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HIV-1’in (‹nsan ‹mmün Yetmezlik Vi-
rüsü-1) atas›n›n Bat›-Orta Afrika’daki
flempanzeleri (Pan troglodytes) infekte
eden SIVcpz (Simian ‹mmün Yetmezlik
Virüsü) oldu¤una iflaret eden kan›tlar
olmas›na ra¤men SIVcpz’nin kökeni
hala bilinmemektedir (1). Türe-spesifik
SIV yirmiden fazla Afrika primat› türün-
de saptanm›flt›r fakat tüm SIV türlerinin
maymunlar› infekte etme yetene¤i var-
ken sadece SIVcpz’de bu özelli¤in ol-
mad›¤› belirlenmifltir (2). Biz burada
SIVcpz’nin, flempanzelerin avlad›¤›
SIV’le infekte maymunlardan türler-ara-
s› baflar›l› transmisyon ve rekombinas-
yon olaylar› sonras› ortaya ç›kt›¤›na ilifl-
kin kan›tlar ortaya koyaca¤›z. 

Bilinen SIV kümeleri alt› farkl› ana
kümede bulunur ve bunlar›n ayr›lma
yönlerini çözmek oldukça karmafl›kt›r
(2). SIVcpz primatlardaki lentivirüs a¤a-
c›nda erken dönemde bir dallanma ya-
par bu da çok eski zamanlarda kazan›l-
m›fl bir infeksiyona iflaret eder. Bunun-
la birlikte SIVcpz sadece Orta ve Do¤u
Afrika’daki alt türlerde (s›ras›yla P. t.
troglodytes ve P. t. schweinfurthii) sap-
tanm›fl fakat türün Bat› Afrika’daki
üçüncü üyesinde (P. t. verus) bu virüs-
le infeksiyona yönelik bir kan›t elde edi-
lememifltir (1-3). Bu nedenle flempan-
zeler büyük olas›l›kla SIV’i yak›n za-
manda, türlerin alt türlere ayr›lmas›n-
dan sonra kazanm›flt›r.

Analizin yap›ld›¤› genom bölgesine
göre SIV filojenisi, evrimsel a¤açta fark-
l› yerler iflgal eden çok say›daki virüs
nedeniyle karmafl›klaflm›flt›r, bu da
farkl› ana kollardaki virüsler aras›nda

rekombinasyon oldu¤una iflaret etmek-
tedir. Birisi k›rm›z›-pelerinli mangabey-
lerden (Cercocebus torquatus) izole
edilen SIVrcm, di¤eri daha eski dönem-
de ortaya ç›km›fl olan nokta-burunlu
maymunlardan (Cercopithecus nicti-
tans) izole edilen SIVgsn olmak üzere
yeni tan›mlanm›fl iki virüs SICcpz ile en
çok benzerlik tafl›yan virüslerdir fakat
benzerlik sadece baz› genomik bölge-
lerdedir bu nedenle bu iki virüs rekom-
binan virüsler olarak kabul edilmifltir
(4,5). Bununla birlikte bu bölgelerin üs-
tüste binmedikleri ve SIVrcm veya
SIVgsn’den çok SIVcpz’nin rekombinan
oldu¤u büyük bir olas›l›k olarak gözük-
mektedir.

Bunu araflt›rmak amac›yla SIV türle-
rinin farkl› alt tipleriyle genifl kapsaml›
bir filogenetik analiz yap›larak prote-
omun Gag, Pol (PR-RT), Pol (IN) ve
Env isimli dört bölgesinin topolojileri
karfl›laflt›r›ld›. Farkl› bölgelerdeki topo-
lojiler aras›ndaki yüksek uyumsuzluk
rekombinasyon yönünde bir kan›tt›r.
Tam uzunluk dizilimleri iyi bilinen sekiz
“clade” temsilcisi mevcuttur: önceden
tan›mlanm›fl alt›s›, yaklafl›k olarak ayn›
mesafede evrim a¤ac›ndan ayr›lm›flt›r,
di¤er ikisinin (SIVrcm ve SIVgsn) re-
kombinasyon yapt›¤› varsay›lmaktad›r
(2,6). Bu sekiz “clade” aras›ndan seçi-
len dört kolun (“tetrad”) olas› 70 kombi-
nasyonunun tümü incelendi ve hangi
topolojinin en iyisi oldu¤u ve di¤er topo-
lojilerin istatistiksel olarak reddedilip
reddedilemeyece¤i sorusu sorularak üç
olas› topolojinin (köksüz) olabilirli¤i kar-
fl›laflt›r›ld›. Dört kolun spesifik analizini
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bir zaman an›nda s›n›rlayarak, farkl›
bölgeler için en az›ndan bir rekombinan
olmayan alttipi belirlemek amaçland›.

