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ÖZET 

Yanık ve Solunum Sistemi Enfeksiyonlarindan İzole Edilen Staphylococcus aureus'taki 
İki Virülans Faktör Geninin Moleküler Çalışması 

 
Muthanna Shareef Tahibul AL RADHI 

 
Çankırı Karatekin Üniversitesi, Fen Bilimleri Enstitüsü 

Biyoloji Anabilim Dali 
 

Danişman: Doç. Dr. Melda DÖLARSLAN 
Eş Danışman: Doç. Dr. Abbas Dakheel MUTAR 

 
Bu çalışma, aşağıdakileri izole etmeyi ve tanımlamayı amaçlamaktadır: S.aureus'un 
yanık ve bademcik iltihabı örneklerinden toplanan klinik izolatları, S. aureus genlerinin 
polimeraz zincir reaksiyon tekniği (PCR) ile araştırılması, S. aureus'un kümelenme 
faktörü A (clfA) ve fibronektin bağlayıcı protein A (fnbA) genlerinin genetik 
polimorfizmlerinin belirlenmesi. Gözlemlenen varyantlar, ilgili genomik DNA dizileri 
içindeki konumlarına göre lokalize edilmiştir. Bu çalışma, Irak'ın Thi-Qar eyaletindeki 
Al-Hussein Eğitim Hastanesinde Şubat-Temmuz 2020 döneminde yanık hastalarından 
ve bademcik iltihabı olan hastalardan alınan sürüntülerden toplanan 80 sürüntüyü 
içermektedir. Staphylococci'nin tam izolatları mikroskobik, morfolojik ve biyokimyasal 
testlerle tanımlanır. Mannitol tuzlu agarda sadece 65 izolat (% 81,25) pozitif üreme 
gösterdi ve S. aureus tanısı aldı. Sonuçlar, S. aureus oranının yüksek olduğunu ve en 
yüksek sonuçların (≤ 10 yaş) yaş grubunda kayıt altına alındığını açıklarken, yanık ve 
bademcik iltihabı örneklerinde en düşük sıklığın 2 (% 2,5) ile (51-60 yaş) yaş 
grubundaki hastalarda görüldüğü tespit edilmiştir. Moleküler tanı sonuçları, S. 
aureus'un % 81.54'ünün A genine sahip olduğunu, fnb geninin prevalansının ise % 
18.46 olduğunu göstermiştir. Clf A ve fnb genlerinin yüzdesi, izolasyon bölgesi ile 
ilişkili olarak farklılık gösterir; bu, izolatların % 82.86'sına bölünmüştür ve izolatların % 
80'i yanık ve bademcik iltihabı örneklerinin clf A geni için pozitif sonuçlar verirken, fnb 
geni % 20 ve 16.67'ye bölünmüştür. Yanıktan 7/35, yanık ve bademcik iltihabı 
örneklerinden 5 / 30'a bölünmüştür. Mevcut sonuçlar, clfA geninin büyütülmüş 288 bp 
fragmanında saptanabilir herhangi bir nükleik asit varyasyonunun olmadığını 
göstermektedir. Bununla birlikte, fnbA geninde birkaç mutasyon tanımlanmaktadır. 
Hem üretilen clfR tabanlı hem de fnbA tabanlı filogenetik ağaçlar, incelenen her iki 
numuneye göre doğru konumlandırmayı göstermektedir. Bu kapsamlı ağaçlar, 
belirlenen mutasyonları ilgili organizmalarla paylaştırmak için yapılmıştır. Halihazırda 
inşa edilen filogenetik, S. aureus örneklerinin doğru konumlandırılması ve ilgili dizileri 
açısından bilgilendirici kapsamlı veriler sağlar. Bu nedenle, hem üretilen clfA tabanlı 
hem de fnbA tabanlı filogenetik ağaçlar, incelenen örnekler arasındaki filogenetik 
ilişkiler açısından doğrulanmış bir kimlik sağlar. 
 
 
 
2021, 79 sayfa 
Anahtar Kelimeler: S. aureus, clfA geni, DNA dizileme, PCR tekniği 
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ABSTRACT 

Master Thesis 
 

Molecular Study of Two Virulence Factors Genes in Staphylococcus Aureus Isolated 
From Burn and Respiratory System Infections 

 
Muthanna Shareef Tahibul AL RADHI 

 
Çankırı Karatekin Üniversity, Graduate School of Natural and Applied Sciences 

Department of Biology 
 

Supervisor: Assoc. Prof. Melda DÖLARSLAN 
Co-Supervisor: Assoc. Prof. Abbas Dakheel MUTAR 

 
 
The present study is aimed at isolating and identifying: the clinical isolates S. aureus 
collectng from burn and tonsillitis samples, investigating two virulence factors genes of 
S.aureus by polymerase chain reaction technique (PCR) technique, identifying the 
genetic polymorphisms of the clumping factor A (clfA) and fibronectin-binding protein 
A (fnbA) genes in the of S. aureus. The observed variants have been localized according 
to their positions within the referring genomic DNA sequences. The current study 
includes 80 swabs that are collected from burn patients and swabs extracting from 
patients with tonsillitis during the period from February to July 2020 at Al-Hussein 
Teaching Hospital in Thi-Qar province, Iraq. The complete isolates of Staphylococci 
isidentified by microscopic, morphological, and biochemical tests. Only 65 isolates 
(81.25 %) have showed positive growth on mannitol salt agar and diagnosed as S. 
aureus. The results explain a high rate of S. aureus and they are registered in the age 
group of (≤ 10 years), while the lowest frequency for burn and tonsillitis samples  has 
observed in (51-60 years) age group of with 2 (2.5 %) patients. The results of molecular 
diagnosis have displayed that 81.54 % of S. aureus isolates and have clf A gene, while 
the prevalence of fnb gene is 18.46 %. The percentage of clf A and fnb genes relates 
with site of isolation is differenced, which has been divided to 82.86 % and 80 % of 
isolates recovers from burn and tonsillitis samples gaving positive results for clf A gene, 
while fnb gene present in 20 % and 16.67 %, which divides to 7/35 from burn and 5/30 
from burn and tonsillitis samples. The current results indicate the absence of any 
detectable nucleic acid variations in the amplified 288 bp fragment of the clfA gene. 
Meanwhile, several mutations are identified in the fnbA gene. Both generated clfR-
based and fnbA-based phylogenetic trees indicate accurate positioning with regard to 
both investigated samples. These comprehensive trees have been constructed to allocate 
the identified mutations with their related organisms. The currently constructed 
phylogenetic provides informative comprehensive data, in terms of the accurate 
positioning of S. aureus samples and their relative sequences. Therefore, both generated 
clfA-based and fnbA-based phylogenetic trees provide a confirmed identity with respect 
to the phylogenetic relationships among the investigated samples. 
 
2021, 79 pages 
Keywords: S. aureus, clfA gene, DNA sequencing, PCR technique 
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1. GİRİŞ 
 
 
S. aureus, ilk önemli patojenlerden biridir ve aynı zamanda hastane ve toplum kaynaklı 

enfeksiyonların en önemli nedenidir ve ciddi sonuçlar doğurmaktadır (Boswihi ve Udo, 

2018).Ve bu, yaygın olarak reçete edilen antimikrobiyal ajanlara karşı direnç 

geliştirmiştir (Goudarzi ve diğerleri, 2016).Ayrıca, S. aureus suşları halk sağlığı için 

giderek artan bir tehlikeye sahiptir ve hastanelerde salgınlara neden olabilir (Omidi ve 

diğerleri, 2020). 

 
 
S. aureusis'in bulaşıcı potansiyeli, çok sayıda hücre ile ilişkili ve hücre dışı virülans 

faktörleri tarafından belirlenir, bunların bazıları yapışma sürecinde ve diğerleri de 

bakteri istilasında rol oynar (Holban ve ark., 2013).S. aureus, enterotoksinler ve yüzeye 

maruz kalan virülans faktörleri (fibrinojen, protein A, fibronektin bağlayıcı proteinler) 

gibi salgılanmış virülans faktörleri üretilebilir (Zhang ve diğerleri, 2016). S. aureus, 

önemli virülans faktörleri olarak kabul edilen ve bakterilerin konakçı hücrelere 

bağlanmasına, konağı istila etmesine ve bağışıklık kaçırmasına yardımcı olan çok 

sayıda hücre dışı protein üretir (Ghasemian ve diğerleri, 2015). 

 
 
S. aureus'un clfA proteinleri, fibrinojeni S. aureus hücre duvarına bağlama 

yeteneklerinden dolayı konakçı immün yanıtlarından kaçınmada rol oynar, böylece 

patojene opsoninlerin birikmesini veya bunlara erişimini engeller (Higgins ve diğerleri, 

2006). Biyofilm oluşumu, konakçı hücrelerin bağlanmasında, kolonizasyonda ve 

invazyonda önemli bir virülans faktörü olarak kabul edilen fibronektin bağlayıcı 

proteinler (fnbA) gibi farklı proteinlerle ilişkili insanlarda kronik ve tekrarlayan 

enfeksiyonlarla sıklıkla ilişkilendirilmiştir (Aslantaş ve Demir, 2016). 

 
 
Çalışmanın Amacı:  
 
Hastane enfeksiyonlarında, özellikle yanık ünitelerinde ve solunum sistemi ünitelerinde 

S. aureus mortalitesine ilişkin artan kanıtlar nedeniyle, bu çalışmada bu bakterinin 

patogenezi ile ilgili iki virülans faktörünün aşağıdaki adımlar kullanılarak tespit 

edilmesi amaçlanmıştır: 
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1- S. aureus'un yanık hastalarından ve solunum yolu enfeksiyonlarından izole 

edilmesi ve teşhisi. 

2- S. aureus izolatlarında clf A ve fnbA genlerinin moleküler tespitinin 

kullanılması 

3- S. aureus'ta her iki genin genetik polimorfizmlerinin belirlenmesi ve 

gözlemlenen varyantların, ilgili genomik DNA dizileri içindeki konumlarına 

göre lokalize edilmesi. 
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2. KAYNAK ÖZETLERİ 
 
 
2.1.Staphylococcus aureus 
 
 
Stafilokoklar çok yaygın bakterilerdir (Boswihi&Udo, 2018); S. aureus, çok sayıda 

enfeksiyona neden olma kabiliyeti ve çeşitli çevresel koşullara uyum sağlama kapasitesi 

nedeniyle büyük önem taşımaktadır. Kan dolaşımını, yüzeysel deri enfeksiyonlarını ve 

yumuşak dokuları ve alt solunum yollarını etkileyebilir ve santral yolla ilişkili kan 

dolaşımı enfeksiyonu gibi tıbbi cihazlarla ilgili enfeksiyonların yanı sıra endokardit, 

pnömoni gibi bazı ciddi derin enfeksiyonlara neden olabilir. Ve osteomiyelit; ayrıca 

stafilokok enfeksiyonu, bakteriyel bir biyofilm oluşumu ile ilişkilidir (Keren ve 

diğerleri, 2004; Lindsay ve Holden, 2004; Schito, 2006).Son zamanlarda, organ nakli, 

kemik iliği nakli ve invaziv tanı testlerinin gelişmesiyle birlikte bakteremi ve septisemi 

gibi kan dolaşımı enfeksiyonları artmaktadır (De Rosa ve ark., 2016). 

 
 
S. aureuslar çeşitli hayvanların derisinde ve mukozasında bulunur ve ayrıca farklı 

ortamlarda, özellikle insanlarda, hayvanlarda ve yiyeceklerde bulunur (Mathanraj ve 

diğerleri, 2009). S. aureus, asemptomatik olarak kolonize olmaktadır, bireylerin 

yaklaşık% 20'si S. aureus'un kalıcı nazal taşıyıcılarıdır ve yaklaşık % 30'u aralıklı 

taşıyıcılardır buna karşın insaların yaklaşık % 50'si taşıyıcı değildir (Wertheim ve 

diğerleri, 2005; Gorwitz et al. al., 2008). Öyle ki, bu bakteri insan için en başarılı 

fırsatçı bakterilerden biridir çünkü kendine özgü bir doğası vardır ve çevreye uyum 

sağlama ve hayatta kalma kapasitesine sahiptir (De vd., 2007). 

 
 
Bu nozokomiyal patojenin başarılı bir şekilde yaygınlaşmasına katkıda bulunan en 

önemli faktörün, yeni antimikrobiyal ajanlara direnç kazanmadaki olağanüstü yeteneği 

olduğu belirtilmiştir (Nezhad ve ark., 2017). 

 
 
Staphylococcusaureus şu şekilde sınıflandırılmıştır: 

Alem:Bakteriler 

Şube: Firmicutes 
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Sınıf: Bacilli 

Takım: Bacillales 

Aile: Staphylococcaceae 

Cins: Staphylococcus 

Tür: Staphylococcusaureus (George ve diğerleri, 2004). 

