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Original Investigation
Özgün Araştırmalar

Objective: This study was performed to investigate the 
GJB2 (connexin 26) gene mutations that are the most 
frequent cause of sensorineural deafness in patients with 
congenital non-syndromic sensorineural hearing loss in 
our region.

Methods: Sixty patients (35 (58.3%) male and 
25 (41.7%) female) between the age of 2-43 years 
(12.11±9.03) diagnosed with congenital non-syndromic 
sensorineural hearing loss were included in the study. 
The control group consisted of 60 individuals with sim-
ilar demographic features having no hearing problems. 
35delG, 167delT, delE120 and 235delC of GJB2 gene 
mutations and GJB6 gene mutations, and the presence 
of new mutations were also investigated by analysis of 
DNA sequences in all individuals. 

Results: Mutations were identified in 6 (10%) of the 60 
patients in the study group. Five of these (8.3% of total) 

had 35delG and one (1.7%) had a delE120. No muta-
tion was detected in control group individuals. In the 
study group, a statistically significant correlation was de-
termined between the presence of familial sensorineural 
hearing loss history and 35delG or delE120 mutation 
(p=0.011, p=0.034).

Conclusion: This is the first study which investigated 
the GJB2 gene mutation in our region, and our results 
indicate that 35delG mutation was the most frequent. 
We believe that our results are noteworthy for the iden-
tification of heterozygous or homozygous individuals 
and the genetic counseling of patients with congenital 
non-syndromic sensorineural hearing loss and their 
family.
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Amaç: Bu çalışma, bölgemizde konjenital non-send-
romik sensorinöral işitme kaybı olan hastalarda, işitme 
kaybına en sık neden olan GJB2 (konneksin 26) gen 
mutasyonlarını araştırmak amacıyla yapıldı.

Yöntemler: Konjenital non-sendromik sensörinöral işit-
me kaybı tanısı alan 2-43 (12.11±9.03) yaşları arasında 
35 (%58.3) erkek ve 25 (%41.7) kadın olmak üzere 60 
hasta alındı. Kontrol grubu ise işitme açısından tama-
men normal olan benzer demografik verilere sahip, 60 
olgudan oluşturuldu. GJB2 gen mutasyonlarından 35 
delG, 167 delT, delE120, 235delC ile GJB6 gen mu-
tasyonları ve tüm olgularda DNA dizi analizi yapılarak, 
yeni mutasyonların varlığı araştırıldı. 

Bulgular: Çalışma grubundaki 60 hastanın 6’sında 
(%10) gen mutasyonu tespit edildi. Bunların beşinde 
(%8.3’ü) 35delG ve birinde (%1.7) delE120 mutasyo-

nuydu. Kontrol grubunu oluşturan olguların hiçbirinde 
gen mutasyonuna rastlanmadı. Çalışma grubundaki has-
taların ailelerinde, sensörinöral işitme kaybı öyküsünün 
varlığı ile 35delG ve delE120 mutasyonu varlığı arasın-
da istatistiksel olarak anlamlı bir ilişki olduğu belirlendi 
(p=0.011, p=0.034).

Sonuç: Bölgemizdeki GJB2 gen mutasyonlarının araştı-
rıldığı ilk çalışma olan araştırmamızın sonuçlarına göre en 
sık 35delG mutasyonunu saptanmıştır. Konjenital non-
sendromik sensörinöral işitme kayıplı hastalara ve onların 
ailelerine verilecek genetik danışmanlık ve heterozigot/
homozigot bireylerin tanımlanması açısından elde ettiği-
miz bulguların önemli olduğunu düşünmekteyiz. 

Anahtar Kelimeler: Konjenital işitme kaybı, mutasyon, 
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Giriş 
İşitme kaybı kişinin sosyal, eğitim ve zekâ geli-
şimini olumsuz yönde etkileyen; konuşma, ifade 
etme, kavrama ve psikososyal gelişiminde olum-
suz değişikliklere neden olan durumlardan biridir. 
Doğumsal işitme kayıplarına, Amerika Birleşik 

Devletleri’nde her 1000 doğumda 0.4-1.1 arasın-
da; ülkemizde ise her 1000 doğumda 2 oranında 
rastlanmaktadır (1, 2).

