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Amag: Staphylococcus aureus ST398 kokenleri giftlik hayvanlari ile iligkili tanimlanan ilk klonal kokenlerdir ve bu
kdkenlerin, tim diinyada hizla yayilmasi nedeniyle bu klon 6zel bir yer edinmistir. Bizde bu nedenle calismamizda,
insan enfeksiyonlarinda saptanan ve acik veritabanlarinda gen dizilimleri bulunan LA-MRSA ST398 ve LA-MSSA
ST398 kokenleri, hayvanlardan izole edilen LA-MRSA ST398 ve insan enfeksiyonlari ile iligkili standart MSSA ve
MRSA kokenleri ile viriilans ve antimikrobiyal direng gen belirtegleri agisindan in silico olarak karsilastirmayi
amagladik.

Materyal ve Metod: Calismamizda incelenen kdkenler, insanlarda saptanan ve tiim genom analizleri yapilarak
acik veritabanlarina yiiklenen gen dizilimleri bulunan 2 LA-MRSA ST398 ve 2 LA-MSSA ST398'dir. Bu kdkenleri
karsilastirmak amaciyla, hayvandan izole edilmis LA-MRSA ST398 ve insan enfeksiyonlariyla iliskili MSSA ve MRSA
kokenleri incelendi. CSl filogeni, CARD ve VFanalyzer online yazilimlari sirasiyla evrimsel benzerlik, antimikrobiyal
direng genleri ve virlilans faktorlerini karsilastirmak igin kullanildi.

Bulgular: insan kaynakli LA-MRSA ST398 ve LA-MSSA kékenlerinin filogeni benzerligi sirasiyla %98.1 ve %94.6
tespit edildi. LA-SA-ST398 kokenlerinin timinde, makrolid-linkozamid-streptogramin ve eritromisin direng
genleri 6n planda saptanirken, LA-MRSA ST398 kokenlerinde buna tetM gibi tetrasiklin eklenmis olarak bulundu.
ST398 kdkenlerinde baglanma ve enzim islevi ile iligkili bazi virtilans faktorlerinin aktif olmadigi tespit edildi.
Sonug: Sonug olarak galismamizda incelenen insan kaynakli giftlik hayvanlari ile iliskili MRSA ve MSSA ST398
kokenlerinde bagisikliktan kagis ile iliskili virtilans faktorlerine aktive ettigi, bazi toksin virtilans faktorlerini ise
kullanmadigi saptandi. Bu kokenlerin gelistirdikleri hastaliklarin patogenezlerini anlayabilmek icin eldeki verilerin
yeni gelisen molekiler tekniklerle incelenmesinin epidemiyolojik olarak avantaj kazandiracagi kanaatindeyiz.

Anahtar Kelimeler: Staphylococcus aureus, ST398, In silico analiz, Virlilans genleri, Direng genleri
Abstract

Background: Staphylococcus aureus ST398 strains are the first clonal strains identified in relation to livestock and
this clone has gained a special place due to the rapid spread of these strains all over the world. Therefore, in our
study, we aimed to compare in silico the LA-MRSA ST398 and LA-MSSA ST398 strains detected in human
infections and with gene sequences in open databases, LA-MRSA ST398 isolated from animals and standard MSSA
and MRSA strains associated with human infections in terms of virulence and antimicrobial resistance gene
markers.

Materials and Methods: The strains examined in this study were 2 LA-MRSA ST398 and 2 LA-MSSA ST398, which
have gene sequences detected in humans and uploaded into open databases by whole genome analysis. To
compare these strains, MSSA and MRSA strains associated with human infections and LA-MRSA ST398 isolated
from the animal were used. CSI phylogeny, CARD and VFanalyzer online software were used to compare
evolutionary similarity, antimicrobial resistance genes and virulence factors, respectively.

