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Giriş
Dünya üzerinde yaklaşık 130-210 milyon kişinin he-

patit C virusu (HCV)’yla kronik olarak infekte olduğu 
tahmin edilmektedir. Batı Avrupa'da %0.4-3 arasında 

değişen prevalans, Mısır'da %9’lara kadar yükselmek-
tedir (1). Ülkemizde kronik HCV infeksiyonu prevalan-
sı sağlıklı kişilerde %0.6-2.1 arasında değişmektedir 
(2,3). 

Abstract

Objective: This study was performed to determine the distribution of 
age, gender and hepatitis C virus (HCV) genotype in patients followed 
because of their chronic HCV infection in Gaziantep province and to 
contribute to the national chronic hepatitis C surveillance efforts. 
Methods: Anti-HCV-positive patients who applied to our hos-
pital between 2012 and 2016 were included in this study. Their 
age, gender, HCV RNA positivity and HCV genotype data were 
recorded retrospectively. 
Results: A total of 160 patients born and living in Gaziantep prov-
ince with an average age of 56 years were included in the study. 
75% of the patients were in >50 years age group and 25% were in 
18-50 years age group. 65% of the patients are female. 157 (98%) 
patients were found to be infected with HCV genotype 1b. Only 
one patient was infected with HCV genotype 2 and two patients 
were infected with HCV genotype 3 were identified. 
Conclusions: Our findings were compatible with literature data 
about chronic hepatitis C epidemiology and HCV genotype distribu-
tion in Turkey. Only 2 patients were identified as HCV genotype 3 
infection in contrary to previous epidemiological data obtained in 
Kahramanmaraş, a province similar Gaziantep geographically and 
socioculturally. It was concluded that the evaluations involving Ga-
ziantep province should be expanded to include in multiple centers 
and multiple patient groups.
Klimik Dergisi 2017; 30(2): 68-70.

Key Words: Chronic hepatitis C, hepacivirus, genotype.

Özet

Amaç: Bu çalışma Gaziantep bölgesinde kronik hepatit C virusu 
(HCV) infeksiyonu nedeniyle takip edilen hastalarda yaş, cinsiyet ve 
HCV genotip dağılımlarının belirlenmesi ve ulusal ölçekte yürütülen 
sürveyans çalışmalarına katkı sağlanması amacıyla yapılmıştır. 
Yöntemler: 2012-2016 yılları arasında hastanemize başvuran 
hastalardan anti-HCV pozitifliği saptananların yaş, cinsiyet, 
HCV RNA pozitifliği ve HCV genotip bilgileri retrospektif olarak 
kaydedilmiştir. 
Bulgular: Çalışmaya toplam 160 hasta dahil edilmiştir. Hastala-
rın yaş ortalaması 56’dır. Hastaların %25’i 18-50 yaş grubunda, 
%75’i 50 yaş üstü grupta bulunmaktadır. Hastaların %65’i ka-
dındır. Hastaların hepsi Gaziantep bölgesinde doğmuş ve yaşa-
makta olan hastalardır. Sadece bir hastada HCV genotip 2 ve iki 
hastada genotip 3 tespit edilmiş olup kalan 157 (%98) hastada 
HCV genotip 1b saptanmıştır. 
Sonuçlar: Bulgularımız Türkiye’de kronik hepatit C epidemiyo-
lojisini ve HCV genotip dağılımını değerlendiren literatür veri-
leriyle uyumlu bulunmuştur. Coğrafi ve sosyokültürel yakınlı-
ğına karşın Kahramanmaraş bölgesi sonuçlarının aksine HCV 
genotip 3 sadece 2 olguda saptanmıştır. Gaziantep bölgesine 
yönelik değerlendirmelerin daha fazla merkez ve farklı hasta 
gruplarını içerecek şekilde genişletilmesi gerektiği düşünül-
müştür.
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HCV’nin tanımlanmış 7 farklı genotipi ve yaklaşık 67 subti-
pi mevcuttur (4) .Genotip 1 dünyadaki kronik HCV infeksiyonu 
vakalarının yaklaşık %46.2’sini, genotip 3 %30.3’ünü, geno-
tip 2,4 ve 6 %22.8’sini ve genotip 5 <%1’ini oluşturmaktadır. 
Farklı coğrafi bölgelerde farklı genotiplerin görülme sıklığı 
değişkenlik göstermektedir. Genotip 1 ve 3 gelir düzeyinden 
bağımsız olarak en yaygın genotipler olmasına karşın genotip 
4 ve 5 düşük gelir düzeyine sahip coğrafi bölgelerde daha sık 
saptanmaktadır. Genotip 4 Afrika ve Ortadoğu’da, genotip 5 
ise Afrika’da diğer coğrafi bölgelere göre daha sıklıkla sap-
tanan genotiplerdir (5). Ülkemizde sıklıkla yerel sağlık mer-
kez verilerinin değerlendirilmesiyle elde edilen sonuçlar en 
sık saptanan genotiplerin, genotip 1 ve genotip 3 olduğunu 
göstermektedir (6,7). Bölgesel ve değerlendirilen hasta grup-
larına göre genotip sıklıklarında farklılıklar görülebilmektedir. 
Kayseri bölgesinde diğer bölgelerden farklı olarak genotip 
1b’den sonra en sık saptanan genotipin genotip 4 olduğu bil-
dirilmiştir (8). Ülke dağılımından farklı olarak mahkumlarda 
genotip dağılımı değerlendiren bazı yayınlarda en sık genotip 
3’ün saptandığı bildirilmiştir (9).