Doğumsal işitme kayıpları, olguların yaklaşık ya-
rısında genetik diğer yarısında ise çevresel faktör-
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lere bağlı olarak oluşmaktadır (3). Genetik temeli kesin olarak 
belirlenmiş olgular ise sendromik ve non-sendromik sensorinö-
ral işitme kayıpları (NSSNİK) olmak üzere ikiye ayrılmaktadır. 
Non-sendromik sensorinöral işitme kayıpları’nın yaklaşık %80’i 
otozomal resesif, %15-20’si otozomal dominant, %1-2’si ise X’e 
bağlı kalıtım biçimi göstermektedir. Bunların yanı sıra etnik gu-
ruplara göre değişmekle birlikte, olguların %1-5 kadarında mi-
tokondrial kalıtımın olduğu bildirilmiştir (4).

İşitme mekanizmasında etkin olan genlerin ürünleri arasında, 
iyon hemostazında görev alan “konneksin” proteinleri başta ol-
mak üzere, transkripsiyon faktörleri, ekstraselüler matriks prote-
inleri, hücre iskeleti proteinleri ve fonksiyonu henüz tanımlan-
mamış olan birçok protein yer almaktadır (5).

Konneksin genlerinden, özellikle konneksin 26 (GJB2) ve daha 
az sıklıkla konneksin 30 (GJB6) ve 31 (GJB3) genlerindeki mu-
tasyonlar NSSNİK önemli bir yere sahiptir (4). 

GJB2 geni, küçük moleküllerin ve iyonların hücreler arasındaki 
difüzyonunu sağlayan “Gap Junction” kanallarının oluşumunda 
görevli, konneksin 26 (Cx26) proteinini kodlamaktadır (4, 6). 
Cx26 proteini işitme mekanizmasında işlevsel olan potasyum 
(K+) iyonlarının, tüy hücreleri ve endolenf sıvısı arasındaki ha-
reketinde son derece önemli bir role sahiptir (4).

Otozomal resesif geçiş yapan NSSNİK’nın yaklaşık olarak 
%50’si, GJB2 geninde meydana gelen mutasyonlar sonucunda 
oluşmaktadır. GJB2 geninde şu ana kadar 90’ın üzerinde mutas-
yon tanımlanmıştır (7). Tanımlanan mutasyonlar arasında, arka 
arkaya gelen 6 guanin bazından birinin delesyonu sonucunda 
oluşan 35delG mutasyonunun, Akdeniz Bölgesi, Kuzey Ame-
rika, Kuzey ve Güney Avrupa kökenli otozomal resesif kalıtılan 
işitme kayıplı olgularının, yaklaşık yarısından sorumlu olduğu 
saptanmıştır (4, 8). 35delG mutasyonunun yüksek oranda görül-
mesi, hem etkilenmiş bireylere, hem de genetik danışma açısın-
dan ebeveynlere (taşıyıcılık açısından) analiz yapılmasını gerekli 
kılmaktadır.

Bu çalışmanın amacı, bölgemizde konjenital NSSNİK olan ol-
gularda görülen GJB2 gen mutasyonlarının sıklığını belirlemek 
ve GJB2 geninin bölgemizdeki yeni mutasyonlarını araştırmak-
tır.

Yöntemler
Çalışma ve Kontrol Grubu
Bu çalışma, Klinik Araştırmalar Etik Kurulu onayı alınarak, 
Aralık 2009 ile Aralık 2010 tarihleri arasında kliniğimize baş-
vuran; konjenital ve bilateral sensörinöral işitme kaybı (SNİK) 
tanısı alan 60 hasta ile kulak hastalıkları dışındaki bir sorunla 
polikliniğimize başvuran, odyolojik incelemede işitme açısından 
tamamen normal olan 60 olgu üzerinde yapıldı. Çalışmaya alı-
nan tüm olgulara (18 yaşından küçüklerde velisinin onayı alına-
rak) çalışma hakkında, sözlü olarak bilgi verildi ve bilgilendiril-
miş onam formu doldurularak izinleri alındı. 

