ve genotip 2’nin yer aldigi gériilmektedir. Calismamizda DIMB grubunda
genotip 1 ve genotip 3 saptanmis olmasina ragmen, genotip 2 ilk t¢ sirada yer alma-
mistir. DIMB olanlarda genotip 2'yi ilk siralarda bildiren calismalarin yapildigi bélgelerde
genotip 2 genel popiilasyonda da ilk ii¢ sirada yer almaktadir'®. Antalya ilinde ise genel
poptilasyonda HCV genotip dagiliminin arastirildigr 2014 yilinda bildirilen iki calismada
genotip 2 ilk {i¢c sirada yer almamistir'”-'8, Buna gére; toplumda farkli bélgelerde genel
popiilasyonda baskin olan HCV genotipleri, DIMB gibi farkli hasta gruplarindaki genotip
dagilimini etkileyebilir. Diinya genelinde DIMB olanlarda HCV genotip dagiliminin ince-
lendigi bir sistematik analizde; DIMB olanlarda genotip 3 ve 1a’nin genel popiilasyona
gore anlamli olarak daha yiiksek, genotip 1b’nin ise daha disiik prevalansa sahip oldugu
bildirilmistir®. Nazal yoldan madde kullanicilarinda, burunda ve kullandiklari araci alet-
lerde HCV varhiginin gosterilmis olmasi ve nazal sekresyonlar ile HCV bulasinin gercek-
lesebileceginin belirtiimesi, “DIMB olan bireylerde nazal yol gibi farkli yollardan madde
kullanimi farkli HCV giris yollarina ve dolayisiyla farkl immunolojik streclere ve farkl
genotip dagilimina yol acabilir mi?” sorusunu akla getirmektedir'®.

HCV genotiplerinin genel populasyondaki dagilimi ile ilgili olarak; Antalya’da Saglik
ve arkadaslan'” 2014 yilinda kronik HCV enfeksiyonu olan hastalarda LIPA ydntemi ile

yaptiklari calismada ilk Gi¢ sirada genotip 1b, genotip 1a ve genotip 3a rapor etmislerdir.
Antalya’da yine 2014 yilinda Cekin ve arkadaslari'®, PCR ve dizi analizi yontemleri ile
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ilk U¢ sirada genotip 1b, genotip 1a ve genotip 3 saptamislardir. Calismamizda genel
poptlasyonda elde ettigimiz sonuclar ilimizde 6nceki yillarda yapilan bu arastirmalarla
uyumludur; calismamizda genotip 1b’nin, Saglik ve arkadaslarinin calisma bulgularina
benzer sekilde ileri yastaki kadin hastalarda daha siklikla goriildiigu ve genotip 3a’nin
da yabanci uyruklularda Turk hastalara gore daha yiksek oranda bulundugu gézlenmis-
tir. Ancak farkli olarak genotip 5 ve genotip 6 gibi daha once bildirilmemis genotipler
ilk defa saptanmistir. Genotip 3a orani da ulkemizden bildirilen diger oranlardan daha
yuksek bulunmustur. Turkiye’de, HCV genotip dagilimi ile ilgili 2010 yili ve sonrasinda
gerceklestirilen calismalarda; siklik sirasi degiskenlik gostermekle birlikte, basta genotip
1b olmak lizere 1a, 2, 3 ve 4 genotipleri ilk siralarda yer almaktadir. Adana, Nevsehir,
Adiyaman ve Sanhurfa’da HCV genotip 2'%1620-22 Kahramanmaras basta olmak (ize-
re, Antalya, Adana, Mersin, istanbul ve izmir'de HCV genotip 3182326 san|urfa ve
Kayseri’de genotip 4'iin?2?” azimsanmayacak oranlarda oldugu dikkat cekmektedir. Ek
olarak, istanbul, Adana, Konya, Sanlurfa ve izmir'den HCV genotip 5 olgular'#2223.28:29
Mersin, Diyarbakir ve Konya’dan da genotip 6 olgularinin?®-39 bildirildigi gériilmektedir.
LIPA yontemi kullanilarak belirlenen HCV genotiplerinin dagilimi ile ilgili 2010 yil ve
sonrasinda ulkemizden bildirilen calismalar, Tablo II’de belirtilmektedir.