Results: Evolutionary similarity of human-derived ST398 LA-MRSA and LA-MSSA strains were detected in 98.1%
and 94.6%, respectively. Especially macrolide-lincosamide-streptogramin and erythromycin resistance genes
were found in all LA-SA-ST398 strains, while tetracycline such as tetM was added to it in LA-MRSA ST398
strains. Some virulence factors associated with binding and enzyme function were found to be inactive in ST398
strains.

Conclusion: As a conclusion, it was determined that human derived LA-MRSA and LA-MSSA ST398 strains
activated the virulence factors related with immun evasion, and did not use toxins as a virulence factor. In order
to understand the pathogenesis of the diseases developed by these strains, we believe that analyzing the
available data with newly developed molecular techniques will provide an epidemiological advantage.
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Giris

Staphylococcus aureus, hem insanlarin ve hemde bircok
hayvan tiirtrindn farkl flora alanlarinda yaygin olarak bu-
lunabilen kommensal bir bakteridir (1). Kommensal bir
bakteri olmasinin yaninda, S. aureus, kan dolasimina veya
dokular gibi 6nemli alanlara gegis firsati bulursa, hem in-
sanlar ve hemde hayvanlar igin firsatgl bir patojen
olabilecek 6nemli bir tir olarak da kabul edilir (2). S. aureus
kisiden kisiye temas yoluyla yayilabildigi gibi, ¢ig etler dahil
olmak Uzere hayvanlarla veya hayvansal driinlerle dogru-
dan temas yoluyla zoonotik olarak da bulasabilir (1). Bulas
sonrasl, S. aureus kdkenleri basit enfeksiyonlardan, hayati
tehdit edebilecek agir enfeksiyonlara kadar farkli siddette
gelisebilecek enfeksiyonlarda etken olarak saptanabilir (2).
1961 yilinda metisiline direngli Staphylococcus aureus
(MRSA) suslarinin tespitinden sonra bu kokenler diinya ca-
pinda 6nemli bir sorun haline gelmistir ve halen gilini-
miizde de bu suslar en yaygin nozokomiyal patojenlerden
birisi olarak kabul edilmektedir (3). Bazi MRSA kdkenleri,
ciftlik hayvanlariyla iliskili MRSA (LA-MRSA) olarak bilinir
ve ¢esitli hayvanlarda kolonize olarak, bu hayvanlarda has-
taliklara neden olabilir. LA-MRSA kokenleri son on yillik d6-
nemde insanlarda giderek artan sayida tanimlanmistir. Bu
kokenleri insanlarda gok ciddi hastaliklar ve hatta 6lim-
lerle iliskilendirilen ¢ok sayida yayin bildiriimektedir. MRSA
sekans tip (ST)398 veya klonal kiime (CC)398, LA-MRSA
olarak tanimlanan ilk kékenlerdir (4). S. aureus, kdkenleri
icinde ST398 klonunun, tim diinyaya hizla yayilmasi
nedeniyle bu bakteri klonu aragtirmacilar agisindan 6zel bir
yer edinmistir. Ozellikle ST398 klonu varligi belirlenen cift-
lik hayvanlariile ilskili metisilin direngli S. aureus kékenleri,
(LA-MRSA ST398) ve insanlarla iliskili ¢iftlik hayvanlari ile
iliskili metisiline duyarli S. aureus (LA-MSSA ST398) koken-
leri olarak iki gruba ayrilarak ayrintili arastirilmaya calisil-
maktadir (5). Ayrica son yillarda ciftlik hayvanlariyla iliskili
olmaksizin insanlarda saptanabilen, insana adapte olma
yetenegi olan ST398 MRSA (HO-MRSA ST398) kokenlerin
varhiginin ortaya ¢ikmasi, bu kékenlere olan ilgiyi arttirmig-
tir (6). Bu kokenlerin karsilastirmali virllans, adaptasyon
mekanizmalari ve antibiyotik direng belirtegleri ile ilgili bil-
giler kisithdir (7). Bizde bu nedenle ¢alismamizda, insan en-
feksiyonlarinda saptanan ve acik veritabanlarinda gen dizi-
limleri bulunan LA-MRSA ST398 ve LA-MSSA ST398 koken-
leri, hayvanlardan izole edilen LA-MRSA ST398 ve insan en-
feksiyonlari ile iligkili ST398 olmayan standart MSSA ve
MRSA kokenleri ile virlilans ve antimikrobiyal direng gen
belirtegleri agisindan in silico olarak karsilagstirmayi amag-
ladik.