Çalışmaya alınan tüm olguların ayrıntılı öyküsü alınarak fizik 
muayeneleri yapıldı. Pediatrik yaş gurubundaki hastalar sendro-
mik hastalıklar açısından değerlendirilmek üzere pediatri klini-
ğine konsülte edildi ve gerekli görülenlere ek testler (oftalmolo-
jik değerlendirme, tiroid fonksiyon testleri, renal ultrasonografi 
ve elektrokardiyografiyi) yapıldı. Sendromik nedenli işitme az-
lığı saptananlar, çevresel faktörlere bağlı işitme azlığı geliştiği 
şüphesi ya da kanıtı olanlar, kronik otit ya da benzer hastalığa 
bağlı işitme kaybı gelişen hastalar çalışmaya alınmadı. Bu ve 
benzeri durumda olduğu saptanan hastalar çalışmadan çıkarıldı.

İşitmenin Değerlendirilmesi
Çalışmaya alınan olguların işitme düzeyleri saf ses odyogram, 
otoakustik emisyon ve uyarılmış işitsel beyinsapı cevabı (BERA) 
testlerinden biri veya birkaçı kullanılarak saptandı. Goodman sı-
nıflamasına göre (8), orta ve üzeri derecede bilateral SNİK sap-
tanan hastalar çalışmaya alındı.

GJB2 ve GJB6 Mutasyonlarının Belirlenmesi
Çalışma ve kontrol grubundaki olgulardan 3 mL periferik venöz 
kan alındı. Kan örnekleri DNA izolasyonu yapılıncaya kadar 
+4°C’ de saklandı ve daha sonra örnekler Tıbbi Biyoloji ve Ge-
netik Anabilim Dalı’nda gen mutasyonu analizine alındı.

DNA izolasyonu, üretici firmanın yöntemine uygun olarak has-
taların periferik kan örneklerinden Wizard Genomik DNA izo-
lasyon kiti (Promega Corp, Madison, USA) kullanılarak yapıldı. 
GJB2 mutasyonlarının belirlenmesi için restriksiyon fragment 
uzunluk polimorfizmi (RFLP; restriction fragment length poly-
morphism) ve GJB6 mutasyonunun belirlenmesi için allel spe-
sifik oligonükleotid polimeraz zincir reaksiyonu (ASO-PZR) 
yöntemi kullanıldı. Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR) işlemi 
sonrası oluşan ürünler mutasyon spesifik restriksiyon enzim-
leriyle su banyosunda 16 saat süreyle bekletildi. Kesim sonrası 
oluşan PZR ürünleri %3.5’lik jelde yürütüldü. Jel görüntüleme 
sisteminde ultraviole ışık altında incelenerek, bant büyüklükleri-
ne göre mutasyonlar tespit edildi (9-13).

GJB2 geninin dizi analizi işlemi ABI 310 DNA dizileme cihazı 
(Refgen, Ankara, Türkiye) kullanılarak yapıldı. Sonuçlar Fasta 
genom veri bankasıyla karşılaştırılarak mutasyonlar belirlendi. 

İstatistiksel analiz
İstatistiksel değerlendirmede, Windows için hazırlanmış SPSS 
15,0 paket istatistik programı (SPSS Inc. Chicago IL, USA) kul-
lanıldı. Parametreler arası ilişkilerin saptanmasında Pearson kore-
lasyon analizi; olguların genotip ve allel sıklıklarının dağılımı için 
Ki-kare analizi ve gruplar arası farklılıkların değerlendirilmesinde 
Mann-Whitney U testi kullanıldı. Değerlendirmelerde p<0.05 
olan değerler istatistiksel olarak anlamlı kabul edildi.

Bulgular
Çalışmaya, 2-43 (12.11±9.03) yaşları arasında konjenital non-
sendromik sensörinöral işitme kaybı tanısı alan 35 (%58.3) erkek 
ve 25 (%41.7) bayan olmak üzere 60 hasta alındı. Kontrol grubu 
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ise işitme açısından tamamen normal olan 8-50 (20.38±9.64) 
yaşları arasında 35 (%58.3) erkek ve 25 (%41.7) bayan olmak 
üzere 60 olgudan oluşturuldu (Tablo 1). İşitme kayıpları açısın-
dan bakıldığında çalışma grubundaki hastaların %3.3’ünde orta-
ileri derecede, %40’ında ileri derecede ve %56.7’sinde ise çok ile-
ri derecede işitme kaybı saptanmışken kontrol grubundaki tüm 
olguların işitmeleri normal olarak bulundu (Tablo 1). Çalışma 
ve kontrol gruplarındaki olgular işitme kaybı açısından, karşı-
laştırıldığında istatistiksel olarak anlamlı farklılık tespit edildi 
(p=0.001).

