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Hepatit C virüsü (HCV) enfeksiyonu, genel-
likle asemptomatik enfeksiyon oluşturmasına 
rağmen %85’lere varan kronikleşme oranı, 

karaciğer sirozu ve hepatoselüler karsinomunun en 

önemli sebeplerinden olması, etkin bir aşısının olma-
ması nedeni ile önemli bir halk sağlığı sorunudur.1-3 

Dünya Sağlık Örgütü (DSÖ)’nün 2017’de ya-
yımlanan raporunda, dünya çapında 71 milyon insanı 
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etkilediği ve yıllık 399.000 kişinin ölümüne neden ol-
duğu bildirilmiştir.4 

HCV, Flaviviridae ailesinin üyesi olup tek ip-
likli RNA virüsüdür. Yapılan sekanslama çalışma-
ları sonucunda 6 ana genotipi ve çok sayıda yakın 
ilişkili alt tipleri olduğu bulunmuştur. HCV’nin  
epidemiyolojik verilerin toplanması, antiviral  
tedavinin şekillendirilmesinde ve prognozunun be-
lirlenmesinde genotipinin belirlenmesi önem taşı-
maktadır.5 

HCV genotiplerinin dağılımlarında coğrafi ve 
ırksal farklılıklar gösterdiği bilinmektedir. Genotip 
1a Amerika Birleşik Devletleri ve Kuzey Avrupa’da; 
genotip 1b tüm dünyada, özellikle Kuzey Amerika, 
Avrupa ve Japonya’da; genotip 2 Akdeniz ülkeleri ve 
Uzak Doğu’da; genotip 3 Avrupa’da; genotip 4 Orta 
Doğu’da; genotip 5 Güney Afrika’da; genotip 6 Hong 
Kong, Vietnam ve Avustralya’da baskın olarak gö-
rülmektedir.6 

Ülkemizde HCV genotip 1 baskın olmakla bir-
likte; genotip 2, 3 ve 4’te bölgelere göre değişen sık-
lıklarda görülmektedir.7-21 

Bir coğrafi alandaki HCV genotip dağılımının, 
kültürel çeşitliliğin artışıyla değişebildiği bilinmek-
tedir.21 Sınır komşumuz Suriye’de yaşanan çatışma-
lar, Türki Cumhuriyetlerde artan işsizlik gibi yaşam 
şartlarını zorlaştıran durumlar ülkemize gelen insan 
sayısını artırmıştır. 

Hastanemiz, farklı uyruktan hastaların sıkça baş-
vurduğu oldukça geniş bir bölgeye hizmet vermekte-
dir. Bu çalışmada, hastanemizde HCV ile enfekte 
Türk ve yabancı uyruklu hastalarda HCV genotip 
farklılıklarının ve bu durumun yıllara göre dağılımı-
nın belirlenmesi amaçlanmıştır. 

 GEREÇ VE YÖNTEMLER 

Retrospektif, tek merkezli gözlemsel olan bu çalış-
mada Ocak 2012-Aralık 2019 tarihleri arasında İs-
tanbul Eğitim ve Araştırma Hastanesine başvuran, 
HCV-RNA'sı pozitif, genotiplendirmesi yapılmış 
hastalar değerlendirmeye alındı. Hastaların demo-
grafik özellikleri, başvuru tarihleri, ırk ve HCV ge-
notipleri hastane bilgi sistemi üzerinden hazırlanan 
formlara kaydedildi. Verilerin normal dağılıma uy-

gunluğu Kolmogorov-Smirnov testi ile incelendi. Ve-
rilerin tanımlayıcı istatistikleri n (%) ve değişkenler 
normal dağılımlı olduğundan ortalama±standart 
sapma olarak belirtildi. Hasta serum örneklerinde 
anti-HCV analizleri Diasorin-Murex Anti HCV v4.0 
(Diasorin-İtalya) ve Enzygnost Anti HCV 4.0 (Sie-
mens-Almanya) mikroELISA kitleri kullanılarak ger-
çekleştirilmiştir. Cihaz tarafından otomatik olarak 
hesaplanan cut-off (Co) değeri dikkate alınarak, ör-
neklere ait sonuçlar S/Co olarak belirlenmiştir. 