Materyal ve Metod

Calismamizda incelenen kokenler insanlarda saptanan ve
tiim genom analizleri yapilarak agik veritabanlarina yiikle-
nen gen dizilimleri bulunan 2 LA-MRSA ST398 (gen bankasi
erisim numaralari:AM990992 (8), CP003808 (9)) ve 2 LA-
MSSA ST398 (gen bankasi erisim numaralari: CP003045
(10), CP019591(11)) kokenleridir. Bu kékenlere
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ait genomik veriler NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)
veritabanindan indirilerek ¢alismaya dabhil edildi. Bu koé-
kenleri karsilagtirmak amaciyla ayrica hayvandan izole
edilmis LA-MRSA ST398 (gen bankasi erisim numarasi:
CP017091 (12)), insan enfeksiyonlari ile iliskili ST398 olma-
yan MSSA (gen bankasi erisim numarasi:NC_002953 (13))
ve ST398 olmayan MRSA kokenlerine (gen bankasi erisim
numarasi: NC_002952(13)) ait genomik verilerde galisma-
miza katildi. Kokenlerin birbirleri ile evrimsel benzerlikleri
veya yakinhklari CSI filogeni yazilimi ile (https://www.ge-
nomicepidemiology.org/) gerceklestirildi (14). Kékenlerde
bulunan antimikrobiyal direng belirteclerinin varligi CARD
(https://card.mcmaster.ca/home) online yazihmi ile tespit
edildi. (15). Virulans genlerinin karsilastirmali analizi ise
VFanalyzer programi (http://www.mgc.ac.cn/VFs/) ile ger-
ceklestirildi (16).

Bulgular

Calismamizda incelenen tim koékenlere ait bilgiler Tablo
1’de verildi. K6kenlerin birbirleri ile evrimsel olarak yakin-
liklari filogeni yazihmi ile (https://www.genomicepidemio-
logy.org/) gerceklestirildi (Sekil 1).

NC_002952/1-29751
NC_002953/1-29751

Sekil 1. Calismaya dahil edilen kdkenlere ait genomik veri-

lerin filogeni analizi

*insan kaynakli LA-MRSA ST398 AM990992 ve CP003808, domuz kaynakli
LA-MRSA ST398 CP017091 kékenine sirasiyla %98.69 ve %97.42 oraninda
benzerken, LA-MSSA ST398 CP003045 ve CP019591 ise sirasiyla %94.74
ve %94.51 oraninda benzer saptandilar. ST398 olmayan insan kaynakli
MSSA ve MRSA kékenleri ise LA-MRSA ST398 CP017091 kékenine sirasiyla
%90.79 ve %92.43 benzerlikle en diisiik benzerlikte olduklari saptandi

LA-MRSA ST398 kokenleri olan endokarditli bir hastadan
izole edilmis olan AM990992 ve postoperatif bir hastadan
izole edilen CP003808, domuzdan elde edilmis olan
CP017091 kokenine sirasiyla %98.69 ve %97.42 oraninda
benzerdi. LA-MSSA ST398 kokenleri CP003045 ve
CP019591 ise sirasiyla %94.74 ve %94.51 oraninda benzer
saptandi. ST398 olmayan insanlardan elde edilmis MSSA
ve MRSA kokenlerinin ise LA-MRSA ST398 ISU92 kokenine
sirasiyla %90.79 ve %92.43 benzerlikle en disik benzer-
likte olduklari saptandi. Calismamizda incelenen genomik
verilerinin antibiyotik direng belirteclerinin analizi Tablo
2’'de ve Sekil 2’de verildi. LA-MRSA ST398 kokenlerinde,
LA-MSSA ST398 kdkenlerine gore tetM geninde ve tetra-
siklin direng genlerinde degisim oldugu goraldi. ST398 ko-
kenlerde ve MRSA kokenlerde penam grubu antibiyotik-
lere direngle iliskili olan blaZ geninin bulundugu tespit
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S, surews subsp. aureus
MESAISI (NC_DOIRET)