Gunumuzde HCV genotiplendirmesinde PCR ve dizi analizi yaygin olarak kullanil-
makla birlikte, 5’NCR gen bdlgesi ile birlikte core bolgesinin de kullanildigi ve 6zellikle
genotip 1 alt tip ayrnminda guvenilir sonuclarin alindigi LIPA yontemi; maliyet ve uygu-
lama kolayhgr acisindan 6nemini korumaktadir. Miks genotiplerin ayriminda yeni nesil
dizileme gibi ileri yontemler kullanilabilir. Calismamizda bulunan genotip 1 sonuclari
icin ozellikle genotip 1a/1b ayrimi acisindan ve iki hastada saptanan miks genotiplere
yonelik olarak dizi analizi, yeni nesil dizileme gibi ileri testler ekonomik nedenlerle uy-
gulanamamugtir.

Sonug olarak, bu calismada DIMB olanlar arasinda HCV genotip dagiliminin DIMB
olmayan genel popiilasyona gére farkli oldugu gézlenmis, genotip 1a ve 3a’nin DIMB
grubunda daha yaygin oldugu sonucu ortaya cikmistir. Ulkemizin diger bélgelerinde
oldugu gibi genel popiilasyonda en sik genotip 1b olarak saptanmistir. Genotip 3a yil-
lara gore anlamli oranda artmaktadir. Diinyanin farkli bélgelerinde var olan genotiplerin
calisma grubumuzda da saptanmasi, sehrimizde yasayan yabanci uyruklu kisiler ve bol-
gemizin bir turizm merkezi olmasindan kaynaklanabilir. Ayrica, DIMB olanlarin sayisinda
yillara gore bir artis olup olmadiginin da arastirilmasi gereklidir.

ETiK KURUL ONAYI

Bu calisma, Akdeniz Universitesi Tip Fakiiltesi Etik Kurulu onayr ile gerceklestirildi (Ta-
rih: 13.05.2020 ve Karar no: 342).

CIKAR CATISMASI

Yazarlar bu makale ile ilgili herhangi bir cikar catismasi bildirmemislerdir.