Farklı merkezlerden ve bölgelerden yapılan bu yayınların 
artırılması, ülke genelinde HCV prevalansının ve genotip da-
ğılımının saptanması ve uygun tedavi algoritmalarının oluş-
turulması açısından önemlidir. Bu amaçla bu çalışmada 2012-
2016 yılları arasında beş yıllık bir süre içerisinde Gaziantep 
bölgesinde takip edilen kronik HCV infeksiyonu vakalarında 
genotip dağılımının belirlenmesi hedeflenmiştir. 

Yöntemler
Bu çalışmaya 2012-2016 yılları arasında hastanemi-

ze başvuran hastalar alınmıştır. Çalışma retrospektif olarak 
yürütülmüştür. Hastane kayıt sistemi kullanılarak anti-HCV-
pozitif olan hastalardaki HCV RNA pozitifliği değerlendiril-
miştir. HCV RNA-pozitif olan vakaların yaş, cinsiyet ve HCV 
genotipleri kaydedilmiştir. HCV genotiplendirmesi, gerçek 
zamanlı polimeraz zincir reaksiyonu (“real time”-PCR) yön-
temiyle Abbott m2000rt (Abbott Molecular Diagnostic, Des 
Plaines, IL, ABD) sistemi kullanılarak yapılmıştır.

Bulgular
Çalışmaya HCV RNA pozitifliği saptanan 160 hasta da-

hil edilmiştir. Hastaların yaş ortalaması (en küçük yaş 18, en 
büyük yaş 77) 56±12’dir. Hastaların 40 (%25)’ının 18-50 yaş 
aralığında,120 (%75)’sinin ise 50 yaş ve üzerinde olduğu sap-
tanmıştır. Hastaların 104 (%65)’ü kadın, 56 (%35)’sı erkektir.

Tüm hastaların genotip dağılımları Tablo 1’de özetlenmiştir. 

