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• SARS-CoV-2 (Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2

• Replikasyon hatalarıŶı düzeltŵek içiŶ sıŶırlı proofreading kapasitesine sahiptir 

• RNA virüsüdür

• KoŶakçı tarafıŶdaŶ uygulaŶaŶ seçiĐi ďaskılar ve çevresel stres etkileri soŶuĐu 

sürekli yeŶi ŵutasyoŶlar ortaya çıkŵakta ve alel frekaŶsları değişŵektedir



MutasyoŶ İzleŵi

• SARS-CoV-Ϯ geŶoŵuŶu ŵutasyoŶlar bakıŵıŶdaŶ izleŵek kritik öŶeŵe sahiptir

• )aŵaŶ geçtikçe ďulaştırıĐılığı ya da mortalitesinin farklılaşıp farklılaşŵadığıŶı 

tespit etmek

• GerçekleşeŶ ŵutasyoŶlarıŶ aşı çalışŵalarıŶı Ŷe yöŶde etkilediğiŶi tespit etŵek

SARS-CoV-Ϯ geŶoŵu tüŵ geŶoŵ düzeyiŶde sekaŶslaŶarak ŵutasyoŶlarıŶ tespiti, 

ŵutasyoŶlarıŶ foŶksiyoŶel ve biyolojik aŶotasyoŶlarıŶıŶ gerçekleştirilŵesi hayati 

öŶeŵe sahiptir



SARS-CoV-2 referans genomu: GenBank Accession: NC_045512
Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 isolate (Wuhan-Hu-1) 

complete genome

(2019/12) 29,903 nt

YayıŶlaŶŵa tarihi: 13 Ocak 2020

29.01.2021

~ ϰ0,000 tüŵ geŶoŵ sekaŶsı > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/

~ ϯ80,000 tüŵ geŶoŵ sekaŶsı > https://www.gisaid.org

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NC_045512
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/
https://www.gisaid.org/


Tüŵ geŶoŵ yeŶi Ŷesil sekanslama yöŶteŵleri
• SekaŶslaŵa platforŵları kullaŶılarak okuŵalarıŶ eldesi

• Illumina

• PacBio

• Nanopore

•Büyük veriŶiŶ işleŶŵesi

•VaryaŶt taŶıŵlaŵa

•VaryaŶt lokuslarıŶ foŶksiyoŶel aŶotasyoŶları

•3D protein modellemeleri



Tüŵ geŶoŵ yeŶi Ŷesil sekanslama yöŶteŵleri

Kısıtlar !

NGS platforŵlarıŶa erişiŵ

Maliyet

Büyük veri aŶalizi

Global veri toplaŵa Ŷe ölçüde hoŵojeŶ?
~ ϰ0,000 tüŵ geŶoŵ sekaŶsı > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/

~ ϯ80,000 tüŵ geŶoŵ sekaŶsı > https://www.gisaid.org

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/
https://www.gisaid.org/


Global veri toplaŵa Ŷe ölçüde hoŵojeŶ?

• GISAID platforŵuŶda ŵevĐut sekaŶslar geŶiş ďir gloďal Đoğrafi dağılıŵ 
gösterŵektedir ;ϭϰϬ ülkeͿ

• Ancak! Pek çok ülke çok az sayıda sekaŶs ile katkı vereďilŵektedir

;MevĐut sekaŶslarıŶ %ϰϱ’i Birleşik Krallık, %ϳ’si DaŶiŵarka tarafıŶdaŶ 
veritaďaŶıŶa ekleŶŵiştirͿ (Cyranoski, 2021)

• ÖŶeŵli varyaŶtlar düŶyaŶıŶ pek çok ďölgesiŶde izleŵedeŶ kaçaďilir !!!



Mutasyon takibinde durum

BugüŶe kadar SARS-CoV-2 genomunda yaklaşık 12,000 adet mutasyon tespit edilŵiştir (Koyama

vd. 2020).

GerçekleştirileŶ filogenetik çalışŵalar sonucunda;

- GISIAD’a göre sekiz (S, O, L, V, G, GH, GR ve GV) küŵe

- Nextstrain çalışŵa grubuna göre ise 12 adet küŵe ďelirleŶŵiştir (Nextstrain, Hadfield vd.

2018)



(Nextstrain, Hadfield vd. 2018)

Mutasyon takibinde durum







Mutasyon takibinde durum: ÖŶeŵli varyantlar

Brief report: New Variant Strain of SARS-CoV-2 Identified in Travelers from Brazil, January 12, 2021 National Institute of Infectious Diseases, JAPAN

(Cyranoski, 2021)

501Y.V2 B.1.1.7



EϰϴϰK «escape mutation» olarak taŶıŵlaŶŵıştır

29 Ocak 2021

Test edileŶ aşı içiŶ etkiŶlik değerleri:
%95.6 

%85.6; B.1.1.7

%60.1; 501Y.V2 (%49.4)

Weisblum et al. 2020

Callaway and Mallapaty, 2021



ÖŶeriler
• SARS-CoV-Ϯ geŶoŵuŶuŶ NGS sekaŶslaŵa yöŶteŵleri kullaŶarak sekaŶslaŶŵası ve tüŵ geŶoŵdaŶ 

ŵutasyoŶ takiďiŶe devaŵ edilŵesi öŶerilir

• GüŶlük pozitif test sayısıŶıŶ ϱϬϬ ila ϭϬϬϬ’de ďiri oraŶıŶda rastgele örŶeğiŶ tüŵ geŶoŵ 

sekaŶslaŶŵası öŶerilir 

• Tespit edileŶ ŵutasyoŶlarıŶ diagnostik PCR testleriŶi etkileyip etkileŵediğiŶiŶ, in silico ortamda ve 

laďoratuvar ortaŵıŶda takiďi öŶerilir



ÖŶeriler
• MutasyoŶ izleŵiŶde tüŵ geŶoŵ sekaŶslaŵa çalışŵalarıŶıŶ yaŶı sıra, hedefli sekanslama ve kayda 

değer ŵutasyoŶlarıŶ frekaŶsıŶıŶ gerçekçi takiďi içiŶ geŶotipleŵe yöŶteŵleri öŶerilir

• Yedi ďölge ve Marŵara içiŶ İstaŶďul’a ilave ďir ŵerkez  olŵak üzere toplaŵ ϴ farklı ďölgede 

genotiplendirme yapılaďilŵesi taŵ ďir izleŵ yapılaďilŵesi açısıŶdaŶ öŶeŵlidir

• T.C. Sağlık BakaŶlığıŵızĐa ŵerkezi olarak satıŶ alŵa ve lojisitik desteğiŶ sağlaŶŵası işleyiş 

açısıŶdaŶ öŶeŵli katkı sağlayaĐaktır
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