MiKROBiYOLOJi BULTENi 37




Damar igi Madde Bagimliligi Olan ve Madde Bagimlisi Olmayan Hastalar Arasinda

Hepatit C Virus (HCV) Genotiplerinin Dagihmi

"1zijeue 1ziq :yQ ‘Aesse qoud aul :yd[] ‘NUOAISY el J1dUIZ Zesawl|od YDd nsiwewejided swaipuaidi Iy
'L | €2¢ | 6L 0 €S | L'vS | ¥O (eAley ‘IN) D-N3ID vdin eAjejuy (99z =u) uejo giNIQ
ewsijed uejnung
L | 6L | €L 0 €79 | 0T | vv (eAjey) ‘WIN) D-NID vdIl edeyuy (St =u) uekew|o gNIQ
ewsije3 uejnung
vL| 69 | LT 0 0 0 |Zo06 (VSN ‘ayooy) Aeuse teaur vdIl uipAy (98Z =u) 8107 0¢S depaiy
0 | g€e| 9¢ 0 0 L'19 0 SiwawiiiRg SiwawiiJieg Inquess| (9¢ =u) 8L0T IV WNdA
T | Lol | 9F 0 88¢ | €9 |bLe (eAjey) ‘ednijeuygy) vdIl Inquess| (Z1vy =u) 8107 ozN Innqesey)
Ayjenbrdwy
Sz | €€ | 8¢ L 978 | s¢ | 6C (eAjey ‘ednijeuygy) vdil eAuoy (08t =u) 810T 62N duUNzn|
Ayjenbidwy
S0 | 69L | SO 0 €95 | l'eC 0 (eAjey) “WIN) D-NID vdi Inquess| (1SS =U) £107 | 4N 1unkaz [eio
€9 | ¥¢ | T6 0 e | L4y | O (eAjey ‘ednijeuygy) vdil UISIDN (8gz =u) £102 ¢1Q Jlwspuey|
Ayjenbidwy
SL| sL | St L'e 806 | S'L 0 (eAjey) ‘ednijeuygy) vdIl eAuoy (59 =u) 9107 s 1P
Ayjenbrdwy
0 | 985 | 86C 0 0 1S | LS (eAjey) ‘ednijeuygy) vdil UISIDN (£8=u) 910z 2381930
Ayjenbidwy Selewuewelyey|
euepy
L 2L 0 L'l ves | Tos | L1 (eAjey) ‘ednijeuygy) vdIl uep (85 =u) 5107 el 19ZQ BY0L
Ayjenbydwy
0 z z 9 A 8l 0 (eAjey) “ednijeuygy) vdIl uIpAy (0§ =u) §102 ¢eS Jepaiyy
Ayjenbydwy
1I'e | 6€ | ¥0 0 0 0 9'Z6 (VSN ‘ay>0y) Aeuse teaur vdin esing (Lez =u) S10T 2¢H @20V
€L | 29 |99V z0 249 | §°S | L2 | (vsn ‘swaishsoig payddy) Jas va vdr 1|ZBIN 40D (zooz gz Sipunjy
-Ajeue 2nsusb o¢ L€ 19V (eAley =u) §10Z
‘ednijeuygy) Ajenbydwy
(VSN ‘suswals) Juesidp
9L | L'LL | S€ 0 €€9 | LVl | V'S (eAle) WIN) D-NID vdin eAejuy (zzy =u) v10T MEIES
L0 | 6V | 9L 0 /8| €S 0 (aav ¥Dd VdI 1596109 (o€ =u) €107 LD ning
‘Roqay) 11 1D noqqy (512 zjuspedey nBoq
‘sonauabouu) vdi1-ONN|
80 | Tv (4 L'e L[v8 | L'l | 8¢ (eAjey) ‘e vdin CINETAY (9gz =u) €10T 0cS UBdZ9]
Ayjenbydwy
%Y %€ %T %dL/elL %dlL %®eL %l ml WIUOA nyas (u) 1fes Ix leze)y

0jpwisiDS UpjIdny 31 IWAIUQA VdIT USHIp|Ig UapZIWaX]() DPUISDILOS 2A Iji4 0 10Z HIb]| )t iwiibpg dinouan ADH I 0jqoL

MIKROBIYOLOJI BULTENI

38



10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

Erman Daloglu A, Parkan OM, Erdogan A, Peker BO, Can Sarinoglu R, Saglik | ve ark.

KAYNAKLAR

World Health Organization (WHO). Global hepatitis report 2017. WHO 2018.

Mohd Hanafiah K, Groeger ], Flaxman AD, Wiersma ST. Global epidemiology of hepatitis C virus infection:
New estimates of age-specific antibody to HCV seroprevalence. Hepatology 2013; 57(4): 1333-42.

Degenhardt L, Peacock A, Colledge S, Leung ], Vickerman P, Stone J, et al. Global prevalence of injecting
drug use and sociodemographic characteristics and prevalence of HIV, HBV, and HCV in people who inject
drugs: a multistage systematic review. Lancet Glob Heal 2017; 5(12): e1192-e1207.

Gower E, Estes C, Blach S, Razavi-Shearer K, Razavi H. Global epidemiology and genotype distribution of the
hepatitis C virus infection. ] Hepatol 2014; 61(1): 45-57.

Ruta S, Cernescu C. Injecting drug use: A vector for the introduction of new hepatitis C virus genotypes.
World ] Gastroenterol 2015; 21(38): 10811-23.

Robaeys G, Bielen R, Azar DG, Razavi H, Nevens F. Global genotype distribution of hepatitis C viral infection
among people who inject drugs. ] Hepatol 2016; 65(6): 1094-103.

Smith DB, Bukh |, Kuiken C, Muerhoff AS, Rice CM, Stapleton |T, et al. Expanded classification of hepatitis
C virus into 7 genotypes and 67 subtypes: Updated criteria and genotype assignment web resource.
Hepatology 2014; 59(1): 318-27.