İrdeleme
HCV infeksiyonuyla ilişkili olarak farklı yayılım paternleri 

söz konusudur. Birinci yayılım paterninde 20 yaşın altındaki ki-
şilerde saptanan düşük prevalans orta yaşlarda artarak tepe 
noktasına ulaşmakta ve ileri yaşlarda yeniden gerilemektedir. 
Bu durum infeksiyonun yakın dönemde bulaştığına işaret et-
mektedir. İkinci yayılım paterninde daha erken dönemlerdeki 
infeksiyon bulaşmasına bağlı olarak genç yaşlarda düşük olan 
prevalansın yaşla beraber dramatik olarak artmış olduğu sap-
tanmıştır. Üçüncü yayılım paterninde ise geçmiş dönemdeki 
yüksek infeksiyon riskinin devam etmesine paralel olarak tüm 

yaş gruplarında yüksek HCV prevalansı saptanmaktadır (10). 
Buna karşın Thomas ve arkadaşları (11) tarafından yapılan ça-
lışmada <26 yaş grubuyla karşılaştırıldığında >54 yaş grubun-
da anti-HCV pozitifliğinin anlamlı olarak daha yüksek saptan-
dığı gösterilmiştir. Bir başka çalışmada Aydemir ve arkadaşları 
(12), 97 527 hastayı retrospektif olarak değerlendirmiş ve anti-
HCV sonucunun en yüksek pozitiflik değerinin (%2.1) 50 yaş ve 
üzerinde olduğunu saptamıştır. Bu durumun tarama yapılmak-
sızın kan transfüzyonu yapılmasından veya asepsi kurallarına 
uyulmayan invazif işlemlerden kaynaklanabileceği belirtilmiş 
ve 50 yaş üzerindeki popülasyonun en az bir kez HCV yö-
nünden taranması önerilmiştir (12) . Türkiye’den yayımlanan 
mevcut literatür verileriyle karşılaştırıldığında çalışmamızda 
elde edilen sonuçların verilerle uyumlu olduğu ve hastaneye 
başvuran kronik hepatit C vakalarının büyük çoğunluğunun 50 
yaş ve üzerinde olduğu görülmektedir. Ayrıca çalışmamızdaki 
kronik hepatit C vakalarının %65’ini kadınlar oluşturmaktadır. 
Benzer şekilde HCV infeksiyonu epidemiyolojisini değerlendi-
ren bir çalışmada pek çok ülkeden farklı olarak, Türkiye’deki 
HCV infeksiyonu prevalansının tüm yaş gruplarında kadınlarda 
erkeklerden daha yüksek olduğunu görülmüştür (2,3). 

HCV, genetik çeşitlilik özelliğine sahiptir. Genetik çeşitlilik, 
diğer birçok RNA virusunda olduğu gibi, HCV’nin replikasyon 
hızının yüksek olmasına karşın RNA’ya bağımlı RNA polime-
raz enziminin hata onarımı işlevinin bulunmamasıyla ilişkili-
dir. Genetik çeşitliliğin yol açtığı popülasyonda bulunan mu-
tantların bağışık yanıttan ve antiviral tedaviden kaçabilmesi, 
virusun varlığını devam ettirmesinde ve tedaviye dirençte rol 
oynamaktadır (13). Yapılmış çalışmalarda HCV’nin farklı geno-
tip ve alt tiplerinin olduğu gösterilmiştir (4). Farklı genotipler 
tedavinin planlanması ve tedaviye yanıtın öngörülmesinde yol 
göstericidir. Bu nedenle HCV infeksiyonunun klinik yönetimin-
de HCV RNA viral yük değerlerinin belirlenmesi ve takibiyle 
birlikte genotip tayini önem kazanmıştır. HCV’nin interferonlu 
tedavi rejimlerine genotipe göre değişen oranlarda yanıt ver-
diği bilinmektedir. Ayrıca direkt etkili ajanlarla oluşturulacak 
interferonsuz tedavi yaklaşımlarının da genotip tayiniyle ilişkili 
olarak farklılaştığı (ilaç seçimi, tedavi süresi, kombinasyon ge-
reksinimi vb.) bilinmektedir. Bu nedenle genotip dağılımının 
ülke genelindeki durumunun bilinmesi uygun tedavi algorit-
malarının oluşturulması için vazgeçilmezdir (14,15).
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Tablo 1. Gaziantep Bölgesi Kronik Hepatit C Hastaları