 
 

2.2. S. aureus'un özellikleri 
 
 
Stafilokoklar gram-pozitif, küresel hücrelerdir, yaklaşık 1 μm çapında düzensiz grapelik 

kümeler halinde düzenlenmiştir. Sıvı kültürlerde tek kok, çiftler, tetradlar ve zincirler 

halinde görülmekltedir. Stafilokoklar hareketsizdir ve spor oluşturmazlar. Stafilokoklar, 

aspenisilin gibi ilaçların etkisi altında parçalanır. Stafilokoklar, onları streptokoklardan 

ayıran katalaz üretir ve manikarbohidratları yavaşça fermente ederek laktik asit üretir 

ancak gaz üretmez.En hızlı şekilde 37° C'de büyürler ancak pigmenti en iyi oda 

sıcaklığında (20–25°C) oluştururlar (Argudin ve diğerleri, 2010; Carrollet diğerleri, 

2016). 

 
 
Bu bakterinin bulaşması, kontamine ellere (veya diğer vücut kısımlarına) dokunmak ve 

damlacık iletimi gibi doğrudan temas yoluyla ve hastanede veya diğer ortamlarda kirli 

havanın solunması gibi dolaylı temas yoluyla kolayca gerçekleşir (Navidinia et al. ., 

2015). 

 
 

2.3. S. aureus'un Patogenezi 
 
 
Çoğu durumda, S. aureus enfeksiyonu, organizmaya dokulara veya kan dolaşımına 

doğrudan erişim sağlayan yaralar, travma veya cerrahi müdahale yoluyla deri veya 

mukozal bariyerlerdeki bozulmalardan sonra ortaya çıkar (Foster, 2009). S. aureus, 

farklı mikro ortamlarda hayatta kalmak ve konakçı kolonizasyonu (Krishna& Miller, 

2012) veya fagositik alım ve öldürmenin engellenmesi (Kim ve diğerleri, 2012), kan 

dolaşımında yayılma ve apse oluşumu gibi istila sırasında karşılaşmak için özel olarak 
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tasarlanmış farklı mekanizmalar kullanır (Cheng ve diğerleri, 2011) biyofilm oluşumu 

bunların başında gelir (Harro ve diğerleri, 2010). 

 
 
S. aureus'un patojenitesi, adhezyonunu, kolonizasyonunu, memeli hücrelerinin istilasını, 

bağışıklık savunma mekanizmasından kaçmasını ve konakçı ortamda hayatta kalmasını 

mümkün kılan çok çeşitli virülans faktörlerinin varlığıyla ilişkilendirilmiştir (Memon ve 

diğerleri, 2013). Bu virülans faktörleri şunlardır: salgılanan enzimler, toksinler, 

antifagositikkapsülerpolisakkaritler ve adezyonlar (Lowy, 2011). Bunlar, yüzeysel cilt 

lezyonlarından ölümcül enfeksiyonlara kadar çeşitlenen çok sayıda sonuca yol 

açmaktadır. Genellikle, pnömoni, idrar yolu enfeksiyonları, osteomiyelit, endokardit, 

hatta sepsis, yara enfeksiyonları gibi durumlar görülür ve çok nadir durumlarda S. 

aureus menenjite neden olur. Akut hastalığa ek olarak, S. aureus, çoğu bu patojenin 

tıbbi cihazlara yapışma ve biyofilm oluşturma yeteneğinden kaynaklanan kronik 

enfeksiyonlara neden olabilir (Foster ve diğerleri, 2014). 

 
 
Bu tür enfeksiyonlar, hem hastanelerde hem de toplumda önemli ölçüde morbidite ve 

mortalite ile ilişkilendirilmiştir ve bu nedenle büyük bir küresel sağlık sorunu 

oluşturmaktadır (Kouyos ve diğerleri, 2013).Virülans faktörleri bağışıklık sisteminden 

korunmak için tasarlanmıştır ve şunları içermektedir: bakterileri antikorlardan ve 

doğuştan gelen bağışıklık bileşenlerinden koruyan bir anti-opsonik kapsül dahil, 

nötrofilkemotaksisinin protein inhibitörlerive tamamlayıcı kaskad, stafilokokal protein 

A gibi immünoglobulin bağlayıcı proteinler ve nötrofillerinfagozomu içinde hayatta 

kalmasına yardımcı olan enzimler (Foster, 2005). 

 
 
S. aureus bakteremi vakaların (% 30-40) endokardit dahil ciddi zorluklarıyla ilişkilidir 

ve daha da önemlisi, MRSA bakteremisi olan hastaların Metisilineduyarlı suşların 

neden olduğu enfeksiyonlu hastalara göre daha yüksek morbidite ve mortalite oranlarına 

sahip olduğu bilinmektedir (Snyder ve al., 2010). 
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2.4. Yanıklar ve S. aureus 
 
 
Yanık yaralanmaları, özellikle geniş alan yanıklarında ve yaşlı hastalarda görece yüksek 

ölüm oranıyla tedavi edilmesi gereken karmaşık yaralardır; Önemli doku hasarı ve aşırı 

sıvı kaybı cildin hayati fonksiyonlarının bozulmasına neden olabilir (Jackson ve 

diğerleri, 2014). 

 
 
Yanıklar, en yaygın ve yıkıcı travma biçimlerinden biridir. Ciddi termal yaralanması 

olan hastalar, morbidite ve mortaliteyi en aza indirmek için acil özel bakıma ihtiyaç 

duymaktadır. Birleşik Devletler'deki Ulusal Yaralanma Önleme ve Kontrol 

Merkezi'nden elde edilen veriler, her yıl yaklaşık 2 milyon yangının rapor edildiğini ve 

bunun 1,2 milyonunun insanlarda yanık yaralanmasıyla sonuçlandığını göstermektedir 

(Roth ve Hughes, 2004).Yanık yaralanması, özellikle 14 yaşın altındaki çocuklarda 

yaralanma ölümlerinin ana nedenlerinden biridir (ABA, 2000). 

 
 
Ciddi termal yaralanma, vücudun geniş bölgelerinde cilt yüzeyinin tamamen 

kaybolmasına neden olur. Mikrobiyal konakçı istilasına karşı bir bariyer olarak cildin 

önemi nedeniyle, sonraki yanık yarası enfeksiyonu ve sistemik enfeksiyon riskinin 

yanık yaralanmasının boyutu ile ilişkili olması şaşırtıcı değildir (Santaniello ve 

diğerleri, 2004). 

 
 
Biyofilmler, kendiliğinden salgılanan hücre dışı bir polisakkarit matrisi veya balçıkta 

gömülü olan, yüzeye bağlı mikroorganizma agregalarından oluşan karmaşık 

topluluklardır. Çok çeşitli doğal ve yapay ortamlarda bulunurlar ve kurucu mikrobiyal 

hücrelerine çok sayıda korumalı dinamik mikro ortam sağlarlar (Stoodley ve diğerleri, 

2002). Biyofilmler olgunlaştıktan sonra, antimikrobiyal ajanlara ve konakçı bağışıklık 

sistemine karşı etkili bariyerler olarak hareket ederek, biyofilm oluşumu bölgesinde 

kalıcı kolonizasyon ve/ veya enfeksiyonla sonuçlanır (Edwards& Harding, 2004). 

 
 
Bakteriler, yanık yaralanmasından sonra açık cilt yaralarını hızla kolonize eder. Yanık 

yarasını kolonize eden mikroorganizmalar, hastanın endojen derisinden ve 
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gastrointestinal ve solunum florasından kaynaklanır (Barret&Herndon, 2003). 

Mikroorganizmalar ayrıca kontamine dış çevre yüzeyleri, su, fomitler, hava ve sağlık 

bakım çalışanlarının kirli elleriyle temas yoluyla hastanın cilt yüzeyine aktarılabilir 

(Watts ve diğerleri, 2001). 

 
 
S. aureus ayrıca, koagülaz, protein A, lökosidinler, hemolizinler ve süperantijenler dahil 

olmak üzere konak dokulara yapışmayı, bağışıklık sisteminden kaçmayı ve konakçı 

hücrelerin ve dokuların yok edilmesini kolaylaştıran çeşitli virülans faktörleri dizisi 

olmuştur (Foster, 2004). 

 
 
Yanık yarasındaki bir enfeksiyon, her yaşta ve hem gelişmiş hem de gelişmekte olan 

ülkelerde hala en önemli sakatlık ve ölüm nedeni olarak kabul edilmektedir (Pasalaret 

diğerleri, 2013). İlk resüsitasyon aşamasından sonra yanık hastaları arasındaki ölüm 

oranlarının yaklaşık% 50-75'i çeşitli bulaşıcı komplikasyonlara bağlanabilir (Raz-

Pasteuret diğerleri, 2013). 

 
 
Yanık hastaları çeşitli nedenlerden dolayı yüksek enfeksiyon riski altındadır. Örneğin, 

kolayca temin edilebilen vücut yüzeyi, yanıkların bağışıklığı bozucu etkileri, 

invazivdiyagnostik, terapötik prosedürler ve uzun süreli hastanede kalış. Hastanın türü 

ve sayısı, enzim / toksin üretimi ve organizmaların motilitesi gibi mikrobiyal faktörlerle 

bağlantılı yanık derinliği, yaralanma derecesi ve yanık derinliği gibi hasta faktörleri 

invaziv enfeksiyonun belirleyicileridir. Yaranın yüzeysel bakteriyel 

kontaminasyonunedeniyle, bu hastalarda enfeksiyonkolaylıkla invaziv hale gelebilir. 

Bakteriyel yara kontaminasyonunun derecesi, sepsis riski ile doğrudan bir ilişkiye 

sahiptir (Rafla ve Tredget, 2011). 

 
 
Yanık yaralanması, hastaları enfeksiyona yatkın hale getiren bir bağışıklık sistemi 

düzensizliği durumuna neden olur. En belirgin etki, doğal kutanöz bariyerin kaybıdır. 

Bunun ötesinde, inatçı ve adaptif immün yanıtların düzensizliği ile sonuçlanan pro ve 

antiinflamatuar sinyallerin daha karmaşık bir etkileşimi vardır (Neelyet ark., 2014). 
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Bir yanık yaralanmasından sonra hastaların çoğu, morbidite ve mortaliteyle mücadelede 

en yaygın zorluk olan bakteriyel enfeksiyonun ciddi sonuçlarından muzdariptir. Yanık 

yaralanmasıyla deri bariyerinin yırtılması, lokal ve sistemik bağışıklık tepkilerine yol 

açar ve mikroorganizma enfeksiyonu komplikasyonunu paylaşır (Ledereret diğerleri, 

1999). 

 
 
Deri, mikrobiyal istilaya karşı ilk savunma engelidir ve ayrıca yanık olduğunda 

enfeksiyona daha yatkın hale gelir. Staphylococcusspp., Enterococcusspp., 

Pseudomonas spp., Acinetobacterspp. Ve mantarlar (Norbury ve diğerleri, 2016) dahil 

olmak üzere birçok patojen yanık yarası enfeksiyonlarından sorumludur. Bununla 

birlikte, S. aureus yanık merkezlerinde enfeksiyonların önde gelen nedenlerinden biri 

olmaya devam etmektedir (Chen ve diğerleri, 2012). Yüksek oranda izole edilmiş S. 

aureus, yanık merkezlerinde yüksek bir bulaşıcı seviyeye karşılık gelir (Norbury ve 

diğerleri, 2016). Dünyada her yıl milyonlarca insan yanmaktadır (Chen ve diğerleri, 

2018). 

 
 
Yanık yaralanmalarının en genel iki enfeksiyonu, çoklu ilaca dirençli olduğu için 

tedavisi zorlaşan Pseudomonas areuginosa ve S. aureus' tur. Clark ve ark., (2003) 

Gram-negatif bakterilerin, büyük virülans faktörlerine ve bu çalışmada gördüğümüz gibi 

antimikrobiyal dirençli bir özelliğe sahip olması nedeniyle en yaygın invaziv enfeksiyon 

ajanı olarak kabul edildiğini bulmuştur. Çalışma Bağdat / Irak'ta yapılırken, yanık 

yaralanmalarından en sık kültürlenen mikroorganizmaların Pseudomonas aeruginosa 

olduğunu, ardından K. pneumoniae ve ardından S. aureus olduğunu, 

Acinetobacterbaumannii' nin ise net bir yüzdeye sahip olduğunu göstermektedir 

(Jasemet al., 2018). Ayrıca Pasalar vd., (2013) bildirmektedir. S. aureus, bakteriyel 

yanık yarası enfeksiyonlarının baskın mikroplarıdır.Genel olarak, şiddetli yanma 

yaralanmalarında yaygın ölüm nedeni sepsis veya inhalasyon yaralanmasının 

komplikasyonlarıdır. Yanık yaralanmaları, yanık yaralanması ve sepsisten sonra 

monosit / makrofajların azalmasıyla karakterize edilen bir immünosupresyon olarak 

ciddi sonuçlara yol açan antiinflamatuar tepkiye neden olur (Church ve ark., 

2006).Ancak Prostaglandin E2'nin (PGE2) inhibe edici makrofajlar tarafından 

salınmasındaki artış, yanık hastalarının immünosupresyonunda dikkate değer bir rol 
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oynar (Church ve diğerleri, 2006), ancak yanık hasarını takip eden ve 

immünosupresyona yol açan gerçek olaylar bilinmemektedir. 