Borgia SM, Hedskog C, Parhy B, Hyland RH, Stamm LM, Brainard DM, et al. Identification of a novel
hepatitis C virus genotype from Punjab, India: Expanding classification of hepatitis C virus into 8 genotypes.
J Infect Dis 2018; 218(11): 1722-9.

Hedskog C, Parhy B, Chang S, Zeuzem S, Moreno C, Shafran SD, et al. Open Forum Infectious Diseases
Identification of 19 Novel Hepatitis C Virus Subtypes-Further Expanding HCV Classification. Open Forum
Infect Dis 2019; 6(6).

Wyles DL, Gutierrez JA. Importance of HCV genotype 1 subtypes for drug resistance and response to
therapy. ] Viral Hepat 2014; 21(4): 229-40.

ilhan MN, Arikan Z, Kotan Z, Tuncoglu T, Pinarci M, Tasdemir A, et al. Tiirkiye’de genel populasyonda
tatin, alkol, madde kullanimi ve ilag yanlis kullaniminin prevalansi ve sosyo-demografik belirleyicileri.
Noropsikiyatri Ars 2016; 53(3): 205-12.

Ucbilek E, Abayli B, Koyuncu MB, Midikli D, Goziikiiclik S, Akdagd A, et al. Distribution of hepatitis C virus
genotypes among intravenous drug users in the Cukurova region of turkey. Turkish | Med Sci 2016; 46(1):
66-71.

Kandemir O, Giiltekin O. Distribution of hepatitis C virus genotypes in injection drug users with chronic
hepatitis C. Turkiye Klin | Med Sci 2017; 37(1): 21-6.

Cetin Duran A, Kibar F, Cetiner S, Yaman A. Cukurova Universitesi Tip Fakiltesi Hastanesi'nde Hepatit C
virus genotiplerinin ve HCV enfeksiyonu bulas yollarinin belirlenmesi. Den Biyol Derg 2017; 74(3): 201-10.
Yetim A, Sahin M. Hepatitis C virus (HCV) infection in youth with illicit drug use: Sociodemographic
evaluation and HCV genotype analysis. Klimik Derg 2018; 31(3): 190-4.

Oztiirk AB, Dogan UB, Akcaer Oztiirk N, Ozyazici G, Demir M, Akin MS, et al. Hepatitis C virus genotypes
in Adana and Antakya regions of Turkey. Turkish ] Med Sci 2014; 44(4): 661-5.

Saglik i, Mutlu D, Ongut G, inan D, Ogiing D, Sarinoglu Can R, et al. Distribution of hepatitis C virus
genotypes among patients with chronic hepatitis C infection in Akdeniz University Hospital, Antalya, Turkey:
a five-year evaluation. Mikrobiyol Bul 2014; 48(3): 429-37.

Cekin Y, Gir N, Cekin AH, Altuglu |, Yazan Sert6z R. Antalya Egitim ve Arastirma Hastanesinde kronik hepatit
C hastalarinin genotip dagiliminin arastirilmasi. Mikrobiyol Bul 2014; 48(3): 484-90.

Aaron S, McMahon JM, Milano D, Torres L, Clatts M, Tortu S, et al. Intranasal transmission of hepatitis C
virus: virological and clinical evidence. Clin Infect Dis 2008; 47(7): 931-4.

Borcak D, Cagir U, Yalciner A. Distribution of hepatitis C virus genotypes and their association with serum
alanine aminotransferases and quantitative serum HCV RNA Levels. Ankem Derg 2015; 29(1): 36-40.

MiKROBiYOLOJi BULTENi 39



Damar igi Madde Bagimliligi Olan ve Madde Bagimlisi Olmayan Hastalar Arasinda

Hepatit C Virus (HCV) Genotiplerinin Dagihmi

21.

22.

23.

24,

25.

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

40

Akgiin S, Tarhan G, Sayiner H, Akgiin i, Kék S. Adiyaman ilinde hepatit C viriisii genotip dagiliminin
belirlenmesi. Ortadogu Tip Derg March 2017; 9(1): 1-5.