Çalışma grubundaki hastaların 11’inin (%18.3) ailesinde SNİK 
öyküsü varken, kontrol grubundaki olguların hiçbirinin ailesinde 
SNİK öyküsü saptanmadı. İki grup arasındaki farklılık istatis-
tiksel olarak anlamlıydı (p=0.001).

Çalışma grubundaki hastaların altısında (%10), gen mutasyo-
nu tespit edildi. Bunların beşinde 35delG (%8.3) ve birinde de 
(%1.7) delE120 gen mutasyonu saptandı. Kontrol grubunda ise, 
hiçbir olguda gen mutasyonuna rastlanmadı (Tablo 1). Çalış-
ma grubunda beş hastada 35delG gen mutasyonu görülmesine 
rağmen, kontrol grubu ile karşılaştırıldığında, bu açıdan gruplar 
arasında istatistiksel olarak anlamlı bir farklılık tespit edilmedi 
(p=0.057). Otuz beş delG mutasyonu için yapılan PZR ürünle-
rinin agaroz jel elektroforez fotoğrafı Şekil 1’de gösterilmiştir. 

Çalışma grubundaki hastaların birinde (%1.7) delE120 mutas-
yonu (homozigot) bulunurken, kontrol grubundaki hastaların 
hiçbirinde delE120 mutasyonu bulunamadı. Gruplar arasında 
delE120 mutasyonunun görülme sıklığı açısından istatistiksel 
olarak anlamlı bir farklılık tespit edilemedi (p=1.000). GJB2 

genindeki delE120 mutasyonu için yapılan PZR ürünlerinin 
agaroz jel elektroforez fotoğrafı Şekil 2’de gösterilmiştir. GJB2 
genindeki delE120 mutasyonu için yapılan DNA dizilemede, 
mutasyonun görülmediği bir hastanın DNA dizilimi Şekil 3’te; 
delE120 homozigot mutasyonu görülen hastanın DNA dizi-
limi ve mutasyonun yeri ise Şekil 4’ de gösterilmiştir. Çalışma 
ve kontrol gruplarındaki tüm olgular 235delC, 167delT, GJB6 
mutasyonları açısından da incelenmiş, ancak hiçbir olguda bu 
mutasyonlara rastlanmamıştır. 

Çalışma grubunda, ailelerinde SNİK öyküsü olanlar ile 35delG 
mutasyonu arasındaki ilişki incelendiğinde; ailelerinde SNİK 

Şekil 1. Otuz beş delG mutasyonu için yapılan PZR ürünlerinin 
agaroz jel elektroforez görüntüsü. (Sütun 1’de 100bç’lik DNA boyut 
markırı, sütun 2’de vahşi tip allel (234 bç), sütun 3’de heterozigot 
mutasyon (234bç+211bç+23bç) ve sütun 8’de homozigot mutasyon 
(211bç+23bç) görülmektedir)
PZR: polimeraz zincir reaksiyonu

Şekil 3. 120delE için vahşi tip bir örneğe ait DNA dizileme sonucu

Şekil 2. delE120 mutasyonu için yapılan PZR ürünlerinin agaroz jel 
elektroforez görüntüsü (Sütun 1’de 100bç’lik DNA boyut markırı, 
sütun 2’de 120delE homozigot mutasyonu (243bç) ve diğer sütun-
larda (3-6) vahşi tip allel (127bç+116bç) görülmektedir)
PZR: polimeraz zincir reaksiyonu

Tablo 1. Olguların demografik özellikleri ve bulgular

Özellikler	 Çalışma grubu	 Kontrol grubu

	 Olgu Sayısı (n)	 60	 60

Cinsiyet

	 Kadın	 25 (%41.7)	 25 (%41.7)

	 Erkek	 35 (%58.3)	 35 (%58.3)