Plazma örneklerinde HCV-RNA kantitatif ger-
çek zamanlı polimeraz zincir reaksiyonu [real-time 
polymerase chain reaction (PCR)] ile tespit edil-
miştir. HCV-RNA varlığını belirlemek için HCV 
RNA PCR kantitatif analizleri Arthus HCV QS-
RGQ PCR (QIA GEN-ABD) kiti kullanılarak 
Rotor-Gene Q real time PCR cihazında (QIA GEN-
ABD) çalışıldı. Testin dinamik aralığı 50-1x107 
IU/mL, lineer aralığı, 1,77 x 107 IU/mL-2,50 x 107 
IU/mL arasındaydı. 

HCV genotip tayini için HCV Genotype Plus 
Real-TM (Sacace Biotechnologies-İtalya) kiti kulla-
nıldı. HCV Genotype Plus Real-TM kitinin analitik 
duyarlılığı 1000 IU/mL idi. 

Çalışmamız Helsinki Deklarasyonu Prensiple-
ri’ne uygun olarak yapılmış ve etik kurul onayı İs-
tanbul Eğitim Araştırma Hastanesi Klinik 
Araştırmalar Etik Kurulu’ndan 01/03/2019 tarih ve 
1723 no ile alınmıştır. 

 BULGULAR 

Ocak 2012-Aralık 2019 tarihleri arasında HCV-
RNA’sı >1.000 IU/mL olan 413 hasta değerlendiril-
meye alındı. Hastaların 212 (%51,33)’si erkek, 201 
(%48,67)’i kadın, genel ortalama yaş 54,38 ±16,28 yıl 
iken, kadın hastaların yaş ortalaması 57,74±15 yıl, er-
keklerin yaş ortalaması 51,37±16,89 yıldı. Genel ge-
notip dağılımı incelendiğinde ilk sırada genotip 
(GT)1’in 325 (%78,69), sırasıyla GT3’in 49 (%11,86), 
GT2’in 22 (%5,33), GT4’in 15 (%3,63) ve GT5’in 2 
(%0,48) oranında olduğu saptanmıştır. Hastalarımızın 
demografik ve genotip dağılımlarının değerlendiril-
mesi Tablo 1’de görülmektedir. Hastalarımızın 
%85,47’si Türkiye Cumhuriyeti (TC) uyruklu iken, 
%14,53’ünün yabancı uyruklu olduğu görüldü. Has-

Nagehan Didem SARI ve ark. Tur ki ye Kli nik le ri J Med Sci. 2020;40(2):148-53

149



Nagehan Didem SARI ve ark. Tur ki ye Kli nik le ri J Med Sci. 2020;40(2):148-53

150

taların yaş, cinsiyet GT ve uyruk dağılımı Tablo 2’de 
paylaşılmıştır. Yabancı uyruklu 60 hastanın ortalama 
yaşı 43,5±13,72 yıl, 45 (%75)’i kadın, yaş ortalaması 
36,4±13,44 yıldı. Hastaların yıllara göre dağılımı in-
celendiğinde 2016 yılından itibaren hem yerli hem de 
yabancı hastalarda azalma olduğu görülmektedir 
(Şekil 1). 

 TARTIŞMA 

HCV’nin bulaş yolları arasında; damar içi madde kul-
lanımı, kan ve kan ürünlerinin transfüzyonu, hemo-
diyaliz ve dental işlemler bulunmaktadır. HCV 
transfüzyon hepatitine en sık yol açan virüstür. Ge-
lişmiş ülkelerde kan ve kan ürünleri ile bulaş azal-
makla birlikte, damar içi uyuşturucu kullananlarda 
insidansı artmaktadır.22 

HCV genotiplerinin dağılımı dünya çapında 
coğrafi farklılıklar göstermektedir. Yetişkin enfeksi-
yonlarında %49,1 ile GT1 en sık tespit edilirken; ar-
dından en sık GT3 (%17,9), GT4 (%16,8), GT2 (%2) 
ve GT6 (%1,4) olarak görülmektedir.23 