 
Yanık cilt hasarı, mikroorganizmaya süpürasyona neden olan zengin bir besin ortamı 

sağlayan zengin bir avasküler nekrotik doku ortamı sağlar. Bazen, yara izlerinin 

oluşumu, bağışıklık hücrelerinin yanmış alana göçünü azaltmaya ve konakçı tarafından 

üretilen antimikrobiyal ajanların yanmış alana dağılımını sınırlandırmaya yol açan yerel 

konakçı bağışıklık tepkilerini bozmaya yol açar (Nasseret diğerleri, 2003). 

 
 
S. aureus’ in yanık merkezlerinin ortaya çıkması ve bulaşması, uzun süreli hastanede 

kalış, bakteremi veya sepsis, hatta ölüm gibi daha fazla önleme ve tedavi gerektiren bazı 

kötü sonuçlara neden olur (Issler-Fisher vd., 2015).Mikroorganizma enfeksiyonunun 

başarılı klinik tedavisi için temel görev, bu enfekte edici suşların özelliklerinin ve 

antibiyotik duyarlılık profillerinin bilgisine bağlıdır. Sonuç olarak, yanık merkezinde 

farklı suşların antibiyotik duyarlılık modellerinin belirlenmesi daha uygun tedaviler ve 

daha düşük maliyetler sağlar. Antibiyotik direncinin yanı sıra yanık hastalarında tedavi 

başarısızlığına neden olan bir diğer önemli faktör de farklı virülans faktörlerinin 

üretilmesidir. 

 
 
Örneğin, S. aureus' un bu Panton-Valentine Lökosidin üreten suşları, PVL-negatif 

suşlara kıyasla artan öldürücülükle ilişkilendirilmiştir (Holmes vd., 2005). 

 
 
Deri ve yumuşak doku enfeksiyonları hala yanık hastalarında birincil kaynak olarak 

alınmaktadır ve antibakteriyel merhem, enjekte edilebilir antibiyotiklerle tedavi edilen 

SSTI olmayan hastalardan farklı olarak genellikle tedavinin temel dayanağı olarak alınır 

(Chen ve diğerleri, 2017). 

 
 
2.5. Bademcik Iltihabı ve S. Aureus 
 
 
Bademcik iltihabı, bakteriler, alerjiler veya solunum problemleri nedeniyle 

bademciklerin iltihaplanması olarak bilinir. İltihaplandığında bademcikler şişer ve 
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yüzeyinde grimsi veya sarımsı bir irinle kırmızı hale gelir. Bu iltihaplar bademcik ve 

boğaz dokularının şişmesine neden olarak havanın solunum sistemine girip çıkmasını 

engeller (Kocaturk ve ark., 2003). 

 
İnsanlarda S. aureus ön burun deliklerinde bulunur. Bu organizmaların hastane 

personelinde nazal taşınması, hastanede yatan hastalarda enfeksiyon için potansiyel bir 

kaynaktır ve nazal taşıma işleminin ortadan kaldırılmasının S. aureus enfeksiyonlarının 

insidansını azalttığı bildirilmiştir. İnsan S. aureus' un antimikrobiyal direnç profili, 

özellikle sağlık tesislerinin yetersiz olduğu gelişmekte olan ülkelerde büyük bir halk 

sağlığı sorunudur (Von-Eiffet ark., 2001). Mukosiliyer taşınmanın bozulması ve üst 

solunum yollarının tekrarlayan ve S. aureus, Haemophilusinfluenzae ve Pseudomonas 

aeruginosa gibi bakteriyel patojenlerle kronik kolonizasyon, kistikfibroz (KF) 

hastalarında morbidite ve mortalitenin en önemli nedenleri arasındadır (Valenzaet ark., 

2008). 

 
 
S. aureus solunum yolunda kolonileşen ilk bakterilerden biridir ve özellikle daha kötü 

prognozla ilişkilendirilen metisiline dirençli türlerden biridir (Renderset diğerleri, 

1997). Genel olarak, KF hastalarının solunum enfeksiyonlarında bakterilerin antibiyotik 

direnci artan bir endişe kaynağıdır ve direnç takibi hastaların erken tedavisi için 

önemlidir. KF'de bakteriyel patojenler için biyofilm oluşumu gösterilmiştir ve 

bakterilere kronik kolonizasyon için bir avantaj sağlar ve antimikrobiyallerin yok 

edilmesini zorlaştırır (Jackson ve diğerleri, 2003). 

 
 
Üst solunum yolu enfeksiyonları her yaş grubundaki bireylerde görülen yaygın 

hastalıklardan biridir. Farenjit, nazofarenjit, bademcik iltihabı, orta kulak iltihabı ve 

sinüzit, üst solunum yollarının başlıca enfeksiyonlarıdır. Üst solunum yolu 

enfeksiyonlarında (RTI) yer alan farklı bakteri türleri Haemophilusinfluenzae, 

Streptococcuspyogenes, Moraxellacatarrhalis, S. aureus ve Streptococcuspneumonia'dır. 

Üst solunum yolu enfeksiyonu vakaları komplike olmamasına rağmen, bu 

enfeksiyonların neden olduğu akut şişlik, astım durumuna neden olan hava yolu 

açıklığını tehdit edebilir veya yutmanın geçişinde tıkanmaya neden olarak önemli 

dehidrasyona yol açabilir. İshalden sonra çocuklarda pnömoniye bağlı ikinci ölüm 
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nedeni solunum yolu enfeksiyonu olduğu bilinmektedir ve gelişmekte olan ülkelerde 

daha yaygındır (Ndip ve diğerleri, 2009). 

 
 
Ek olarak, yüzeysel biyofilmlerde veya tonsil dokusunda nedensel ajanların 

lokalizasyonu, spesifik direnç mekanizmalarının olmamasına rağmen fonksiyonel 

antibiyotik direncine katkıda bulunabilir (Swidsinski ve ark., 2007). Genel olarak, S. 

aureus'un değişen verimlilikle profesyonel olmayan insan fagositlerini içselleştirdiği 

gösterilmiştir (Alexander ve Hudson, 2001), ancak şimdiye kadar tekrarlayan 

rinosinüziti olan sadece birkaç hastada hücre içi bir yerleşik olarak tanımlanmıştır 

(Plouin-Gaudon ve ark., 2006). 

 
 
2.6. S. Aureus'un Virülans Faktörleri 
 
 
S. aureus, sağlıklı taşıyıcılar yoluyla kolayca yayılabilmeleri ve toksinler, hücre duvarı 

ile ilişkili adhezinler ve salgılanan ekzoproteinler dahil olmak üzere çok sayıda virülans 

faktörü eksprese ettikleri için halk sağlığı için ciddi bir tehdit olarak görülmüştür 

(Herrera ve diğerleri, 2016). 

 
 
İnsan S. aureus suşlarında, bu virülans faktörlerinden birkaçı yaşamı tehdit eden 

enfeksiyonlarda rol oynar; bu nedenle, bir biyofilm içinde biyofilm oluşumunu ve / veya 

kalıcılığını teşvik eden spesifik stafilokokal faktörleri tanımlamak için önemli çaba 

harcanmıştır (Tangchaisuriya ve diğerleri, 2014). 

 
 
S. aureus' taki çeşitli virülans genleri, çok çeşitli virülans faktörlerini kodlar (Wang ve 

diğerleri, 2018). Stafilokok enfeksiyonu, epitel hücresi, konakçı dokular ve tıbbi 

cihazlar dahil olmak üzere farklı yüzey türlerine bakteriyel yapışmayla başlar (Kot ve 

ark., 2018). Konakçı hücrelere ve proteinlere yapışmaya, yapışkan matris moleküllerini 

(MSCRAMM'ler) tanıyan mikrobiyal yüzey bileşenleri adı verilen yapışkan moleküller 

aracılık eder.Bu bileşenler, sortaz enzimleri tarafından peptidoglikanakovalent olarak 

bağlanır (Joh ve diğerleri, 1999). S. aureuse bpS, kodlayan elastin bağlayıcı protein, eno 

kodlayan laminin bağlayıcı protein, cna kodlayan kolajen bağlayıcı protein, fnbA / fnbB 
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kodlayan fibronektin bağlayıcı proteinler A / B, fib kodlayan fibrinojen bağlayıcı 

protein, clfA / clfB kodlama dahil olmak üzere farklı potansiyel MSCRAMM genlerini 

eksprese edebilir kümelenme faktörleri A / B ve kemik sialoprotein bağlayıcı proteini 

kodlayan bbp (Walsh ve diğerleri, 2008). 

 
 
S. aureus' un istilası, özellikle adhezinler veya "yapışkan matris moleküllerini tanıyan 

mikrobiyal yüzey bileşenleri" (MSCRAMMS) adı verilen çok çeşitli hastalık oluşturma 

faktörlerinden etkilenir. Konakçı hücrelere stafilokokaladhezyon, sıklıkla, aynı şekilde 

konak hücreler tarafından by1-integrinler gibi spesifik reseptörler aracılığıyla bağlanan 

köprü matris moleküllerine bağlanma yoluyla aracılık edilir (Alexander ve Hudson, 

2001).Belirli invazif S. aureus suşları, örneğin iki fibronektin bağlayıcı protein (FnbpA 

/ -B), fibrinojen bağlanması için üç protein eksprese eder:kümelenme faktörü A ve B 

(ClfA / -B) ve fibrinojen bağlayıcı protein (Fib) (Peacock ve diğerleri, 

2002).Staphylococcus'un en çok neden olduğu hastalıklar, toksik şok sendromu toksini, 

epidermolitik toksinler veya enterotoksinler gibi tek ''tipik '' toksinlerin ekspresyonu ile 

ilişkili olmadığından, ancak enfektif süreç sırasında bir dizi faktörün özellikle 

MSCRAMM'lerin kombinasyonununbelirli bir suşun istilacı karakterini belirlediği 

varsayılmaktadır (Peacock ve diğerleri, 2002). 

 
 
Patojenik bakteriler aureus, hücre dışı matris proteinlerine çeşitli hücre destekli 

proteinleri kullanarak bağlanır (Fosteret diğerleri, 2014). Bunlar arasında, kümelenme 

faktörü A (ClfA), çeşitli enfeksiyonlarda rol alan S. aureus’un önemli virülans 

faktörüdür (McAdowet ark., 2011). Ek olarak, ClfA, bakterilerin bir biyofilm 

oluşturmasına ve tokolonize olmasına izin veren plazma proteini kaplı biyomalzemelere 

bakteriyel bağlanmayı teşvik eder (Vaudauxet diğerleri, 1995). 

 
 
Fibrinojen, endotel lezyonlarında en bol bulunan konakçı proteindir. Kümelenme 

faktörleri A ve B (ClfA, ClfB), S. aureus tarafından bakteri hücreleri üzerinde eksprese 

edilen ve hücre yüzeylerine yapışmayı teşvik eden fibrinojen bağlayıcı proteinlerdir. 

ClfA faktörü bakteriyel büyüme sırasında eksprese edilirken ClfB yalnızca erken 

logaritmik fazda mevcuttur (Peacock ve diğerleri, 2000). 
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2.7. Biyofilm Oluşumu 
 
 
Biyofilmler, S. aureus' un çevredeki normal yaşam döngüsünün bir parçası olarak kabul 

edilmiştir (Otto, 2008). Örneğin, biyofilmler bu mikropu antibiyotik ilaçların etkisinden, 

proteazlar salgılayarak savunma hücrelerini barındıran ve çevresel stres faktörlerinden 

koruyabilir (Singh ve diğerleri, 2010). 

 
 
Mikroakışkan akış hücreli sistemlere ve hızlandırılmış mikroskopiye dayanmaktadır, S. 

aureus biyofilm oluşumunun aşağıdaki beş aşamalı bir gelişim süreci ile ilerlediği 

gösterilmiştir: (a) bağlanma, (b) çoğalma, (c) toplu çıkış, (d) olgunlaşma ve (e) dağılma 

(Moormeier ve diğerleri, 2014) .Elde dilen veriler,  bu karmaşık süreçlerde üç faktörün, 

yani eDNA'nın rolünü göstermektedir; poli ‐ β(1,6) ‐N ‐ asetil ‐ glukozamin (PIA / 

PNAG), hücreler arası adezinlokusuicaADBC'nin birlikte ekspresyonu ile indüklenir 

(Cramton ve diğerleri, 1999); ve erken biyofilm oluşumu sırasında hücre dışı matris 

bileşenleri olarak işlev gördüğü gösterilen yapışkan matris moleküllerini 

(MSCRAMM'ler) tanıyan mikrobiyal yüzey bileşenleri de burada etkili olmaktadır.  