Ortalama Yaş	 12.11±9.03 (2-43) 	 20.38±9.64 (8-50) 
(Yıl±SD. yaş aralığı)

İşitme kaybının düzeyi	

	 Normal işitme (0-25 dB)	 -	 60 (%100)

	 Orta-ileri (56-70 dB)	 2 (%3.3)	 -

	 İleri (71-90 dB)	 24 (%40.0)	 -

	 Çok ileri (≥91 dB)	 34 (%56.7)	 -

GJB2 mutasyonları	 6 (%10.0)	 -

	 35delG 	 5 (%8.3)	 -

	 delE120	 1 (%1.7)	 -

	 235delC	 -	 -

	 167delT	 -	 -

	 GJB6	 -	 -
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öyküsü olanların %27.3’ünde 35delG mutasyonu tespit edilir-
ken, ailelerinde SNİK öyküsü olmayanlarda bu oran %4.1 olarak 
bulundu. Çalışma grubunda, ailelerinde SNİK öyküsü olanlar ile 
delE120 mutasyonu arasındaki ilişki incelendiğinde; ailelerinde 
SNİK öyküsü olanların %9.1’inde delE120 mutasyonu tespit 
edildi.

Çalışma grubundaki hastalarda, 35delG ve delE120 mutasyon-
ları varlığı ile işitme bulguları ve cinsiyetleri arasında istatistik-
sel olarak anlamlı bir ilişki tespit edilemedi (p>0.05). Çalışma 
grubundaki hastaların ailelerinde SNİK öyküsünün varlığı ile 
35delG mutasyonu varlığı arasında pozitif yönde zayıf bir ilişki 
(r=0.325; p=0.011) tespit edildi. Benzer şekilde ailede SNİK öy-
küsünün varlığı ile delE120 mutasyonu varlığı arasında da pozi-
tif yönde zayıf bir ilişki (r=0.275; p=0.034) bulundu.

Tartışma
Genetik nedenli işitme kayıplarının yaklaşık %70’ini non-sendro-
mik, %30’unu ise sendromik işitme kayıpları oluşturmaktadır (14).  
Otozomal resesif NSSNİK’nın klinik seyirleri genellikle pre-
lingual başlangıçlı, progresif olmayan ve ağır işitme kayıpları 
şeklindedir. Otozomal dominant NSSNİK’nın ise genellikle 
post-lingual başlangıçlı, progresif, orta-ağır işitme kaybı olarak 
görülmektedir (4). Non-sendromik sensorinöral işitme kayıp-
larının yaklaşık %50’sini GJB2 mutasyonları oluşturmaktadır. 
Konneksin 26 proteininin ekspresyonunu kodlayan GJB2 ge-
ninde oluşan mutasyonların, K+ iyonlarının endolenfe geri dö-
nüşümünü bozduğu ve korti organında ilerleyici hasara yol açtı-
ğı bildirilmiştir (15).

GJB2 mutasyonları toplumun etnik kökenine bağlı olarak, belir-
gin bir şekilde değişmektedir. Bu gendeki en sık görülen mutas-
yon 35delG’dir. Avrupa, Kuzey Amerika ve Akdeniz toplumla-
rında görülen patolojik GJB2 mutasyonlarının yaklaşık %70’ini 
35delG oluşturmaktadır (16). Ülkemizde de farklı şehirlerde 
35delG mutant allel görülme oranının %5 ile %53 arasında de-
ğiştiği bildirilmiştir (17, 18). Yapılan çalışmalarda 35delG dışın-
da başka etnik gruplarda yüksek frekanslı GJB2 mutasyonları da 
bulunmuştur. Bunlar arasında Aşkenazi Yahudilerinde 167delT, 
uzak doğuda özellikle Japon toplumunda 235delC ve Afrikalı-
larda R143W mutasyonları sayılabilir (19-21). Biz de çalışma-

mızda, GJB2 genindeki 35delG, 167delT, delE120, 235delC 
mutasyonları ile GJB6 genindeki mutasyonları araştırdık.