Hasta Özellikleri Sayı (n=160)  (%)

Cinsiyet  

Kadın 104 (65.0)

Erkek  56  (35.0)

Yaş (Yıl)  

18-50  40  (25.0)

>50  120  (75.0)

Genotip  

Genotip 1b 157 (98.0)

Genotip 2 1  (0.75)

Genotip 3 2  (1.25)



Bir toplumdaki HCV genotiplerinin frekansı, infeksiyon 
alındığındaki yaş ve bulaşma yoluna bağlı olarak değişmek-
tedir. Önceleri genotip 1b, Batı Avrupa ve ABD’deki kan ürün-
lerinin transfüzyonuyla güçlü olarak ilişkili bulunurken, kan ve 
kan ürünlerinin taranmasında duyarlılığı yüksek yöntemlerin 
geliştirilmesiyle birlikte kan transfüzyonuna bağlı yeni vaka-
ların ortaya çıkmasında dramatik bir düşüş gözlenmiştir. Di-
ğer genotiplerle kıyaslandığında genotip 1b ve 2 infeksiyonu 
riskinde azalma olduğu da kaydedilmiştir. Damar içi uyuştu-
rucu kullanımına bağlı olarak gelişen yeni HCV infeksiyonu 
vakalarının artmasının sonucu olarak, bu grupta çok yaygın 
olarak bulunan genotip 1a ve 3a’nın etken olarak görülme 
sıklığı artmıştır. Batı ülkelerinde, genotip 1b, 50 yaşın üzerin-
deki genellikle kan transfüzyonuna bağlı ve sporadik hepatitli 
hastalarda en yüksek prevalansı gösterirken; genotip 1a ve 
3a, daha genç gruptaki ağır basan genotipler olarak saptan-
maktadır (16).

Çalışmamızda bölgemizdeki HCV genotip dağılı-
mının Türkiye verileriyle paralel olduğu saptanmıştır. 
Türkiye’den yapılan çalışmalar en sık saptanan genotipin 
(%90 ve üzerinde) genotip 1 olduğunu ve en sık saptanan 
alt tipin 1b olduğunu göstermektedir. Ancak Türkiye’de 
genotip dağılımı farklı bölgelerden görece küçük sayılabi-
lecek vaka serileri baz alınarak değerlendirilmektedir. Bu 
yüzden en sık saptanan genotip genellikle değişmemesine 
karşın bölgeler arasında farklıklar saptanabilmektedir. Ör-
neğin Şanlıurfa bölgesinde HCV vakalarını değerlendiren 
bir çalışmada genotip 1 sıklığı %82.3 ve genotip 2 sıklığı 
%17.7 olarak saptanmıştır (17). Buna karşılık Kayseri böl-
gesinde en sık saptanan ikinci genotipin genotip 4 olduğu 
belirtilmektedir (8). 

Kahramanmaraş bölgesinde yapılan bir değerlendirme-
de farklı coğrafi bölgelerle karşılaştırıldığında genotip 1 sık-
lığı (%51.7) daha düşük olarak saptanırken, genotip 3 (%46) 
sıklığının oldukça yüksek olduğu belirtilmiştir (6). Çalışma-
mızda coğrafi ve sosyokültürel yakınlığına karşın Kahraman-
maraş bölgesi sonuçlarının aksine genotip 3 sadece 2 vakada 
saptanmıştır. Bu durumun o çalışmanın yürütüldüğü mer-
kezlerin hasta dağılımlarıyla (mültecilerin değerlendirilmesi, 
mahkum ve ilaç bağımlılarının değerlendirilmesi vb.) ilişkili 
olabileceği, Gaziantep bölgesi değerlendirmelerinin de daha 
fazla merkez ve farklı hasta gruplarını içerecek şekilde geniş-
letilmesi gerektiği düşünülmüştür.
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