 
 
Biyofilm, bir ara yüz alt tabakasına veya birbirine geri çevrilemez şekilde bağlanan 

hücrelerle karakterize, mikrobiyal kökenli bir sesil topluluktur. Ürettikleri hücre dışı 

polimerik maddelerin bir matrisine gömülüdür ve büyüme hızı ve gen transkripsiyonu 

açısından değiştirilmiş bir fenotip sergiler (Donlan ve Costerton, 2002).Biyofilm 

oluşumu mikroorganizmaları opsonofagositozdan ve antimikrobiyal ajanlardan korur 

(Vancraeynest ve diğerleri, 2004). 

 
 
S. aureus tarafından konakçı kolonizasyonuna dahil olan moleküler mekanizmalarda iki 

adımın yer aldığı görülmektedir. İlk adım, yapışkan matris moleküllerini 

(MSCRAMM'ler) tanıyan mikrobiyal yüzey bileşenleri ailesinin farklı proteinlerinin 

aracılık ettiği hücre dışı matris ve plazma proteinlerini barındırmak için bakteriyel 

yapışmadır. İkinci adım, biyofilm oluşumunda rol alan genlerin devreye girdiği çok 

katmanlı hücre kümelerinde büyümeye bağlı bakteri birikimidir (Clarke ve Foster, 
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2006). MSCRAMM'ler, çeşitli hücre dışı proteinlerle etkileşime girebilen ve bunlara 

bağlanabilen mikrobiyal yüzeyin protein bileşenleridir. 

 
 
S. aureus patogenezinde biyofilm üretiminin önemi ve çok ilaca dirençli suşların 

gelişimi belgelenmiştir (Namvar ve ark., 2013). Diğer yapışma faktörlerinin yanı sıra, 

icaoperon tarafından kodlanan bir polisakkarit hücreler arası yapışma (PIA) 

stafilokoklarda biyofilm oluşumu için gereklidir (O’Gara, 2007). 

 
 
2.8. fnbA ve ClfA Genlerinin Moleküler Tespiti 
 
 
S. aureus' un moleküler tiplemesi, enfeksiyonu kontrol altına almak için önemli bir 

değere sahiptir. Şu anda, multilocussequencetyping (MLST), staphylococcal protein A 

(spa) typing ve staphylococcalcassettechromosomemec (SCCmec) typing dahil olmak 

üzere çeşitli moleküler tipleme yöntemleri vardır. Genel olarak, tipleme yöntemlerinin 

bir kombinasyonu bu suşlar arasında daha ayrıntılı genetik bağlantı sağlayabilir (Xie ve 

diğerleri, 2016). 

 
 
S. aureus hücre duvarına fibrinojeni bağlama yeteneklerine dayanarak, opsoninlerin 

patojene birikmesini veya bunlara erişimini engellerler (Higginset ark., 2006).ClfA'nın 

makrofaj fagositozunu engellediği (Palmqvistet diğerleri, 2004) ve tamamlayıcı 

düzenleyici faktör I'i bağlayıp aktive ettiği, böylece merkezi tamamlayıcı bileşen olan 

C3b'yi etkisiz hale getirdiği gösterilmiştir (Hairet diğerleri, 2008).İmmünoglobulinG 

(IgG) -bağlayıcı SpA proteini, B hücresi süperantijenik özelliklerine ek olarak, S. 

aureus hücre yüzeyini yanlış yönlendirilmiş IgG molekülleri ile kaplama kapasitesine 

sahiptir, böylece fagositozu ve klasik yol tamamlayıcı fiksasyonunu (Atkinset ark., 

2008).Dahası, S.aureus'un polimorfonükleernötrofillerin içinde hayatta kalma yeteneği, 

bağışıklıktan kaçmaya katkıda bulunur (Greshamet diğerleri, 2000). 

 
 
Yapışma ve invazyon seviyelerinin yanı sıra hücre içi S. aureus' un apoptozu indükleme 

kabiliyeti, bakteri üreme fazına bağlıdır ve aksesuargen düzenleyici (agr) lokusu ve 

stafilokokal aksesuar regülatör A (SarA) protein ailesi (Cheung ve ark., 2004).SarA, 
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üssel büyüme evresinde clfB ve fnbA ve -B'nin ekspresyonunu yukarı düzenlerken, agr, 

erteleme büyüme fazında spa ve fnbA ve –B ifadesini aşağı doğru düzenler (Cheung ve 

diğerleri, 2004). ClfA, büyüme döngüsü boyunca kopyalanmasına rağmen, bu gen 

yüksek oranda posteksponansiyel büyüme fazında eksprese edilir (Wolzet diğerleri, 

1999). 

 
 
Ek olarak, agr ve sarA bağımlı fonksiyonlar, dört S. aureus hemolizinin (alfa todelta) 

ekspresyonunu yukarı yönlü regüle eder (Cheunget ark., 2004).Bakterilerin antibiyotik 

direncinin bir başka nedeni, çeşitli antibiyotiklerin bozunmasından sorumlu olan beta-

laktamaz salgılayan çekirdek algılama düzenlenmiş mekanizma sırasında biyofilmlerin 

üretimi olarak kabul edilmiştir (Wilke ve ark., 2005). S. pneumoniae' nin penisilin ve 

eritromisine dirençli olduğu, H. influenza'nınampisiline dirençli olduğu, S. pyogenes 

izolatlarının ise eritromisine dirençli olduğu bildirilmiştir (Karchmer 2004). 

 
 
ClfA geni, bakterilerin virülansında rol oynayan hücre yüzeyiyle ilişkili bir protein olan 

Clumping faktör A'yı kodlamaktan sorumludur. İnsan fibrinojen parçacıklarının gama 

zincirine bakteri bağlanmasını tetikler. Ayrıca, grup IIA fosfolipaz A2'nin bakteriyel 

fosfolipid hidrolizine ve öldürülmesine neden olma kabiliyetini azaltan bakteri 

kümelerinin oluşumunu indükler. Ayrıca, kümelenme faktörü A, makrofaj fagositozunu 

dikkate değer ölçüde arttırmaktadır (Dominiecki ve Weiss, 1999; Palmqvist ve diğerleri, 

2004). Sekanslama reaksiyonları, bu PCR amplikonları için NCBI Blast kontrolü 

gerçekleştirdikten sonra tam özdeşliği gösterir (Zhang ve diğerleri, 2000). 

 
 
FnbA geni, her biri Fn'nin hem çözünür hem de hareketsizleştirilmiş formlarına yapışan 

çoklu, ikame edici fibronektin (Fn) bağlanma bölgelerine sahip olan, Fibronektin 

bağlayıcı protein A olarak adlandırılan bir proteini kodlar. Bu bağlanma modelleri, S. 

aureus'u ek faktörlere gerek duymadan endotelyal hücreleri istila etme yeteneğine 

sahiptir.Aynı zamanda, diğer S. aureus yüzey moleküllerinden bağımsız olarak aktive 

trombositlere yapışmayı ve kümelenmesini destekler.Ayrıca, kateterle indüklenen aort 

bitki örtüsüne sahip sıçanlarda deneysel endokarditin indüksiyonunda rol oynayan 

önemli bir aracıdır ve bakterinin hem kolonizasyonunu hem de konakta kalmasını 
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destekler (Que ve diğerleri, 2005; Keane ve diğerleri, 2017).Sekanslama reaksiyonları, 

bu PCR amplikonları için NCBI blastn gerçekleştirdikten sonra tam kimliği gösterir 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). 

 
 
2.8.1 Bulaşma 
 
 
Hastane enfeksiyonlarının prevalansı, özellikle hastanede en yüksek S. aureus gibi 

çoklu ilaca dirençli patojenlerdir (Vincentet ark., 2009); ve S. aureus, hafiften yaşamı 

tehdit eden koşullara kadar geniş bir yelpazede hastalıklara neden olan, sağlık bakımı ile 

ilişkili enfeksiyonların önemli bir ajanıdır. Ek olarak, bu bakteri antimikrobiyal direnç 

kazanma potansiyeline sahiptir (Weiner ve diğerleri, 2016). 

 
 
Ön burun deliklerinin skuamöz epitelyumu, insanlarda S. aureus' un birincil doğal 

rezervuarıdır. Tarihsel olarak, kalıcı taşıyıcılar (genel popülasyonun kabaca% 20'si), 

aralıklı taşıyıcılar (% 30) ve taşıyıcı olmayanlar (% 50) (Mulcahy&McLoughlin, 2016) 

üç kolonizasyon modeli tanımlanmıştır.Ayrıca vanBelkum ve diğerleri (2009), aralıklı 

taşıyıcılar ve taşıyıcı olmayanlar benzer S. aureus nazal eliminasyon kinetiğini 

paylaştığından, S. aureus nazal taşıyıcı tiplerinin, anti-stafilokokal antikor profilleri 

temelinde kalıcı ve "diğer" olarak yeniden tanımlanmasını önermektedir. Kalıcı 

taşıyıcıların burunda aralıklı taşıyıcılardan daha yüksek yoğunlukta S. aureus vardır ve 

genellikle tek bir genotip barındırır (Mulcahy&McLoughlin, 2016).Önemli olarak, S. 

aureus'un kalıcı nazal taşınması, bakteremi, diyaliz enfeksiyonları ve cerrahi alan 

enfeksiyonları gibi nozokomiyal enfeksiyonların gelişme riski ile güçlü bir şekilde 

ilişkilidir.Bu nedenle S. aureus' un endojen kontaminasyonunun stafilokok 

enfeksiyonlarının patogenezinde önemli bir rolü olduğu düşünülmektedir (Simor, 

2011).Kolonizasyon, konakçı savunma sistemlerinde boşluklar ortaya çıktığında 

patojenin kan dolaşımına erişebileceği bir rezervuar sunar, ancak özellikle toplumla 

ilişkili enfeksiyonlar durumunda burun kolonizasyonu olmadan enfeksiyonlar meydana 

gelebilir. S. aureusis' in ana bulaşma şekli doğrudan temas (kişi-kişi / fomit-kişi) 

yoluyla gerçekleşmektedir (Miller ve Diep, 2008). 
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Ulusal hastaneye yatış ve direnç verileri, 1999'dan 2005'e kadar S. aureus ve MRSA ile 

ilişkili yıllık hastaneye yatış ve ölüm sayısını tahmin etmek için kullanılır.Bu dönemde, 

S. aureus ile ilgili tahmini hastaneye yatış sayısı% 62 artmış ve MRSA ile ilgili tahmini 

hastaneye yatış sayısı iki katından fazla artmıştır (Kleinet ark., 2007). Bu mikropların 

doğrudan temas (enfekte / kolonize kişilerden veya evcil hayvanlardan bulaşıcı 

materyalle temas), kontamineyüzeylerle ve giysilerle temas, 

nazofarenkstenotoinokülasyon (endojen enfeksiyon) yoluyla bulaşmasının bazı yolları 

vardır (Scottet diğerleri, 2008). 

 
 
2.8.2 Teşhis 
 
 
Pürülan akıntının mikroskobik testinde, düzensiz asma kümeleri olan gram pozitif 

kokların varlığı, olası stafilokok varlığını gösterir; ancak kesin teşhisi, laboratuvar 

kültürü ortamında kültür ve izolasyona dayanmaktadır. S. aureus'u saptamak için 

mikroskobik inceleme, katalaz testi, koagülaz testi ve mannitol tuzlu agar ortamında 

kültivasyon kullanılır (Cannieet diğerleri, 2000). 

 
 
Yüksek prevalans nedeniyle S. aureus enfeksiyonları hastanede yatan hastalar arasında, 

uygun antimikrobiyal tedaviyi başlatmak ve S. aureus enfeksiyonlarının yayılmasını 

önlemek için bu bakterinin hızlı ve doğru bir şekilde tanımlanması gerekir. Genellikle 

bu görev için yüksek hassasiyet ve özgüllük nedeniyle moleküler yöntemler tercih 

edilir. Moleküler yöntemlerin sonuçları da genellikle fenotipik yöntemlerden daha hızlı 

elde edilebilir (Barskiet diğerleri, 1996). 

 
 
Disk difüzyon testi ve minimum inhibitör konsantrasyonunun (MIC) belirlenmesi gibi 

farklı fenotipik yöntemler mevcuttur, ancak direnç ifadesi ortamdaki sıcaklık, ortam, 

inokülum boyutu ve NaCl konsantrasyonundaki farklılık gibi değişmeyen koşulları 

etkilemiştir (Afroughet diğerleri, 2012). 
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3. MATERYAL VE YÖNTEM 
 
 
3.1. Materyal 
 
 
3.1.1 Araçlar 
 
 
Mevcut çalışmada kullanılan araçlar Çizelge 3.1 'de listelenmiştir. 
 