Dünyada farklı ülkelerde yapılan çalışmalarda, 35delG homo-
zigot mutasyonu farklı oranlarda saptanmıştır. Hatta aynı ülke-
de, farklı popülasyonlar arasında yapılan çalışmalarda bile çok 
büyük farklar ortaya çıkabilmektedir. Minarik ve ark. (22) tara-
fından yapılan çok merkezli bir çalışmada, homozigot 35delG 
mutasyonunun Doğu Slovakya Roman popülasyonunda %1.9, 
Slovakya’da ise %40 oranında olduğunu bulunmuştur. Bazı çalış-
malarda ise homozigot 35delG mutasyonuna rastlanmadığı bil-
dirilmiştir (4, 23). Tekin ve ark. (18), ülkemizde Ankara, Afyon, 
Amasya ve Denizli illerinde işitme engelliler okullarında eğitim 
gören prelingual başlangıçlı NSSNİK’lı hastaların %15’inde 
homozigot 35 delG mutasyonu, %7.81’inde ise heterozigot 35 
delG mutasyonu saptandığını bildirmişlerdir. Kalay ve ark. (24), 
çalışmalarında %21.5 homozigot, %4.3 heterozigot 35delG 
mutasyonu rapor etmişlerdir. Bizim çalışmamızda ise hastala-
rın %8.3’ünde 35delG mutasyonu tespit edilmiştir. 35delG mu-
tasyonu tespit edilen bu hastaların üçünde (%4.98) homozigot 
mutasyon saptanırken, ikisinde (%3.32) heterozigot mutasyon 
bulunmuştur. Bizim çalışmamızda, ülkemizde yapılan diğer ça-
lışmalarla kıyaslandığında, 35 delG mutasyonları açısından daha 
düşük mutasyon oranları bulunmuştur. Literatürde de görüldü-
ğü gibi bölgeler ve toplumlar arasında 35delG mutasyonu görül-
me sıklığı farklılıklar göstermektedir. 

GJB2 geninde 35delG mutasyonu her iki allelde mutant oldu-
ğu durumda SNİK’e neden olmaktadır. Ailesel otozomal resesif 
kalıtım kalıbına uyan NSSNİK’lı hastalarda 35delG homozigot 
mutasyon oranı %17.5-21.7 arasında; heterozigot mutasyonu 
oranı ise %1.9-4.3 arasında rapor edilmiştir (18, 25, 26). Araş-
tırmamızdaki çalışma gurubundaki hastaların soy geçmişlerine 
bakıldığında hastaların %18,3’ünün ailesinde, en az bir birey-
de daha konjenital NSSNİK varlığı saptanmıştır. Ailede SNİK 
öyküsü ile 35delG mutasyonu arasındaki ilişki incelendiğinde; 
ailelerinde SNİK öyküsü olanların %27.3’ünde 35delG mu-
tasyonu (%18.1 homozigot, %9.2 heterozigot) tespit edilirken, 
ailelerinde SNİK öyküsü olmayanlarda bu oran %4.1 olarak bu-
lunmuştur. Bu farkın istatistiksel olarak anlamlı olduğu görül-
müştür. 35delG homozigot mutasyonu ailesel otozomal resesif 
NSSNİK’li hastalarda %18.1 oranında saptanmıştır ve bu oran 
çalışma grubunun genel mutasyon oranına (%8.3) göre daha 
yüksek bir değerdir. Bu sonuç, literatürle uyumlu olarak NSS-
NİK’li hastalarda aile öyküsünün önemli olduğunu göstermek-
tedir. 35 delG mutasyonunun taşıyıcılık oranlarının dünyanın 
farklı bölgelerinde %0-4 arasında olduğu saptanmıştır (7). Ül-
kemizde ise bu oranın farklı çalışmalarda %0.8 ile %2.7 arasında 
değiştiği bildirilmiştir (7, 25, 26). Bizim çalışmamızda yer alan 
kontrol gurubundaki 60 hastanın hiçbirinde mutant allel izlen-
memiştir. Bu sonuç bölgeler arası farklılığa ya da kontrol gu-
rubumuzda incelenen hasta sayısının az olmasına bağlı olabilir.