Iy

LA-MRSA STHE
ISV (CPRITR1

5. nurvus subsp. suress
MESALTE (NC_MIZ983)

Sekil 2. Calismamizda incelenen kokenlerin direng gen belirteglerinin dagilim.
*Yesil: #Miikemmel Dizi Eslesmesi, Kirmizi: #Gliglii Dizi Eslesmesi ve Sari: #Zayif Dizi Eslesmesi

edildi. insanlardan elde edilen LA-MRSA ST398 kékenle-
rinde, tetK geni belirtegi saptanmazken, domuzdan elde
edilen LA-MRSA ST398 kokeninde tetK geni varhgl go-
rildii. insan kaynakli MRSA kékenlerinde ANT(9)-la gibi
aminoglikozid direng gen belirteci bulunurken, LA-MRSA
ST398 kdkenlerinde bu gen tespit edilmedi. insan kaynakli
LA-SA-ST398 kokenlerinin tliiminde, makrolid-linkoza-
mid-streptogramin ve eritromisin direng genleri 06n
planda saptanirken, LA-MRSA ST398 kokenlerinde buna
tetM gibi tetrasiklin eklenmis olarak bulundu.

Calismamiza dahil edilen kékenlerin genomik verilerinde
bulunan baglanma, bagisikliktan kagis, salgi sistemi ve en-
zimsel virulans faktoérlerinin dagilimi incelendiginde,
ST398 kokenlerinde baglanma islevi ile iliskili c/fB geninin

Tablo 1. Calismada incelenen tim kdkenlere ait bilgiler

yonettigi virulans faktéri topaklanma faktéri B’nin
(clumping factor B), enzim islevi ile iliskili stafilokinaz ve
serin proteaz genlerinin ve iligkili virGilans faktorlerinin ol-
madigi tespit edildi. Ayrica MSSA ST398 ve MRSA ST398
kokenleri arasinda kemotaksis inhibe edici proteinlerin
(CHIPs) farkliligi gorildi. MSSA ST398 kokenlerinde bu
genler aktifken, MRSA ST398 kdkenlerinde bu genler inak-
tif saptandi (Tablo 3). ST398 kokenlerinde toksin islevleri
ile iliskili insanlardaki MRSA kokenlerinden fazla ekzotok-
sini oldugu ama MSSA kokenlerine gore ise bu sayinin
daha az oldugu bunun disinda bu islev ile ilgili farkli bir vi-
rulans faktori Gretimi olmadigi gorilda. Tablo 4’de toksin
islevi ile iliskili virlilans faktorlerinin dagihmi gosterildi.

Gen bankasi erigim

Koken ismi Kokenin kaynagi Koken uretim tarihi ve yeri
numarasi
NC_002953 S. aureus subsp. aureus MSSA476 Osteomiyelit hastalari USA, 1997
NC_002952 S. aureus subsp. aureus MRSA252 Postoperative hasta USA, 1998
AM990992 LA ST398 MRSA S0385 Endokarditli hasta Hollanda, 2006
CP003808 LA ST398 MRSA 08BA02176 Cerrahi alan infeksiyonlu postoperatif hasta Kanada, 2008
CP003045 LA ST398 MSSA NMO01 Saglikli birey burun strtntiist USA, 2012
CP019591 LA ST398 MSSA 293G Cinsel yolla bulasan enfeksiyona sahip hasta Kanada, 2014
CP017091 LA-MRSA ST398 I1SU926 Saghkl bir domuzun burun striinttsi USA, 2010