 
Çizelge 3.1. Kullanılan aletler ve imalatçıları 
 

No Araç Şirket / Menşei 
1 Otoklav Gemmy/ Tayvan 
2 Benzenbrülör Naugra / Hindistan 
3 Santrifüj Human/ Almanya 
4 ElektrikliDavlumbazodası Labnet / ABD 
5 ManyetikKarıştırıcılısıcakplaka Lab tech/ Güney Kore 
6 Kuluçkamakinesi Memmert / Almanya 
7 IşıkMikroskobu Olympus /Japonya 
8 Fırın Lab Tech / Güney Kore 
9 pH ölçer Hanna/ Romanya 
10 Güçkaynağı Biotech/ Almanya 
11 Buzdolabı Concord/ Lübnan 
12 Hassaselektrikdengesi Denver Instrument/ Almanya 
13 Termocycleraparatı Techne/ ABD 
14 UV transillüminatör Optima INC. / Japan 
15 Girdap Heidolph/ Almanya 
16 Subanyosu Grant/ İngiltere 

 
3.1.1 Kimyasal malzemeler 
 
 
Bu çalışmada kullanılan kimyasal malzemeler Çizelge 3.2'de maddeler halinde 

sıralanmıştır. 
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Çizelge 3.2. Kimyasal malzemeler 
No Material Company/ Origin 
1 Agar-agar Himedia / Hindistan 
2 Agaroz United states biological/ ABD 
3 Bromotimolmavisi Bio Basic INC. / Kanada 
4 Elma Yağı Syrbio / Suriye 
5 Etanol (mutlak) Fluka/ Almanya 
6 GeneRuler 100 bp DNA (merdiven) Bioneer / Güney Kore 
7 Gram Boyama Syr Bio / Suriye 
8 Hidrojenperoksit (H2O2) Fluka / İngiltere 
9 Mannitol tuzu Fluka/ Almanya 
10 NaCl Fluka/ Almanya 
11 Nükleaziçermeyensu Bioneer / Güney Kore 
12 Emniyetboyası ABM/ ABD 
13 6X Yüklemeboyası Bioneer / Güney Kore 

 

3.1.2 Primerler 

Mevcut çalışmada kullanılan primerler Çizelge (3.3) 'de listelenmiştir. 
 
Çizelge 3.3. Gen amplifikasyonu için kullanılan primer dizileri 
Gen  Primer Dizisi (5´- 3´)  Ürünbo

yutu 
Referans 

Fnb 
A 

 F*:  ATC AGC AGA TGT AGC GGA AG 
R*:TTT AGT ACC GCT CGT TGT CC 

 
 

198 bp (Abraham, 
ve 
Jefferson, 
2010; 
Selvaraj vd 
2019) 

clfA  F: ATT GGC GTG GCT TCA GTG CT 
R: CGT TTC TTC CGT AGT TGC 
ATT TG 

 
 

292 bp (Tristan vd., 
2003) 

*F :forward, *R : reverse, A: adenine, C: cytosine, G: guanine, T: thymine 
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3.1.1. Kültür Ortamı 

Bu çalışmada kullanılan kültür ortamı Çizelge 3.4 'de listelenmiştir. 
 
Çizelge 3.4. Kültür ortamı 
No Ortam Şirket / Menşei 
1 BeyinKalpİnfüzyonagarı (BHI) LAB / İngiltere 
2 Kan bazlı agar (BA) AFCO / Ürdün 
3 DNaz agar LAB / İngiltere 
4 Mannitol tuzagarı LAB / İngiltere 
5 Besinagar (NA) Oxoid (İngiltere) LAB / İngiltere 
6 Besinsuyu (N.B) Oxoid (İngiltere) LAB / İngiltere 
 
 
3.1.2. Kitler 
 
 
Mevcut çalışmada kullanılan kitle Çizelge 3.5 'de listelenmiştir. 
 
 
Çizelge 3.5. Çalışmada kullanılan kitler 
No Ortam Şirket / Menşei 
1 Presto™ Mini gDNA Bakteri Kiti Geneaid / Tayvan 
2 Master mix Kit Bioneer/ Güney Kore 
3 API Staph sistemi BioMerieux / Fransa 
4 Gram suşKiti Syr Bio / Suriye 

 
3.2. Yöntemler 
 
 
3.2.1 Ortam 
 
 
Bu çalışmada kullanılan ortam, üreticinin talimatlarına göre hazırlanmıştır (Collee ve 

diğerleri, 1996; Seethalakshmi ve diğerleri, 2010). 

 

3.2.1.1. Beyin kalpiınfüzyon agarı 

BHI agar, 49 g D.W. ve vidalı tüpe dağıtılır, otoklavda 121 C'de 15 dakika sterilize 

edilir, sonra eğimli olarak kalır. 
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3.2.1.2. Beyin Kalp Infüzyonsıvı Besiyeri 

BHI suyu 37 gr çözülerek hazırlanır. 1 L. of D.W. tüplere dağıtıldı, otoklavda 121 ºC'de 

15 dakika sterilize edildi. 

 
3.2.1.3. DNaseagar  

42 gr ilave edilerek hazırlanmıştır. DNaseagar, 10 gr. mannitol şekeri ve 0.024 gr. 1 L 

D.W'yebromofenol mavisi boyandı, karıştırıldı ve 121 ºC'de 15 dakika otoklavlanarak 

sterilize edildi, sonra 50 ºC'ye soğutuldu ve plakalara döküldü. 

 
 

3.2.1.4. Kanlı Agar (BA) 

Kırk gr. Kan agar bazı 1 L. D.W. ve 121 ° C'de 15 dakika otoklavlanarak sterilize edildi, 

50 ° C'ye soğutuldu ve aseptik olarak% 5 (v / v) insan kanına eklendi. 

 

3.2.1.5. Mannitol tuzu agarı (MSA) 

111 gr çözülerek hazırlanmıştır. 1 L. D.W. içinde, 121 C'de 15 dakika otoklavda 

kaynatıp sterilize edildikten sonra 50 ºC'ye soğutulduktan sonra plakalara döküldü. 

 
 
3.2.2 Boyalar, Reaktifler, Çözeltiler 
 
 
3.2.1.6. Etil alkol% 70 
 
 
Bir şişeye 70 ml mutlak etanol (% 99.9) eklenerek sunulmuş ve DW ile 100 ml'ye 

tamamlanmıştır. (Benson, 2001) 

3.2.1.7. Proteinaz K 

11 mg proteinaz K'nin 1.1 ml proteinaz K saklama tamponunda çözülmesi ile 

hazırlanmıştır. 
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3.2.1.8. Tris borat EDTA tamponu (TBE-1 X) 

10 ml stok TBE-10X, 90 ml D.W. ve elektroforezde kullanılana kadar 4oC 4'de 

saklanmıştır (Sambrook ve diğerleri, 1989). 

3.2.1.9. Katalaz reaktifi 

Hidrojen peroksit (H2O2) Kullanılıncaya kadar% 3'ü kahverengi bir şişede 4ºC'de 

saklanmıştır (Harley&Prescott, 2002). 

 

3.3. Numunelerin Toplanması 
 
Mart-Temmuz 2020 arasında, Thi-Qar eyaleti / Irak'taki AL-Hussein Eğitim 

Hastanesinin yanık hastalarından ve yaşları ≤10-60 arasında değişen bademcik iltihabı 

olan hastalardan seksen sürüntü örneği alındı; Daha sonra aynı gün içerisinde hemen 

Mikrobiyoloji Laboratuvarına sevk edildi. 

 

3.3.1. İzolasyon 
 
 

Toplanan örnekler, Staphylococci'nin izolasyonu, saflaştırılması ve tanımlanması için 

seçici ve ayrıştırıcıbesiyeri olarak kabul edilen mannitol tuz agarınainoküle edilmiştir. 

Tüm plaklar 37ºC'de 24 saat inkübe edilmiştir, ardından tek bir saf izole koloni, koruma 

ve izolatların tanımlanmasını doğrulayan diğer biyokimyasal testleri gerçekleştirmek 

için BHI agarbesiyerineiletilmiştir.İzolatlar kanlı agar üzerine yayılmıştır, ardından 

37ºC'de 24 saat inkübe edilmiştirİzolatlar şekil, boyut, renk, pigmentler ve hemolitik 

aktiviteleri açısından incelenmiştir. 

 
 

3.3.2 izolatların tanımlanması 
 
 
3.3.1.1. Mikroskobik Tahlil 

İzolatlar, boyaya, şekle ve düzenlemeye tepkilerini saptamak için Gram boyama ile 

boyanmıştır. 
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3.3.1.2. BA ve MSA'da koloni morfolojisi 

Koloniler kanlı agar plakasında büyümüş ve şekil, boyut, renk ve kan hemoliz tipleri 

açısından test edilmiştir.Mannitol tuzu agar plakasında yetiştirilenler mannitol şekerini 

fermente etme yetenekleri açısından test edilmiştir. 

 
 

3.3.1.3. Biyokimyasal Testler  

- Katalaz Testi  

Tahta aplikatör çubuğu ile kültürden bazı bakteri kolonileri aktarılmış ve bir slayt 

üzerine yerleştirilmiştir, daha sonra slayt üzerindeki hücrelerle 1-2 damla% 3 

H2O2karıştırılmıştır. Gaz kabarcıklarının görünümü pozitif bir test olarak belirtilir 

(Harley&Prescott, 2002). 

 
 

- Koagülaz Testi (Tüp Koagülaz Testi) 

Bu test, test edilen bakterilerin oksalatlı veya sitratlı plazmayı pıhtılaştıran koagülaz 

enzimini üretme kabiliyetini tespit etmek için kullanılabilir, test aşağıdaki şekilde 

gerçekleştirilir: 

 
 
Sitratlı taze insan plazması 1: 5 oranında damıtılmış su ile seyreltilmiş, ardından 

37ºC'de inkübe edilmiş bir gece boyunca bakteriyel broth kültüründen eşit hacimde 

karıştırılmıştır. 1-4 saatte pıhtılar oluşursa test pozitiftir. Steril et suyu içeren bir tüp 

plazma karışımı kontrol olarak dahil edilir (Brooks ve diğerleri, 2007). 

 
 

- DNaz Üretim Testi 

Bakteriyel izolatlar gece boyunca 37 ºC'de DNazagar üzerine sürme yöntemi ile inkübe 

edilir. Mannitol şekerinin fermantasyonu ve koloniler etrafında berrak bölgenin 

görünümü pozitif sonuçlar olarak değerlendirilir 
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3.3.1.4. API Staph Sistemi 

Bu yöntem üretici tarafından bildirilen prosedürlere göre uygulanmıştır.  

 
3.4. Moleküler Teşhis 
 
 
3.4.1 Genomik DNA’nın ekstraksiyonu 
 
 
Tüm S. aureus izolatlarından genomik DNA, Presto ™ Mini gDNA Bakteri Kiti 

kullanılarak, aşağıdaki gibi özetlenebilen üreticinin protokolüne göre ekstrakte 

edilmiştir: 

 
3.4.1.1. Numune Hazırlığı  
 
 
Bir mikrosantrifüj tüpüne bakteri izolatları (1 x 109 kadar) eklenmiş ve gece boyunca 

BHI et suyu kültüründe bekletilmiştir, daha sonra 14-16.000 rpm'de 1 dakika 

santrifüjlendikten sonra süpernatantı atılmıştır. Gerekli Gram + Tampon hacminin (200 

μl / örnek) 15 ml'lik bir santrifüj tüpüne aktarılması gerçekleştirilmiştir.  Lizozim (0,8 

mg / 200 μl) Gram + Tampon’a (15 ml santrifüj tüpünde) eklenmiş ve ardından 

Lizozimi tamamen çözmek için vorteksleme gerçekleştirilmiştir.1.5 ml mikrosantrifüj 

tüpündeki örneğe 200 μl Gram + Tamponaktarılmıştır (Lizozim eklendiğinden emin 

olunarak), ardından pelletivorteks veya pipet ile yeniden süspanseedilmiş, ardından 

37ºC'de 30 dakika inkübe edilmiştir. İnkübasyon sırasında tüp, her 10 dakikada bir ters 

çevrilmiştir. 20μl Proteinase K ekledikten sonra vortekslekarıştırılmış, ardından 60ºC'de 

en az 10 dakika inkübe edilmiştir. İnkübasyon sırasında tüp her 3 dakikada bir ters 

çevrilmiştir.  

 
 

3.4.1.2. Hücre parçalanması (Lisis)  
 
 
Örneğe iki yüz mikrolitre GB Tamponu eklenmiş ve 10 saniye boyunca vortekslenerek 

karıştırılmış, ardından örnek lizatının berrak olmasını sağlamak için 70ºC'de en az 10 

dakika inkübe edilmiştir. İnkübasyon sırasında tüp her 3 dakikada bir ters çevrilir. Bu 
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sırada gerekli Elüsyon Tamponunu 70ºC'ye önceden ısıtılmıştır (adım 5 DNA Elüsyonu 

için). 