GT1, dünya çapında en yaygın olan subgruptur, 
Türkiye’de de en sık gözlenen GT olup prevalans 
%62,4-95,3 olarak bildirilmiştir. Ülkemizde 2012 yı-
lından sonra yapılan çalışmalar Tablo 3’te derlen-
miştir. Çalışmamızda da %78,69 ile en sık gözlenen 

Genotip 1 suptip  

Genotip 1 Genotip 1a Genotip 1b Saptanamayan Genotip 2 Genotip 3 Genotip 4 Genotip 5 

n 325 52 222 51 22 49 15 2 

Cinsiyet 

Kadın (%) 164 16 122 26 14 15 7 1 

Erkek (%) 161 36 100 25 8 34 8 1 

Ortalama yaş (±SS) 55,89 (±18,19) 43,65 (±23,12) 59,35 (±24,57) 53,35 (±32,14) 60,72 (±43,32) 42,67 (±12,56) 50,93 (±14,76) 52,5 (±12,17) 

TABLO 1:  Hastalarımızın demografik ve genotip dağılımlarının değerlendirilme tablosu.

Genotip 1 Genotip 2 Genotip 3 Genotip 4 Genotip 5 Toplam  

Uyruk n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) 

Türkiye 285 (87,69) 22 (100) 37 (75,51) 7 (46,67) 2 (100) 353 (85,47) 

Afganistan - - 7 (14,29) - - 7 (1,69) 

Azerbaycan 3 (0,92) 3 (0,73) 

Gürcistan 7 (2,15) 1 (2,04) 8 (1,94) 

Sırbistan 1 (0,31) 1 (6,67) 2 (0,48) 

Moldova 7 (2,15) 7 (1,69) 

Özbekistan 8 (2,46) 1 (2,04) 9 (2,18) 

Romanya 3 (0,92) 3 (0,73) 

Suriye 5 (1,54) 1 (2,04) 7 (46,67) 13 (3,15) 

Türkmenistan 4 (1,23) 1 (2,04) 5 (1,21) 

Ukrayna 2 (2,46) 1 (2,04) 3 (0,73) 

Toplam 325 22 49 15 2 413 

TABLO 2:  Hastaların uyruk ve genotip dağılımları.

ŞEKİL 1: Yıllara göre hepatit C virüsü tanısı alan hasta dağılımı.
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GT1 olmuştur. Özetlenen çalışmalarda subgrup 
1b en sık gözlenen subgrup olup, %47-93,90 
aralığında tespit edilmiştir. Çalışmamızda 
GT1’in 222 (%68,30)’sinde, GT1b’nin 52 
(%16’sı)’sinde, GT1a ve 51 (%15,70)’inde ise 
subgrup tespit edilememiştir.  

Sosyal değişikliklere neden olan, savaş ve 
göç gibi toplu hâlde insan hareketlerinin olması 
bulaşıcı hastalıkların epidemiyolojisini etkile-
mektedir. GT3, 2. en yaygın GT olup Avrupa’da 
damar içi ilaç kullanıcılarında belirgin olarak 
yüksek oranda saptanmıştır.24 

Çalışmamızda da GT3 49 (%11,86) ile 2. 
en sık görülen GT idi. Ülkemizin farklı bölge-
lerinden yapılan çalışmalarda prevalans farklı-
lıklar göstermektedir. Kahramanmaraş ve 
Adana’dan yapılan çalışmalarda GT3’ün 
%95,80 ve %85 oranında 25 ve 30 yaşlarında 
erkeklerde saptandığı belirtilmiştir.12,17 Urfa’dan 
yapılan çalışmada da GT3 hastaların 
%83,3’ünün genç erkeklerde (yaş ortalaması 31 
yıl) olduğu görülmüştür.25-27 Çalışmamızda ise 
GT3 hastalarımızın çoğu TC uyruklu, %69,38’i 
erkek olup, yaş ortalaması 42,67 (±12,5) yıl ola-
rak sonuçlandı. 