Aşkenazi Yahudilerinde en sık (%84) görülen ve tek bir köken-
den ortaya çıktığı düşünülen 167delT mutasyonunda taşıyıcılık 

Şekil 4. 120delE mutasyonuna sahip hasta bireye ait DNA dizileme 
sonucu (120delE mutasyonu normal diziden 6, 7 ve 8. pozisyondaki 
GAG nükleotidlerinin delesyonu ile gerçekleşmiştir. Normal dizi 
olan GAGGAGATC, GAG delesyonu ile GAG↓ATC şeklinde 
değişmiştir)
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oranı %4.03 olarak rapor edilmiştir (19, 27). Ülkemizde yapılan 
bir çalışmada 167delT mutasyonuna bir allelde (%0.3) rastlan-
dığı bildirilmiştir (17). Aşkenazi Yahudi toplumu dışında nadir 
görülen bu mutasyona bizim çalışmamızda da rastlanmamıştır.

Konneksin 26 geninde 120. pozisyondaki glutamin amino asidi-
nin delesyonu sonucu oluşan delE120 mutasyonu çalışmamızda 
araştırılan bir diğer mutasyondur. Ülkemizde bu mutasyonun 
%1.07- 1.66 arasında görüldüğü bildirilmiştir (18, 24, 25). Bizim 
çalışmamızda, çalışma gurubunda yer alan bir hastada (%1.66) 
homozigot delE120 mutasyonu tespit edilirken kontrol guru-
bunda delE120 mutasyonu saptanmamıştır. Bizim sonuçlarımız 
da literatürle uyumludur. Çalışma gurubunda delE120 mutas-
yonu tespit edilen hastada, aile öyküsünün de pozitif olduğu gö-
rülmüştür. Çalışma grubunda, ailelerinde NSSNİK öyküsü ile 
delE120 mutasyonu arasındaki ilişki incelendiğinde; ailelerinde 
konjenital NSSNİK öyküsü olan 11 hastanın birinde (%9.1) 
delE120 mutasyonu tespit edilirken, ailelerinde NSSNİK öykü-
sü olmayanların hiçbirinde delE120 mutasyonu saptanmamıştır 
(p=0.034). 

Japonya’da konjenital NSSNİK’lı hastalarda 235delC mutas-
yonuna yüksek oranlarda (%44.8) rastlanmıştır. 235delC mu-
tasyonu, 235. pozisyondaki sitozin amino asidinin delesyonuna 
bağlı çerçeve kayması şeklinde oluşmaktadır (20). Bizim çalış-
mamızda olduğu gibi ülkemizde yapılan diğer çalışmalarda da 
235delC mutasyonuna rastlanmamıştır (24-26). Türkiye’de ya-
pılan çalışmalarda, konjenital NSSNİK’lı hastalarda del (GJB6-
D13S1830) mutasyonları bildirilmemiştir (24, 25). Ülkemizdeki 
çalışmalarla uyumlu olarak, bizim çalışmamızda da GJB6 mu-
tasyonu saptanmamıştır. 

Bu çalışma GJB2 geni mutasyonlarının araştırıldığı yöremizdeki 
ilk çalışmadır. Sonuçlarımız genel olarak Türkiye ortalamasının 
altında bulunmuştur. Bu durum mutasyon oranlarının bölgele-
re göre farklılık göstermesi ile açıklanabilir. Çalışmanın kısıtlı-
lıkları ise hasta sayısının az olması ve bu bölgedeki mutasyon 
oranlarını karşılaştırabileceğimiz eski verilerin olmamasıdır. Bu 
nedenle bölgemizde daha geniş bir hasta serisi ile bu çalışma 
desteklenmelidir.

Sonuç 
Genetik hastalıklar hakkında toplumsal bilincin artması, işitme 
kayıplı hasta ve ailelerinin hastalığın genetik sebepleri için ya-
pılan testlere katılımını da arttıracaktır. Hasta tabanlı genetik 
danışmanlık, işitme kaybının etyolojisinin belirlenmesinde, ge-
netik testlerle heterozigot ve homozigot bireylerin tanımlanma-
sında son derece önemlidir. Bu bireylerin tanınması ile GJB2 
geni mutasyonu taşıyıcısı olanlara muhtemel gebeliklerindeki 
riskler, gebelik öncesi ve sonrasında yapması gerekenler, hasta-
lığının seyri, tedavi yöntemleri ve bunların sonuçları konusunda 
genetik danışmanlık hizmeti verilebilir. 
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