 
 

3.4.1.3. DNA Bağlanması  
 
 
Örnek lizatına iki yüz mikrolitre mutlak etanol ilave edildi ve kuvvetlice çalkalanarak 

hemen karıştırıldı. Çökelti belirirse, bir pipetle olabildiğince parçalanmıştır, ardından 2 

ml'lik bir Toplama Tüpüne bir GD Kolonu yerleştirilmiştir, ardından karışım 

(çözülmeyen çökelti dahil) GD Kolonuna aktarılmış ve ardından 14-16.000 x g'de 2 

dakika santifrüjlenmiştir. Akışı içeren 2 ml'lik Toplama Tüpünealma gerçekleştirilmiş 

ve ardından GD Kolonunu yeni 2 ml'lik Toplama Tüpüne yerleştirme adımı 

uygulanmıştır. 

 
 

3.4.1.4. Yıkama 
 
 
GD Kolonuna dört yüz mikrolitre W1 Tampon eklendi, ardından 30 saniye 14-16.000 

rpm'desantrifüjlendikten sonra akış atıldı. GD Kolonu tekrar 2 ml Toplama Tüpüne 

yerleştirildi ve GD Kolonuna 600 μl Yıkama Tamponu (etanol eklendiğinden emin 

olunarak) ilave edildi. 30 saniye boyunca 14-16.000 rpm'desantrifüjlendi, ardından akışı 

atıldı, ardından GD Kolonunu 2 ml Toplama Tüpüne geri yerleştirildi. Son olarak, kolon 

matrisini kurutmak için, 14-16.000 rpm'de 3 dakika süreyle tekrar santrifüjlendi. 

 
 

3.4.1.5. DNA Elüsyonu 
 
 
Kurutulmuş GD Kolon, temiz bir 1,5 ml mikrosantrifüj tüpüne, 100 μl önceden ısıtılmış 

Elüsyon Tamponu1 kolon matrisinin merkezine aktarıldı ve Elüsyon Tamponunun 

tamamen emilmesi için en az 3 dakika beklendi, ardından, Saflaştırılmış DNA'yı 

ayrıştırmak için 30 saniye boyunca 16.000 rpm 14° C'de santrifüjlendi.  
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3.4.2. Hedef Genlerin PCR ile Tespiti 
 
 
A ve fnbAgenlerinin amplifikasyonu, Tablo (2.3) 'de açıklanan primerler kullanılarak 

yapılmıştır.Reaksiyon tüplerinin son hacmi 20μl olup, 5μl Master Mix, 1.5μl hem ileri 

hem de her gene özgü primerlerden oluşur, 3μl DNA şablonu ve hacim nükleaz 

içermeyen su eklenerek tamamlanır.Ürünler, 45-60 dakika boyunca 70V'de 1x TBE 

tamponu kullanılarak% 1.5 agaroz jel kullanılarak 8 ul emniyet boyası ilave edilerek 

görselleştirilir.Bu genlerin ısıl döngü programları sırasıyla clf A ve fnb genlerinin 

Çizelge 3.6 ve 3.7 listelenmiştir. 

 
 
Çizelge 3.2.1.1.1. clfA geni programı (Tristan ve diğerleri, 2003) 

Adım Sıcaklık, °C Süre Döngü 

İlk denatürasyon 95 3 dk 1 
Denatürasyon 95 30 s  

30 Tavlama 59 30 s 
Uzatma 72 30 s 

Son uzatma 72 5 dk 1 
 
 
Çizelge 3.2.1.1.2.fnb A geninin programı (Abraham ve Jefferson, 2010) 

Adım Sıcaklık, °C Süre Döngü 
İlk denatürasyon 94 2 dk 1 

Denatürasyon 94 60 s  
30 Tavlama 55 60 s 

Uzatma 72 60 s 
Son uzatma 72 5 DK 1 

 

3.4.3. Agaroz Jel Elektroforezi 

1- Agaroz jel tozu (% 1 veya% 1.5) 1 ve 1.5 gr çözülerek hazırlanmıştır. 100 ml 1X 

TBE tamponu içinde agaroz, karışım kabı buharlaşmayı önlemek için alüminyum 

folyo ile kapatılır ve agaroz çözünene kadar manyetik karıştırıcı ile sıcak bir plaka 

içinde kaynatılır.DNA ekstraksiyon işleminden sonra elektroforezde% 1 agaroz 

konsantrasyonu kullanılırken, PCR tespiti ile amplifikasyon genlerinden sonra% 

1.5 agaroz kullanılır. 

2- Şişe sıcak plakadan çıkarıldı ve yaklaşık 45-55 ºC'ye soğumaya bırakılır. 
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3- Daha sonra jel 8μl emniyet boyası ile karıştırılır ve nazikçe döndürülerek iyice 

eklenir. 

4- Uygun 16 dişli tarak hazneye yerleştirilir ve agaroz jele batırılır. 

5- Daha sonra hazneye erimiş agaroz solüsyonu dökülür, mikropipet ucu ile dürtülerek 

erimiş jel içerisindeki hava kabarcıkları kolayca çıkarılır. 

6- Jel katılaşana kadar oda sıcaklığında 30 dakika kurumaya bırakılır, ardından tarak 

ve bant dikkatlice jelden çıkarılır. 

7- Son katılaşmadan sonra tarak dikkatlice çıkarılır, kavanoz elektroforez tankına 

konur ve TBE tamponu ile doldurulur. 

8- İzole edilmiş DNA örnekleri veya PCR ürünü, DNA'dan 5μl ile 2μl yükleme boyası 

(bromotimol mavisi) karıştırılarak elektroforeze tabi tutulur ve özel kuyulara 

yüklenir, ardından bir elektrik alanına (45-60 dakika 70V) maruz bırakılır. 

9- Son olarak, nükleik asit veya PCR ürünü, jelden iletilen UV ışığı (300nm) altında 

incelenir (Podzorski ve diğerleri, 2006). 

3.4.4. DNA Dizileme 
 
 
S. aureus' un on PCR ürünü, beş clf A'ya dağıtılır ve dizileme için beş fnb geni 

seçilmiştir ve her gen için ileri ve geri primerlerdizilenmek üzere laboratuvara 

gönderilir (Macrogen, Kore).Temel Yerel Hizalama Arama Aracı analizi (BLAST), 

blast algoritmasına yol açar (www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST).Clf A geni için (MCA1) 

ve fnb A için (MCA2) olarak belirtilen örnek dizileri, BioEdit dizi Hizalama 

Düzenleyici Yazılım Sürüm 7.1 (DNASTAR, ABD) kullanılarak düzenlenmiş, 

hizalanmış ve referans dizilerle karşılaştırılmıştır (Hall, 1999). 

 
 

3.4.4.1. Nükleik asit varyasyonlarının anima asit kalıntılarına translasyonu 
 
 
Hedeflenen proteinin amino asit dizileri, protein veri bankasından çevrimiçi olarak 

alındı (http://www.ncbi.nlm.nih.gov).Kodlama bölümlerinde gözlemlenen varyantlar, 

Expasy çevrimiçi programı kullanılarak ilgili amino asit kalıntılarına karşılık gelen bir 

okuma çerçevesine çevrilir (http://web.expasy.org/translate/).Birden fazla amino asit 
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dizisi hizalaması, BioEdit sunucusunun "hizalama" komut dosyası kullanılarak, 

yönlendiren amino asit dizileri ile gözlemlenen mutasyona uğramış karşılığı arasında 

gerçekleştirilir. 

 
 

3.4.4.2. Kapsamlı filogenetik ağaç yapımı 
 
 
Hussein ve diğerleri tarafından açıklanan komşu birleştirme protokolüne göre bu 

çalışmada belirli bir kapsamlı ağaç oluşturulmuştur. (2020).Gözlemlenen varyantlar, 

NCBI-BLASTn sunucusu kullanılarak komşu homolog referans sekansları ile 

karşılaştırılır (Zhang ve arkadaşları, 2000).Ardından, gözlemlenen varyantı içeren tam 

kapsamlı bir ağaç, komşu birleştirme yöntemiyle oluşturulur ve iTOL kıyafeti 

kullanılarak bir kladogram ağacı olarak görselleştirilir (Letunic&Bork, 2019).Her 

birinin dizileri, kapsamlı ağaçtaki filogenetik türler grubunu sınıflandırır, uygun şekilde 

renklendirilmiştir. 

 
 

3.5. İstatistiksel Analiz 
 
 

Bu çalışmanın sonuçları, SPSS programı (16.versiyon) kullanılarak istatistiksel olarak 

analiz edilmiştir. P değeri 0,05'in altında veya buna eşit olarak statik olarak anlamlı 

kabul edilmektedir. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



39 
 

4. BULGULAR  
 
 
4.1. Bakteriyel İzolasyon ve Tanımlama 
 
 
Toplam 80 adet numune, Thi-Qar eyaletindeki Al-Hussein Eğitim Hastanesinde yanık 

hastalarından ve tonsillitli (bademcik iltihaplı) hastalardan toplanmıştır. Yalnızca altmış 

beş izolat (% 81,25) büyümüş ve MSA ortamında sarı koloniler olarak görülmüş ve 

S.aureus olarak belgelenmiştir. Yanık örneklerinden izole edilen 35 (% 35,% 87,5) S. 

aureus, bademcik iltihabı örneklerinden iyileşen 30 (% 75) izolat ise Çizelge 4.1 'de 

gösterildiği gibi S. aureus olarak belirtilmiştir. Şekil (4.1) 'de gösterildiği gibi, yanık 

örneklerinden 35/40 (% 87.5) S. aureus izolatı ve diğer bakteri türleri olarak% 12.5 

kayıt bulunmaktadır. Öte yandan, S. aureus yüzdesi bademcik iltihabı örneklerinden 

30/40 (% 75) iken, Şekil (4.2) 'de belirtildiği gibi% 25 diğer bakteriler olarak temsil 

edilir. S.aureus ve üreme kültürü olmayan diğer bakteriler arasında önemli bir fark 

(P≤0.05) olmuştur. 
 
 

 
Şekil 4.1. Yanık örneklerinden izole edilen bakteri kültürünün yüzdesi 
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Şekil 4.2. Bademcik iltihabı örneklerinden izole edilen bakteri kültürünün yüzdesi 

 
 
Çizelge 4.1. S. aureus' un yanık ve tonsillitnumunelerinde dağılımı 
 

Numune 
 
Bakteri 

Yanık Tonsilit Toplam p. değeri 

 
S.. aureus 

 

 
35 (87.5%) 

 
30 (75%) 

 
65 (81.25%) 

0.535 

χ2=0.385       df=1    p.değeri ≤0.05 anlamlı 

  
 
 

4.2. Mikroskobik ve biyokimyasal tanı 
 
 
Mikroskobik inceleme tamamen S. aureus izolatlarına Gram boyama ile boyandıktan 

sonra lekeye tepkilerini tespit etmek için kullanılmıştır, hücreler çoğunlukla üzüm 

benzeri düzensiz kümeler halinde düzenlenmiş Gram pozitif koklar olarak görünür. S. 

aureus' un tamamen izolatları biyokimyasal testlerle tanımlanır, bu izolatlarakatalaz, 

koagülaz ve DNaz testleri için pozitif sonuçlar verilmiştir. API Staph sistemi, izolatların 

cins ve tür düzeyinde tanımlanmasının doğrulanması için kullanılır, Şekil (4.3). 
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Şekil 4.3. S. aureus' un API staph ile tanımlanması 

 
 

4.3. S. aureus'un yaşa göre dağılımı 
 
 
Sonuçlar, en yüksek enfeksiyon yüzdesinin (%38,75) , 31 adet yanık ve bademcik 

iltihabı örnekleriyle ile en yüksek (≤ 10 yaş) aralığında kaydedildiğini göstermektedir. 

Yine de her iki örnek için de en düşük enfeksiyon oranı Çizelge 4.2 'de gösterildiği gibi 

2 (% 2,5) hasta ile (51-60 yaş) yaş grubunda görülmektedir.Yaşa göre istatistiksel 

olarak anlamlı farklılıklar olmuştur (P≤ 0,05). 
 

Çizelge 4.2. S. aureus' un yaşa göre dağılımı (suşlar = 80) 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

YaşGrubu Sayı Yüzde (%) p. değeri 

≤10 31 %38.75 0.000* 

11-20 19 %23.75 

21-30 12 %15 

31-40 9 %11.25 

41-50 7 %8.75 

51-60 2 %2.5 

Total 80 %100  

χ2= 40       df=5    p.değeri≤0.05 anlamlı 
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4.4.Moleküler Teşhis 
 
 

PCR testi sonuçları, S. aureus izolatlarının sırasıyla 29/35 izolatta ve 24/30 

izolatta yanık ve bademcik iltihabı örneklerinde dağıtılan clf A geni için pozitif sonuç 

vermiştir ki bu oranlar sırasıyla % 82.86 ve% 80'a karşılık gelmektedir. Fnb geninin 

hafif oranda bulunmasına rağmen (sırasıyla % 20 ve% 16.67)yanıktan 7/35, tonsillit 

örneklerinden 5 / 30'una karşılık gelmektedir (Çizelge 4.3). 
 