Yetmifl tetraddan sadece 11’i tüm
proteom bölgeleri için ayn› maksimum
topoloji olas›l›¤›n› verdi, bu da SIV kolla-
r› aras›ndaki temel ayr›lmalar›n çözül-
mesinin zorlu¤una iflaret etmektedir.
SIVcpz’nin içinde bulundu¤u 35 tetrad›n
hiçbiri bu 11 aras›nda yer almam›flt›r.
Bununla birlikte birçok olguda en iyi to-
polojinin olabilirlik ihtimali, alternatifin-
den anlaml› derecede yüksek de¤ildir.
SIVcpz’nin dahil edildi¤i tetradlar›n yar›-
dan fazlas›nda, farkl› bölgeler için yap›l-
m›fl olan a¤aç topolojileri aras›nda an-
laml› düzeyde uyumsuzluk veren tek
kolun SIVcpz oldu¤u belirlenmifltir. Tet-
radlardan SIVcpz ç›kar›ld›¤›nda 35 fark-
l› tetrad›n sadece 3’ünde anlaml› düzey-
de uyumsuzluk saptanm›flt›r. Tersine
SIVgsn veya SIVrcm ç›kar›ld›¤›nda 15
veya 16 anlaml› düzeyde uyumsuz tet-
rad kald›¤› gözlenmifltir. Bu nedenle
analizi yap›lan sekiz kol aras›nda
SIVcpz rekombinan oldu¤u en belirgin
olarak ortaya ç›kan koldur.

Gag, Pol ve Env zincirlerinin ayr›lma
haritas› SIVcpz’de Pol ve Env aras›nda
net bir k›r›lma noktas› oldu¤unu göster-
mifltir. Filogenetik analizde SIVcpz
SIVrcm ile Pol k›sm›nda, SIVgsn ile Env
bölgesinde yo¤unlaflma göstermifltir,
buna karfl›l›k topolojinin di¤er özellikleri
aç›s›ndan anlaml› bir fark elde edileme-
mifltir. Bu sonuç, k›rm›z› pelerinli man-
gabeylerle daha yafll› nokta-burunlu
maymunlar› infekte eden SIV’in atalar›-
n›n rekombinasyonu sonucu SIVcpz’nin
ortaya ç›kt›¤› ve kökeninin yak›n bir za-
mana dayand›¤› fikrini desteklemekte-
dir. Ayr›ca SIVcpz’nin ortaya ç›k›fl› ile
Bat› Orta Afrika’da P. t. troglodytes’in
yaflam›fl oldu¤u süre birbiriyle çak›fl-
maktad›r. fiempanzelerin küçük may-
munlar› avlad›klar› iyi bilinen bir gerçek
oldu¤undan, en basit aç›klama SIVrcm
ve SIVgsn’nin flempanzeler taraf›ndan
kendi vücutlar›na al›nd›¤› ve bu konak-
ç›da rekombine olduklar›d›r. Bir di¤er
SIV ile infekte alt tür olan P. t. schwein-

furthii’nin yak›n geçmifl zamanda do¤u-
ya göç etmifl olan P. t. troglodytes’ten
köken ald›¤› düflünülmektedir. Bu alt tü-
rün SIVcpz ile zaten infekte olmufl olup
olmad›¤› veya virüsün sonradan m› bu
alt tür taraf›ndan kazan›ld›¤› hala bilin-
memektedir (7).

fiempanzelerdeki HIV’in hibrid bir
kökeni oldu¤u gerçe¤inin baz› önemli
etkileri vard›r. ‹lk olarak, insanlara ek
olarak insana benzeyen bir maymun tü-
ründe de SIV’in normal do¤a koflullar›n-
da türler aras›nda geçifl yapabildi¤i ka-
n›tlanm›flt›r. ‹kinci olarak iki flempanze
alt türünün endemik infeksiyonu, ilk hib-
ridin sekonder yay›l›mla bulaflabilece¤i
gösterilmifltir (3). Son olarak flempanze-
deki rekombinan virüsün insanlara ya-
y›lma kapasiteleri oldu¤u belirlenmifltir
(2). fiempanzelerin maymunlar› yeme-
sinin di¤er SIV kazan›mlar›na neden ol-
mufl olup olmad›¤› ve e¤er flempanze-
lerde adapte SIV oluflmuflsa bunun in-
sanlar› infekte etme potansiyelleri olup
olmad›¤›n›n araflt›r›lmas› çok önemlidir.
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