Cirit OS, Uzala Mizrakli A, Vurupalmaz Y, Giimiis HH, Ozturhan H, Baris A. Genotyping distribution of
hepatitis C virus in Sanlurfa province and effect of Syrian patients. Viral Hepat | 2019; 25(2): 62-6.

Kaya S, Afsar i, Aksoy Gokmen A, Sener AG, Sayiner A. Evaluation of hepatitis C virus genotype results in
izmir Ataturk Training and Research Hospital. Viral Hepat | 2019; 25(2): 59-61.

Oral Zeytinli U, Muhterem Yiicel F, Daldaban Dincer S, Yanilimaz O, Aksaray S, Ozdil K. Distribution of
hepatitis C virus genotypes in the region of istanbul Northern Anatolian Association of Public Hospitals. Viral
Hepat | 2017; 23(1): 10-3.

Kirisci O, Caliskan A, Alkis Koctiirk S, Erdogmus P, Giil M. Kahramanmarasili hepatit C viriis ile enfekte
bireylerde genotip dagilimi ve genotipin HCV-RNA yiikii ve ALT-AST iliskisi. Viral Hepatit Derg 2013; 19(2):
67-70.

Karabulut N, Alacam S, Yolcu A, Onel M, Agacfidan A. Distribution of hepatitis C virus genotypes in Istanbul,
Turkey. Indian | Med Microbiol 2018; 36(2): 192-6.

Gokahmetoglu S, Atalay MA, Kiling A. Hepatit C virlis genotiplerinin pirosekanslama yontemi ile belirlenmesi.
Erciyes Tip Derg 2011; 33(2): 099-102.

Altindis M, Dal T, Akyar |, Karatuna O, Gokahmetoglu S, Tezcan Ulger S, et al. Six-year distribution pattern of
hepatitis C virus in Turkey: a multicentre study. Medical Biotechnology 2016; 30(2): 335-40.

Tiiziiner U, Saran Giilcen B, Ozdemir M, Feyzioglu B, Balkan M. Seven-year genotype distribution among
hepatitis C patients in a city in the central Anatolia region of Turkey. Viral Hepat ] 2018; 24(1): 12-7.
Tezcan S, Ulger M, Aslan G, Yaras S, Altintas E, Sezgin O, et al. Mersin ilinde hepatit C virlisii genotip
dagiliminin belirlenmesi. Mikrobiyol Bul 2013; 47(2): 332-8.

Buruk CK, Bayramoglu G, Reis A, Kaklikkaya N, Tosun I, Aydin F. Dogu Karadeniz bolgesi hepatit C hastalarinda
hepatit C viriisii genotiplerinin belirlenmesi. Mikrobiyol Bul 2013; 47(4): 650-7.

Agca H, Mistik R, Kazak E. Gliney Marmara bolgesinde hepatit C virlis genotiplerinin dagilimi. J Clin Anal
Med 2015; 6(2): 190-2.

Kirdar S, Hadi Yasa M, Aydin N, Giiltekin Korkmazgil B, Barcin Oztiirk §, Kurt Omiirlii i. The distribution of
hepatitis C virus genotypes in patients with chronic hepatitis C infection. Meandros Med | 2015;16: 108-13.
Ozer TT, Berktas M, Yaman G, Erkog R. Distribution of hepatitis C virus genotypes in patients with chronic
hepatitis C infection in Eastern Turkey. Biomed Res 2015; 26(4): 697-701.

Demircili ME, Ozdemir M, Feyzioglu B, Baysal B. The efficiency of hepatitis C virus core antigen test in the
diagnosis of hepatitis C infection. Viral Hepat | 2016; 22(1): 18-22.

Kirdar S, Aydin N, Tiryaki Y, Ertugrul B, Coskun A, Bilgen M. Dynamics of HCV epidemiology in Aydin
province of Turkey and the associated factors. APMIS 2018; 126(2): 109-13.

MiKROBIYOLOJi BULTENI



