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AMAÇ 

• Gelişen teknoloji sayesinde genotipik antiretroviral direnç testleri 
klasik dizileme yerine yeni nesil dizileme (YND) ile daha yaygın bir 
şekilde yapılmaktadır.  

•  YND beraberinde biyoinformatik değerlendirme konularını da 
gündeme getirmiştir. (Ek maliyet) 

• Bu çalışmada YND verilerinin analizi için iki farklı hizalama 
algoritmasının kullanıldığı iki yordam ticari valide bir sistem ile 
karşılaştırılarak performans sınaması yapılmıştır. 
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Bulgular 
PI Majör 

Direnç Mutasyon Sayısı

PI Aksesuar

Direnç Mutasyon Sayısı

NRTI

Direnç Mutasyon Sayısı

NRTI

Direnç Mutasyon Sayısı

DeepCheck % 20 0 0 0 0

Bowtie 2 (%1) 0 1 0 0

Bowtie 2 (%20) 0 0 0 0

BWA (%1) 0 3 1 0

BWA (%20) 0 0 0 0

Duyarlı 

30 Köken

PI Majör 

Direnç Mutasyon Sayısı

PI Aksesuar

Direnç Mutasyon Sayısı

NRTI

Direnç Mutasyon Sayısı

NRTI

Direnç Mutasyon Sayısı

DeepCheck % 20 2 0 10 20

Bowtie 2 (%1) 2 0 10 20

Bowtie 2 (%20) 2 0 10 20

BWA (%1) 4 1 10 22

BWA (%20) 2 0 10 20

Dirençli 

30 Köken

PI n=2

NRTI n=10

NNRTI n=20

N 

N 

Direnç mutasyon tipleri uyumlu 



Sonuç 

•  Sınanan algoritmalar sonuçları açısından birbirleriyle uyumlu bulunurken iVar 
sistemi ile Q=30 kalite skorunda analizin yapılması daha hassas sonuçlar elde 
edilmesine yol açmıştır.  

•  Minör varyantların saptanmasında BWA algoritması BT2 algoritmasına göre daha 
üstün gibi görülmekle birlikte BT2 algoritması bilgisayar kaynaklarını daha etkin 
kullanmaktadır.  

•  Mevcut ticari sistemlerin analiz bazlı ücretlendirme yapması nedeniyle 
geliştirdiğimiz bu yeni nesil dizileme biyoinformatik yazılımının iyi bir alternatif 
olacağını ve gARDT maliyetlerini azaltabileceğini düşünmekteyiz. 