*LA: Hayvancilikla iliskili, MRSA: Metisilin direngli Staphyloccoccus aureus, MSSA: metisilin duyarl Staphylococcus aureus
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Tablo 2. Calismamizda incelenen kdkenlerin direng gen belirteclerinin dagilimi

Gen bankasi erigim " L . . Muker‘n'- Gu‘gl'u Zayif Dizi
Koken ismi Saptanan Direng genleri mel Dizi Dizi .
numarasi . . Eslesmesi
Eslesmesi Eslesmesi
S. aureus subsp. aureus
NC_002953 VISSA476 fusC, mepR, mgrA, arlS, arlR, norA, LmrS 5 2 149
S. qureus subsp. aureus mecR1, ErmA, ANT(9)-1a, mepR, mgrA, arlR, ErmA,
NC_002952 ' MRSAZZ'Z mecA, mecl, norA, blaz, FosB, gyrA (S84L), GlpT 9 9 153
(A100V, V213lI), parC (S80F), murA (D278E, E291D)
mgrA, arlR, mecA, mepR, norA, tetM, blaz, LmrsS,
AM990992 LA ST398 MRSA S0385 gyrA (S84L), GIpT (F31, A100V), parC (S80F), murA 2 10 141
(D278E, E291D)
LA ST398 MRSA mgrA, arlR, mecA, mepR, norA, tetM, blaz, LmrsS,
CP003808 08BA02176 GlpT (F3I, A100V), murA (D278E, E291D) 2 8 144
mgrA, arlR, mepR, norA, ErmT, LmrS, GlpT (F3I,
CP003045 LA ST398 MSSA NMO01 A100V), murA (D278E, E291D) 2 6 141
mgrA, arlR, mepR, norA, ErmT, blaz, LmrS, GlpT (F3lI,
CP019591 LA ST398 MSSA 293G AL00V), murA (D278E, E291D) 2 7 143
tet(K), mgrA, arIR, ErmA, ANT(9)-la, mecA, mepR,
CP017091 LA-MRSA ST398 I1SU926 norA, tetM, blaz, LmrS, GIpT (F31, A100V), murA 5 8 143

(D278E, E291D)

*LA: Hayvancilikla iliskili, MRSA: Metisilin direngli Staphyloccoccus aureus, MSSA: metisilin duyarl Staphylococcus aureu

Tartisma

Staphylococcus aureus turleri arasinda 6zellikle metisiline
direncli Staphylococcus aureus (MRSA) kékenleri hem in-
san, hemde hayvanlarda bulunan ¢oklu ilag direncine sa-
hip 6nemli bakterilerden birisidir ve basit enfeksiyonlar-
dan agir sistemik enfeksiyonlara kadar pekcok enfeksi-
yonla bu canllarda karsimiza ¢ikabilmektedir. Molekiler
metotlardan birisi olan ¢oklu lokus dizilim analizi (MLST)
molekiiler epidemiyolojik arag olarak kullaniimakta ve bu
kokenleri farkh tiplere ayirarak, farkli infeksiyonlarda kar-
simizda hangi sekans veya klonal tiplerinin oldugunu an-
lamamizi saglamaktadir (2,17). ST398 ciftlik hayvanlari ile
iliskili ilk klondur (4) ve son yillarda ciftlik hayvanlari ile
iliskili olmaksizin insanlarda saptanmasi bunlara olan ilgiyi
arttirmistir (6).

Pirolo ve ark 2019 yilinda yaptiklari ¢alismada domuzlar-
dan elde ettikleri MRSA kokenlerinin filogeni agisindan
%94.1 oraninda insanlarda Uretilen kékenlere benzerlik
gosterdigini bildirmislerdir (18). Biz calismamizda incele-
digimiz kokenlerde bu benzerligin MRSA kdkenlerinde
%98 oraninda, MSSA kokenlerinde ise %94 oraninda oldu-
gunu gordik. Aradaki farkin nedenini, inceledigimiz koken
sayisi kaynakli olabilecegini diisiindik.

