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

• Replikasyon hataları ı düzelt ek içi  sı ırlı proofreading kapasitesine sahiptir 

• RNA virüsüdür

• Ko akçı tarafı da  uygula a  seçi i askılar ve çevresel stres etkileri so u u 

sürekli ye i utasyo lar ortaya çık akta ve alel freka sları değiş ektedir



Mutasyo  İzle i

• SARS-CoV-  ge o u u utasyo lar bakı ı da  izle ek kritik ö e e sahiptir

• )a a  geçtikçe ulaştırı ılığı ya da mortalitesinin farklılaşıp farklılaş adığı ı 

tespit etmek

• Gerçekleşe  utasyo ları  aşı çalış aları ı e yö de etkilediği i tespit et ek

SARS-CoV-  ge o u tü  ge o  düzeyi de seka sla arak utasyo ları  tespiti, 

utasyo ları  fo ksiyo el ve biyolojik a otasyo ları ı  gerçekleştiril esi hayati 

ö e e 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

Yayı la a tarihi: 13 Ocak 2020

29.01.2021

~ 0,000 tü  ge o  seka sı > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/

~ 80,000 tü  ge o  seka sı > 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/


Tü  ge o  ye i esil sekanslama yö te leri
• Seka sla a platfor ları kulla ılarak oku aları  eldesi

• Illumina

• PacBio

• Nanopore

•Büyük veri i  işle esi

•Varya t ta ı la a

•Varya t lokusları  fo ksiyo el a otasyo ları

•3D protein modellemeleri



Tü  ge o  ye i esil sekanslama yö te leri

Kısıtlar !

NGS platfor ları a erişi

Maliyet

Büyük veri a alizi

Global veri topla a e ölçüde ho oje ?
~ 0,000 tü  ge o  seka sı > https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sars-cov-2/

~ 80,000 tü  ge o  seka sı > https://www.gisaid.org

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


Global veri topla a e ölçüde ho oje ?

• GISAID platfor u da ev ut seka slar ge iş ir glo al oğrafi dağılı  
göster ektedir  ülke

• Ancak! Pek çok ülke çok az sayıda seka s ile katkı vere il ektedir

Mev ut seka sları  % ’i Birleşik Krallık, % ’si Da i arka tarafı da  
verita a ı a ekle iştir  (Cyranoski, 2021)

• Ö e li varya tlar dü ya ı  pek çok ölgesi de izle ede  kaça ilir !!!



Mutasyon takibinde durum

Bugü e kadar SARS-CoV-2 genomunda yaklaşık 12,000 adet mutasyon tespit edil iştir (Koyama

vd. 2020).

Gerçekleştirile filogenetik çalış alar sonucunda;

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

- Nextstrain çalış a grubuna göre ise 12 adet kü e elirle iştir (Nextstrain, Hadfield vd.

2018)



(Nextstrain, Hadfield vd. 2018)

Mutasyon takibinde durum







Mutasyon takibinde durum: Ö e li 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



E K «escape mutation» olarak ta ı la ıştır

29 Ocak 2021

Test edile  aşı içi  etki lik değerleri:
%95.6 

%85.6; B.1.1.7

%60.1; 501Y.V2 (%49.4)

Weisblum et al. 2020

Callaway and Mallapaty, 2021



Ö eriler
• SARS-CoV-  ge o u u  NGS seka sla a yö te leri kulla arak seka sla ası ve tü  ge o da  

utasyo  taki i e deva  edil esi ö erilir

• Gü lük pozitif test sayısı ı   ila ’de iri ora ı da rastgele ör eği  tü  ge o  

seka sla ası ö erilir 

• Tespit edile  utasyo ları  diagnostik PCR testleri i etkileyip etkile ediği i , in silico ortamda ve 

la oratuvar orta ı da taki i ö erilir



Ö eriler
• Mutasyo  izle i de tü  ge o  seka sla a çalış aları ı  ya ı sıra, hedefli sekanslama ve kayda 

değer utasyo ları  freka sı ı  gerçekçi taki i içi  ge otiple e yö te leri ö erilir

• Yedi ölge ve Mar ara içi  İsta ul’a ilave ir erkez  ol ak üzere topla   farklı ölgede 

genotiplendirme yapıla il esi ta  ir izle  yapıla il esi açısı da  ö e lidir

• T.C. Sağlık Baka lığı ız a erkezi olarak satı  al a ve lojisitik desteği  sağla ası işleyiş 

açısı da  ö e li katkı sağlaya aktır
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