GT1 ve GT3 dünya çapında yaygın olmakla 
birlikte, diğer GT’ler düşük gelir düzeyli ülke-
lerde görülmektedir. GT2 Batı Afrika’da görü-
lürken, GT4 Orta Doğu’da görülen baskın tiptir. 
Çalışmamızda GT2 %5,32 oranında tespit edil-
miş olup hastaların hepsi TC vatandaşı idi. 

GT4’ün özellikle Mısır’da geçmişte uygu-
lanan schistosomiasis aşılaması esnasında iyat-
rojenik olarak yayıldığı bildirilmiştir.26 
Avrupa’ya yayılmasının ise bu bölgeden gelen 
damar içi uyuşturucu kullananlar aracılığıyla ol-
duğu düşünülmektedir. Ülkemizde ise Suriye 
savaşı sonrasında gelen sığınmacılarla arttığı 
bildirilmiştir. Cirit ve ark.nın yaptığı Suriye’li 
sığınmacıların GT’lerinin değerlendirildiği ça-
lışmada, toplam 58 hasta değerlendirilmiş ve 
GT4  %48,2, GT1a %19, GT1b %15,5 oranında 
saptanmıştır.25 Çalışmamızda ise GT4 n=15 
%3,63 oranında tespit edilmiş olup, 15 hastanın 
8’inin Suriye uyruklu olduğu görüldü.  
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Çalışmamız da genotip dağılımında yaş ve cin-
siyet arasındaki ilişkiyi desteklemiştir. GT1 ve GT2 
kadın cinsiyette sık görülürken, GT3 ve GT4 erkek 
cinsiyette baskındı. Ülkemizden ve yurt dışından ya-
pılan çalışmalarla uyumlu olduğu gözlenmiştir.28-31 

Yabancı uyruklu hastalarımızı irdelediğimizde 
45 (%75)’inin kadın ve yaş ortalamasının 36,4 yıl ol-
duğu ve ağırlıklı olarak Türki Cumhuriyetler’den gel-
dikleri görüldü. Bu hastaların ülkemizde hizmet 
sektöründe (çocuk ve hasta bakıcılığı) çalıştıkları bi-
linmektedir. Ayrıca, yabancı uyruklu hastalar Sosyal 
Güvenlik Kurumu çatısı altına alınmış olsalar da ül-
kemizde 2016 yılında tedavide geri ödeme kapsamına 
alınan doğrudan etkili antiviralleri (DEA) kullana-
maktadırlar. Bizlerle iç içe yaşayan bu insanların te-
daviye erişimlerinin sağlanması toplum sağlığı 
açısından da önemlidir.  

Hastalarımızın yıllara göre dağılımının irdelen-
diği Şekil 1’de 2016 yılından itibaren HCV tanısında 
düşüş olduğu görülmektedir. Bu, DEA uygulanması-
nın ülkemizde başladığı tarih olup aynı şekilde yurt 
dışı çalışmalarda aynı eğilim görülmektedir.23,32 

Bu düşüş enfeksiyon zincirinin kırılması gibi dü-
şünmekten ziyade DEA’larla tedavi başarısının yük-
sek olmasına ve dolayıyla tekrar başvuruların 
azalmasıyla ilişkilendirilebilir.  

Çalışmamızın kısıtlayıcıları, hastaların retros-
pektif olarak derlenmesi nedeni ile epidemiyolojik 
olarak çok önemli olmasına rağmen bulaşma yolları 
tespit edilememiştir.  

 SONUÇ 

Sonuç olarak, örneklem grubumuzda HCV geno-
tiplerinden en sık görülen GT1 [n=325 (%78,69)]’in 
ardından GT3 ve GT2, GT4 gelmektedir. Ancak,  
bizimle ortak yaşamı paylaşan yabancılara tedavi 
verilememesi ve sığınmacıların kontrolünün  
sağlanamaması durumunda gelecek yıllarda HCV 
GT epidemiyolojinin değişebileceğini düşünmek-
teyiz. 
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