 

Çizelge 4.3. S. aureus izolatlarında clf A ve fnb genlerinin dağılımı 
Numuneler 

 
Genler 

Yanık 
N=35 

Tonsilit 
N=30 

p. değeri 

clf A 29 (%82.86) 24 (%80.00) 0.820 

fnb 7 (%20.00 5 (%16.67) 

χ2=0.052       df=1    p.değeri≤0.05 anlamlı 

 
 
Yanık ve tonsilit örneklerinden toplanan S.aureus’ un 53/65’inde, tüm izoaltlardaclf A 
geninin toplam yüzdesi %81,54, FnB geninin ise 12/65 izolatta %18,66 olduğu tespit 
edilmiştir (Çizelge 4.4). 
 
 
Çizelge 4.4. S. aureus izolatlarındaki toplam gen yüzdesi, (izolatlar = 65) 
 
 
Genler  Sayı.  Yüzde (%) p. değeri 

clf A  53   81.54% 0.000* 

fnb  12  18.46%  

χ2=25.86       df=1    p.değeri≤0.05 anlamlı  

 
 
 
Clf A'nın PCR analizine göre, Şekil 4.4'te gösterilen ve bu genin boyutunu ortaya koyan 

bantlar yaklaşık 292bp'dir. Bununla birlikte, Şekil (4.5) fnb geninin yaklaşık 198 bp 

olan boyutu gösterilmektedir. 
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Şekil 4.4. clf A gen amplifikasyonunun agaroz jel elektroforezi, burada M: merdiven, 1-

9: pozitif sonuçlar 
 
 

 
Şekil 4.5. nb A gen amplifikasyonunun agaroz jel elektroforezi, burada M: ladder, 1-9: 
pozitif sonuçlar 
 
 
4.5.Moleküler Teşhis 
 
 
4.5.1. Clf A geni 
 
 
Bu lokus içinde, bu çalışmaya beş örnek dahil edilmiştir. Bu örnekler, S. aureus 

bakterisinin genomik dizilerindeki clfA gen dizilerini ampfiliye etmek için taranmıştır. 
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288 bp amplikonlarla ilgili olarak, NCBI BLASTn motoru, dizilenen örnekler ile 

amaçlanan referans hedef dizileri arasında yaklaşık% 100 dizi benzerliği göstermiştir. 

Bu araştırılan örneklerin gözlemlenen DNA dizileri geri alınan DNA dizileriyle 

(GenBankacc. CP038229.1) karşılaştırılarak, alınan PCR parçalarının doğru konumları 

ve diğer ayrıntıları tanımlanmıştır. Hedeflenen lokusun toplam uzunluğu NCBI 

sunucusunda lokalize edilmiş ve hedeflenen lokusun başlangıç ve bitiş pozisyonları da 

doğrulanmıştır (Şekil 4.6). 

 
 

 
Şekil 4.6. S. aureus genomik sekansları (GenBankaccno. CP038229.1) içindeki clfA 

geninin bir bölümünü kısmen kaplayan geri alınan 288 bp amplikonun tam 
konumu. Mavi ok bu amplikonun başlangıç noktasına, kırmızı ok ise bitiş 
noktasına işaret eder 

 
 
S. aureus' un genomik dizileri içinde 288 bp amplikon dizilerini konumlandırdıktan 

sonra, dizilerinin ayrıntıları, 288 bp yükseltilmiş amplikonların hem ileri hem de geri 

primerlerinin konumlandırılması açısından vurgulanmıştır (Çizelge 4.5). 
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Çizelge 4.5. S. aureus genomik dizileri (GenBankacc. No. CP038229.1) içinde clfA'nın 
bir bölümünü amplifiye etmek için kullanılan 288 bp PCR amplikonlarının konumu ve 
uzunluğu. Gri renkli diziler, sırasıyla ters ve ileri primerlerin pozisyonuna atıfta bulundu 
Amplikon Referans lokus dizisi (5′ - 3′) uzunluk 
 
DNA 
dizileri: 
clfAgen 
lokusu 
içinde 

 
*ATTGGCGTGGCTTCAGTGCTTGTAGGTACGTTAA
TCGGTTTTGGACTACTCAGCAGTAAAGAAGCAGA
TGCAAGTGAAAATAGTGTTACGCAATCTGATAGC
GCAAGTAACGAAAGCAAAAGTAATGATTCAAGTA
GCGTTAGTGCTGCACCTAAAACAGACGACACAAA
CGTGAGTGATACTAAAACATCGTCAAACACTAAT
AATGGCGAAACGAGTGTGGCGCAAAATCCAGCAC
AACAGGAAACGACACAATCAGCATTAACAAATGC
AACTACGGAAGAAACT** 
 

 
288 bp 

* Ters primer dizilerini ifade eder (ileri yönde yerleştirilmiş) 
** İleri primer dizilerini ifade eder (ters yönde yerleştirilmiş) 
 
 
288 bp'lik numunelerin hizalama sonuçları, referans DNA sekansları ile 

karşılaştırıldığında analiz edilen numunelerde saptanabilir mutasyon olmadığını ortaya 

koymuştur (Şekil 4.7). 
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Şekil 4.7. ClfA DNA dizilerinin 288 bp amplikonlarının karşılık gelen referans dizileri 
ile beş örneğin DNA dizileri hizalaması. "Ref" sembolü NCBI referans sırasına, "C" 
harflerine, ardından gelen bir sayı, numune numarasına karşılık gelir 
 
 
Bu çalışmada, clfAamplikonlarının 288 bp büyütülmesine dayanan kapsamlı bir 

filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Bu filogenetik ağaç, S. aureus dizilerinin diğer 

göreceli DNA dizilerinin yanı sıra C1 ila C5 örnekleri içerir. Bu kapsamlı ağaçtaki 

hizalanmış nükleik asit dizilerinin toplam sayısı 102'dir. Ağaçta bulunan ana 

organizmayı temsil eden S. aureus'a ek olarak, diğerleri de mevcut kapsayıcı ağaçta da 

dahil olmak üzere S. argenteus gibi yüksek düzeyde ilişkili organizmalara sahiptir. 

 

 

 

10        20        30        40        50        60        70        80        90       100            
       

      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 

Ref.ATTGGCGTGGCTTCAGTGCTTGTAGGTACGTTAATCGGTTTTGGACTACTCAGCAGTAAAGAAGCAGATGCAAGTGAAAATAGTGTTAC 
GCAATCTGATA 

C1  .................................................................................................... 

C2  .................................................................................................... 

C3  .................................................................................................... 

C4  .................................................................................................... 

C5  .................................................................................................... 
 

              110       120       130       140       150       160       170       180       190       
200          

      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 

Ref.GCGCAAGTAACGAAAGCAAAAGTAATGATTCAAGTAGCGTTAGTGCTGCACCTAAAACAGACGACACAAACGTGAGTGATACTAAAACATCGTCAAACAC 

C1  .................................................................................................... 

C2  .................................................................................................... 

C3  .................................................................................................... 

C4  .................................................................................................... 

C5  .................................................................................................... 
 

              210       220       230       240       250       260       270       280              
      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|.... 

Ref.TAATAATGGCGAAACGAGTGTGGCGCAAAATCCAGCACAACAGGAAACGACACAATCAGCATTAACAAATGCAACTACGGAAGAAACT 
C1  ........................................................................................ 

C2  ........................................................................................ 

C3  ........................................................................................ 

C4  ........................................................................................ 

C5  ........................................................................................ 
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Dikkate değer, incelenen örnekler S. aureus dizileri içinde yalnızca birkaç bitişik klad 

halinde kümelenmiştir (Şekil 4.8). 

 
 

 
Şekil 4.8. Beş S. aureus yerel örneğinin clfA fragmanının genetik varyantlarının 
kapsamlı filogenetik ağacı. Camgöbeği üçgen rengi, analiz edilen varyantlara atıfta 
bulunurken, kırmızı renk, dış grup türlerinin ilgili referans dizilerine atıfta bulunur. 
Bahsedile 
 
 
4.5.2. fnbA geni 
 
 
Bu lokus içinde beş numune de yer almaktadır. Bu örnekler, S. aureus bakterisinin 

genomik dizilerindeki fnbA genetik dizilerini çoğaltmak için taranmıştır. 198 bp 

amplikonlarla ilgili olarak, NCBI BLASTn motoru, dizilen örnekler ve amaçlanan 

referans hedef diziler arasında yaklaşık% 98 ila% 99 dizi benzerliği olduğunu ortaya 

koymuştur. Bu araştırılan örneklerin gözlemlenen DNA dizilerini, alınan DNA dizileri 
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(GenBankacc. CP038183.1) ile karşılaştırarak, alınan PCR parçalarının doğru 

konumları ve diğer ayrıntıları tanımlanmıştır (Şekil 3.9). 

 
 

 
Şekil 4.9. S. aureus'un genomik sekansları (GenBank erişim no. CP038183.1) içinde 
fnbA geninin bir bölümünü kısmen kaplayan geri alınan 198 bp amplikonun tam 
konumu. Mavi ok bu amplikonun başlangıç noktasına, kırmızı ok ise bitiş noktasına 
işaret eder 
 
 
198 bp amplikon sekanslarını S. aureus' un genomik DNA'sına yerleştirdikten sonra, 
amplifiye edilmiş fragmanların hem ileri hem de ters primerlerinin konumlandırılması 
açısından sekanslarının ayrıntıları vurgulanmıştır (Çizelge 4.6). 
 
 
Çizelge 4.6. S. aureus'un genomik sekansları (GenBankacc. No. CP038183.1) içindeki 
fnbA geninin bir kısmını amplifiye etmek için kullanılan 198 bp PCR amplikonlarının 
konumu ve uzunluğu. Gri renkli diziler, sırasıyla ters ve ileri primerlerin pozisyonuna 
atıfta bul 
Ampliko

n 
 Referans lokus dizileri (5′ - 3′)  uzunlu

k 
 
DNA 
sequenc
es 
within 
the 
Fnbage
netic 
locus 

 
 
 
 
 
 
 

 
*TAATCACCTTGGTGTAAACCATTCTCAAATTTCA
ACTTATATTT 
TAGCACCGCTCTTTGTCCTGCATGAGGTTCTACTT
TATTTGTAT 
TATTATGTCCCTCGATAGAGCTTTCAGTAACTGTA
ACTTTACTT 
GTAACATCTGTGCCTTTAACTTCTGAAACGTCACT
AGCTTCCTT 
AGCTTCCGCTACATCTGCTGAT** 
 

  
 

 
198 bp 
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* Ters primer dizilerini ifade eder (ileri yönde yerleştirilmiş) 
** İleri primer dizilerini ifade eder (ters yönde yerleştirilmiş) 
 
 
Referans gösteren referans DNA dizilerine kıyasla analiz edilen örneklerin bazıları 

boyunca birkaç ilginç mutasyonun varlığını ortaya çıkaran 198 bp'lik numunelerin 

hizalama sonuçları (Şekil 4.10). Bununla birlikte, mutasyonların çoğu hem D1 hem de 

D4 örneklerinde lokalizedir. 

 

 
Şekil 4.10. Beş örneğin DNA dizileri, fnb A genetik DNA dizilerinin 198 bp 
amplikonlarının karşılık gelen referans dizileriyle hizalaması. "Ref" sembolü NCBI 
referans sırasına, "D" harflerine ve ardından örnek numarasına atıfta bulunan bir 
numaraya karşılık gelmek 
 
 
Şu anda analiz edilen numunelerde tespit edildiği gibi, bir nükleik asit ikamesinde 

oldukça ilginç farklılıklar gözlemlenmiştir. Bununla birlikte, tanımlanan varyasyon 

bölgesinin sekanslamakromatogramının yanı sıra ayrıntılı açıklamaları doğrulanabilir ve 

belgelenebilir ve bu sekansların kromatogramları, PCR amplikonlarındaki 

pozisyonlarına göre gösterilmiştir (Şekil 4.11). 

 

 

               10        20        30        40        50        60        70        80        90       100          
         

      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 

Ref.TAATCACCTTGGTGTAAACCATTCTCAAATTTCAACTTATATTTTAGCACCGCTCTTTGTCCTGCATGAGGTTCTACTTTATTTGTATTATTATGTCCCT 

D1  ...............................................T.......G.......T.......C.GA..A...................... 

D2  ...............................................T.......G............................................ 

D3  ...............................................T.......G............................................ 

D4  ...............................................T.......G...............C............................ 

C5  ...............................................T.......G............................................ 

 

              110       120       130       140       150       160       170       180       190       
        

      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|... 

Ref.CGATAGAGCTTTCAGTAACTGTAACTTTACTTGTAACATCTGTGCCTTTAACTTCTGAAACGTCACTAGCTTCCTTAGCTTCCGCTACATCTGCTGAT 

D1  ..................................C........A..CG.TT.CA..TTCG...................................... 