Direng genleri agisindan ST398 kokenleri ile ilgili yapilan
¢alismalar incelendiginde; Chueahiran ve ark, 2021 yilinda
Tayland’da kopek ve kedilerde inceledikleri ST398 MRSA
kokenlerinde mecA, blaz, tet(M), aac(6’)-le-aph(2°)-la, ve
dfr geni saptadiklarini bildirmislerdir (17). Huang ve Chen
yaptiklari calismada, mecA, blaZ, aac(6°’), erm ve dha gibi
direng genlerini saptadiklarini fakat tetrasiklin direncin-
den sorumlu genler tespit etmelerine ragmen kokenle-
rinde tetM direng geni eksikligi oldugunu bildirmiglerdir

(4). Zarfel ve ark, Avustralya’da yaptiklari ¢alismada, in-
sanlarda saptanan MRSA ST398 kdkenlerinde, tetrasiklin
ve eritromisin-linkozamide direng gosteren genlerin
yaygin oldugunu bildirmislerdir. tetM, tetK ve ermC gibi
genlerin tespit edildigini raporlamislardir (19). Bizim ¢alis-
mamizda da ST398 kokenlerinde bu genlerin varliginin
benzer oldugu tespit edildi. Argudin ve ark, Almanya’da
yaptiklari calismada, insan disi kaynaklardan elde ettikleri
ST398S. aureus kokenlerinde, makrolid-linkozamid-strep-
togramin direncine neden olan erm ve tetrasiklin diren-
cine neden olan tet genlerinin siklikla saptandigini bildir-
mislerdir (20). Bizim ¢alismamizdaki bulgularda MRSA k6-
kenlerimiz insan kaynakh olmasina karsin benzer direng
profili gostermekteydi ve bu genleri LA-MRSA ST398 klo-
nun diren¢ mekanizmalari gelisiminde ilk segenek olarak
kullandigini bize distindlirmustir.

Virillans genleri ve virlislans faktorleri agisindan ST398 ko-
kenleri ile ilgili yapilan ¢alismalar incelendiginde; Lu ve
ark, 2021 yilinda, ST398 kokenlerinin gama hemolizini
kodlayan toksin Uretimi ile iliskili genlerinin, bagisikhktan
kagmak igin stafilokokkal kompleman inhibitéru genleri-
nin (scn), bakterilerin yayilmasina yardimci olan lizin, sta-
filokinaz ve ekzoenzim genlerinin aktif oldugunu bildir-
mislerdir (6). Biz yaptigimiz in silico analizlerde sadece
stafilokinaz genlerinin bizim inceledigimiz kokenlerde ak-
tif olmadigini ama diger belirtilen genlerin bizim ¢alisma-
mizda da benzer sekilde aktif oldugunu gordiik. Stafiloki-
naz geni iliskili olan veri farki, durumun incelenen kdken
sayist ile iliskili olabilecegini bize diisiindirmustir. Huang
ve Chen 2020 yilinda yaptiklari galismada, bagsiklik siste-
minden kagisla ilgili virGlans genlerinin aktif oldugunu bil-
dirmislerdir (2).
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Tablo 3. Calismamizda incelenen kdkenlerin genomik verilerine gére baglanma, bagisikliktan kaginma, enzimsel ve salgi
sistemi islevleri ile iliskili virulans faktorlerinin dagilimi

iligkili gen sayisi

MSSA 476
Baglanma

MRSA 252

AM990992

CP003808

CP003045

CP019591

CP017091

Autolysin

Cell wall associated fibronectin binding protein
Clumping factor A

Clumping factor B

Collagen adhesion

Elastin binding protein

Extracellular adherence protein/MHC analogous protein
Fibrinogen binding protein

Fibronectin binding proteins
Intercellular adhesin

Ser-Asp rich fibrinogen-binding proteins
Staphylococcal protein A

Enzim

Staphylocoagulase

Cysteine protease

Hyaluronate lyase

Lipase

Serine protease

Serine V8 protease

Staphylokinase

Thermonuclease

Bagisikliktan kaginma

AdsA

Kapsiil

CHIPS

Sbi

SCIN

Salgi sistemi

Tip VIl sekresyon sistemi

P OUNRRRRRRRR

PR RPROONRNER

e e =

12

+ W+ + o+

+ 4+ B+ o+ o+

+

+ N+ R+ o+ o+ o+ o+ A+ +

+ o+ 4+ o+

+ 4+ o+

+ + 4+ + +

7

+ 4+ o+

+ ND + o+ o+ o+

+ o+ 4+ o+

7

+ 4+ o+

+ WA+ o+ o+ o+

+ o+ 4+ o+

7

o+ o+

+ Wb+ o+ o+ o+ o+

+ o+ o+ o+

+ o+ o+ o+ o+

7

o+ o+

+ Wb+ o+ o+ o+ o+

+ o+ o+ o+

+ o+ o+ o+ o+

7

+ 4+ o+

+ WA+ o+ o+

+ o+ 4+ o+

*AdsA: Adenozine sentetaz A, CHIPS: S. aureus kemotaksis inhibitor protein (Chemotaxis inhibitory protein of Staphylococcus aureus), sbi: ikincil
immunoglobulin baglayici protein (second immunoglobulin-binding protein), SCIN: Stafilokokkal complement inhibitér (Staphylococcal complement
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Tablo 4. Calismamiza dahil edilen kékenlerin genomik verilerine gére toksin lretimi islevleri ile iliskili virulans faktorle-
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Biz de inceledigimiz kdkenlerde benzer durumu gozlemle-
dik. Pirolo ve ark 2019 yilinda yaptiklari ¢calismada ST398 ko-
kenlerinin panton-valentine leukocidin ve enterotoxin geni
tasimadigini belirtmislerdir (18). Benzer sekilde, Zarfel ve
ark, yaptiklari calismada panton-valentine l6kosidin, enter-
otoksinler veya toksik sok sendromu toksini tespit
edilmedigini bildirmislerdir (19). Bizde ¢alismamizda incele-
digimiz kokenlerde bu genlerin aktif olmadigini gordik. Bu
genlerin bu kékenlerin hastaliklarinda siirece dahil olmadi-
gini bize dusindidrmastar. Argudin ve ark, insan disi kay-
naklardan elde ettikleri S. aureus ST398 kdkenlerine iliskin
calismalarinda, gama hemolizini kodlayan toksin tretimi ile
iliskili genlerin aktif oldugunu sadece 2 kdkende ise entero-
toksin b ile iliskili genin oldugunu bildirmislerdir (20).

Sonug olarak galismamizda incelenen insan kaynakli giftlik
hayvanlari ile iligskili MRSA ve MSSA ST398 kokenlerine ait
genomik verilerde 6zellikle kaynak fark etmeksizin benzer
direncg profili gosterdigi anlasiimistir. Ayrica bu kdkenlerin
enterotoksin, Panton-Valentine I6kosidin toksin ve toksik
sok sendromu toksini gibi toksin Gretimi ile iliskili genleri
kullanmadigi buna karsin bagisikliktan kagmak igin ve salgi
sistemlerini aktive edebilmek igin belli virtilans faktorlerini
harekete gecirdigi gorilmektedir. Bu kdkenlerin gelistirdik-
leri hastaliklarin patogenezlerini anlayabilmek igin eldeki
verilerin yeni gelisen molekiler tekniklerle incelenmesinin
epidemiyolojik olarak avantaj kazandiracagi kanaatindeyiz.

Etik onam: in silico veri analizi yapilan bu calismada herhengibir
insan veya hayvam materyali kullanilmamis ve etik onam gerektir-
memektedir.
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