D2  .................................................................................................. 

D3  .................................................................................................. 

D4  ..................................C........A..CG.TT.CA..TTCG...................................... 

C5  .................................................................................................. 
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Şekil 4.11. fnbA geninin hedeflenen 198 bp amplikonlarının DNA kromatogramı içinde 
saptanan mutasyonların modeli. Tanımlanan ikame mutasyonları, PCR 
amplikonlarındaki konumlarına göre vurgulanır. ">" Sembolü, "ikame" mutasyonunu 
ifade eder 
 
 
Gözlemlenen mutasyonlar, bu tür ikamelerin, kodlanmış Fibronektin bağlayıcı protein 

A'daki karşılık gelen konumlarında olası bir değişikliği tetikleyip tetiklemediğini 

belirlemek için ayrıca analiz edilir. Tüm nükleik asit dizileri, Expasytranslate paketi 

kullanılarak karşılık gelen amino asit dizilerine çevrildi. Saptanan nükleik asit 

ikamelerinin toplam sayısı on dokuzdur, burada dokuz yanlış mutasyon saptandı, yani 

215 A> E, 212 E> Q, 210 K> N, 186 V> E, 185 E> V ve 184 S> K, diğer 

varyasyonların ortaya çıkan protein üzerinde sessiz etkiler verdiği bulundu (Şekil 4.12). 

 
 

 
Şekil 4.12. S. aureus örneklerinin araştırılan örneklerinde saptanan varyasyonların 
amino asit kalıntıları hizalaması.  

 
 

               10        20        30        40        50        60       
           

      ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
Ref.SADVAEAKEASDVSEVKGTDVTSKVTVTESSIEGHNNTNKVEPHAGQRAVLKYKLKFENGLHQGD 
D1  .............KVE.......................N.Q..E.................... 
D2  ................................................................. 
D3  ................................................................. 
D4  .............KVE................................................. 
D5  ................................................................. 
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Fibronektin bağlayıcı protein A içinde yanlış anlamlı mutasyon lokalizasyonu. Amino 

asit ikamelerinin pozisyonları, amplifiye edilmiş 198 bp loku Sıralı 198 bp 

fragmanlardan elde edilen tüm sonuçları özetlemek için, gözlemlenen nükleik asit 

ikame mutasyonunun tam konumu ve ek açıklamaları, (Çizelge 4.7) 'de gösterildiği gibi 

NCBI referans dizilerinde açıklanmaktadır. 

 
 
Çizelge 4.7. NCBI'ya atıfta bulunan dizilere (GenBank erişim no. CP038183.1) kıyasla 
fnbA geninin 198 bp amplikonlarında gözlemlenen SNP'lerin modeli."D" sembolü ve 
ardından incelenen numune numaralarına atıfta bulunan bir numara ile satır başında yer 
almaktadır 

 
 
 

Bu çalışmada, gözlemlenen nükleik asit varyasyonlarına dayanan kapsamlı bir 

filogenetik ağaç oluşturulmuştur. Bu filogenetik ağaç, diğer ilgili DNA dizilerinin yanı 

sıra D1 ila D 5 numunelerini içerir. Bu kapsamlı ağaçtaki hizalanmış nükleik asit 

sekanslarının toplam sayısı 155'ti. Ağaçta bulunan ana organizmayı temsil eden S. 

aureus'a ek olarak, mevcut kapsayıcı ağaca bir dış grup olarak dahil edilen diğer 

organizmalar da dahil edilmiştir. Enterococcusfaecalis. Dikkate değer bir şekilde, 

Numune 
No. 

Natif  A
lel 

 PCR 
fragmanınd
akikonum. 

Referansgenom
dakikonum 

Amino 

asitkonu
mu 

Mutasyon tipi 

D1, D2, 
D3, D4, 

D5 

C  T  48 2551316  220 V  Sessiz (220 V=) 

D1, D2, 
D3, D4, 

D5 

T  G  56 2551324  218 R  Sessiz (218 R=) 

D1 G  T  64 2551332  215 A   Yanlışanlam (215 
A>E) 

D1, D4 G  C  72 2551340  212 E  Yanlışanlam (212 
E>Q)  

D1, D4 CT  G
A 

 74, 75 2551342, 
2551343  

 213 P  Yanlışanlam (212 
E>Q)  

D1 T  A  78 2551345  210 K  Yanlışanlam (210 
K>N) 

D1, D4 A  C  135 2551403  191 V  Sessiz (191 V=) 

D1, D4 G  A  144 2551412  188 G  Sessiz (188 G=) 

D1, D4 TT  C
G 

 147, 148 2551415, 
2551416 

 187 K   Sessiz (187 K=) 

D1, D4 AA  T
T 

 150, 151 2551418, 
2551419 

 186 V   Yanlışanlam (186 
V>E) 

D1, D4 GAA
A 

 T
T
C
G 

 157, 158, 
159, 160 

2551425, 
2551426, 
2551427, 
2551428 

 

 

185 E 

184 S 

 

 

Yanlışanlam (185 
E>V) 

Yanlışanlam (184 
S>K) 



52 
 

incelenen örnekler S. aureus dizileri içinde yalnızca birkaç bitişik sınıfta kümelenmiştir 

(Şekil 4.13). 

 
 

S. aureus' a ait birçok suşla incelenen örnekler arasında yüksek bir homoloji 

gözlemlenmiştir. Bu ağacın içine ilave organizma, ana dahil edilmiş S. aureus dizileriile 

birlikte bir dış grup olarak yerleştirilmiştir. Araştırılan tüm sekanslar açıkça S. aureus 

sınıflarında konumlandırılmıştır ve bu klinik izolatların herhangi biri için S. aureus 'tan 

belirgin bir sapma gözlenmemiştir. 

 

 
Şekil 4.13. Beş S. aureus yerel örneğinin fnbA fragmanının genetik varyantlarının 
kapsamlı filogenetik ağacı. Camgöbeği üçgen rengi analiz edilen varyantlara atıfta 
bulunurken, diğer renkler NCBI biriktirilmiş ilgili türlere atıfta bulunur. Bahsedilen tüm 
numarala 
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4.5.3. Gen bankasına kayıt 

Clf A geni, MT 890156 erişim numarası altında ulusal biyoteknoloji merkezi 

bilgilerinde kaydedilmiştir, fnb A geni ise MT968519 erişim numarasını taşır. 
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5. TARTIŞMA 

5.4. Yanık ve bademcik iltihabı örneklerinden izole edilen S. aureus oluşumu 

Mevcut çalışmanın sonuçları S. aureus insidansının yanık ve bademcik iltihabı 

örneklerinde sırasıyla 35/40 (% 87.5) ve 30/40 (% 75) olduğunu göstermiştir. 

 
 
S. aureus ve özellikle metisilin direnci S. aureus, yanık hastalarında morbidite ve 

mortalitenin en önde gelen nedenidir ve halk sağlığı için bir zorluktur (Hajska ve ark., 

2014).Buna ek olarak, Alghalibi ve arkadaşları (2011), S. aureus' un yanık hastaları 

arasında en sık görülen bakteri olarak kabul edilebileceğini kaydetmektedir. 

 
 
S. aureus, hastanede yatan hastalarda ciddi sorunlara neden olan önemli bir bakteri 

olarak kabul edilebilir (Jan ve diğerleri, 2002).Bademcik iltihabı enfeksiyonunun bariz 

nedenlerinden biri, S. aureus' dur, ayrıca Gowrishankar ve diğerleri, (2013) bu fikri 

doğrulamaktadır, ancak S. aureus, S. pyogenes farenjit ve bademcik iltihabına kıyasla 

daha az sıklıkla ortaya çıkmaktadır.S. aureus ve S. pneumoniae, S.pyogenes, H. 

influenzae ve M.catarrhalis gibi diğer bakteri türleri, çocukların 

nazofaringealkolonizasyonunda tek başına veya üst solunum yolu enfeksiyonu sırasında 

kombinasyon halinde tanımlanmıştır (Pettigrew ve diğerleri, 2008 ve Wang ve diğerleri, 

2016).Son çalışmada S. aureus oluşumu% 87,5'tir. Bu çalışma, yanık hastalarından izole 

edilen S. aureus' un yakın yüzdesini kaydeden komşu ülkede (İran) yürütülen 

çalışmalarının sonuçlarıyla mutabık kalmıştır. Örneğin: Khosravi et al., (2012); Namvar 

vd., (2014) ve Abbasi-Montazeri vd., (2015), oranları sırasıyla% 87.36,% 72.7 ve% 

88.6 olarak bildirmiştir. 

 
 
Bu çalışmada yanık örneklerinden izole edilen S. aureus' un yüksek görülme oranı, 

Babakir-Mina ve ark., (2012) tarafından Irak Kürdistan'ında (% 88) yerel olarak 

gerçekleştirilen çalışma yaklaşımıdır.Mevcut çalışmada hedef bakterilerin sıklığı, Irak'ta 

yapılan ek çalışmalara benzer şekilde, sırasıyla;% 65,3), (% 75) ve (% 67,460) (Al-

Mussawi, 2014; Al-Azawi, 2013 ve Degaim ve diğerleri, 2015).Ayrıca bu yüzde 

Kore'deki (% 98) (Song vd., 2001) ve Çin'deki (% 98) (Yali vd., 2014) diğer çalışmalara 
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benzemektedir. S. aureus'un çeşitli coğrafi bölgelerde yanık birlikteliğindeki yüksek 

yaygınlık oranı, standart enfeksiyon önleme ve kontrol programlarının kötü 

uygulanmasından kaynaklanabilir (Bahemia ve diğerleri, 2015).Mevcut verilerde, 

bademcik iltihabı örneklerinden iyileşen S. aureus yüzdesi% 75'tir. Bu bakteri oranı 

yüksektir ve sadece% 26.66'sının bademcik iltihabı ve farenjit örneklerinden izole 

edilen S. aureus olarak tanımlandığını gösteren Mater vd. (2019) tarafından yapılan 

yerel çalışma sonuçlarıyla karşılaştırıldığında bu yükseklik göze çarpmaktadır.Banafshe 

ve diğerleri, (2015) yaklaşık (% 36,3) solunum yolu enfeksiyonlarından izole edilen S. 

aureus olarak tespit edildiğini belgelemiştir. 

 
 
5.5. S. aureus' un yaşa göre dağılımı 
 
 
Sonuçlar, S. aureus oranının yüksek olduğunu ve en yüksek sonuçların (≤ 10 yaş) yaş 

grubunda kayıt altına alındığını açıklarken, yanık ve bademcik iltihabı örneklerinde en 

düşük sıklığın 2 (% 2,5) ile (51-60 yaş) yaş grubundaki hastalarda görüldüğü tespit 

edilmiştir. 

 
 
Bu yaş grubundaki (≤10) (çoğunlukla okul çocukları) S. aureus enfeksiyonunun 

artmasının bazı nedenleri, bu yaş grubundaki yetersiz beslenme ve kusurlu bağışıklık 

gelişimi ile ilişkili olabilir. 

 
 
Ayrıca Wang vd., (2016), S. aureus ile en fazla enfekte olan yaş grubu okula / 

üniversiteye giden çocukların  daha düşük bağışıklığa sahip oldukları ve solunum yolu 

enfeksiyonlarına karşı daha savunmasız olduğunu ve bunların zayıf, yetersiz beslenmiş 

ve güçsüz olduğu tespit edilmiştir. Mevcut çalışma, Abid(2015)tarafından yapılan ve 

(21-30) yaş grubunun en yüksek S. aureus enfeksiyonuna (% 35.56) sahip olduğunu 

belgeleyen çalışma ile uyumlu değildi, 
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5.6. Moleküler Teşhis 
 
 
PCR testinin mevcut sonuçları yanık ve bademcik iltihabı örneklerinden iyileşen S. 

aureus izolatlarının% 82.86'sında ve% 80'inde clf A genine sahip olduğunu 

göstermiştir. Az miktarda bulunan fnbA geni ise% 20 ve% 16.67 olup yanıktan 7/35, 

tonsillit örneklerinden 5 / 30'a bölünmüştür. 

 
 

Clf A ve fnbgenes, S. aureus 'un biyofilm oluşumuyla ilişkili ve virülansını artıran 

önemli genlerdir, ayrıca biyofilm formunun bakteriyel kalıcılık ve virülans ile yakından 

ilişkili bir karakter olduğunu öne süren Mohamed ve Huang(2007), ve birçok kronik 

bakteriyel enfeksiyon ve bakterinin biyofilm oluşturma yeteneği ek olarak kronik 

polimer bağlantılı enfeksiyona neden olur (Götz, 2004). 

 
 

S. aureus tarafından biyofilm üretimi, konakçı saldırgan tepkilerine karşı savunmanın 

önemli unsuru olarak tanımlanmıştır. Konakçının hücrelerinin yakınında kolonize olan 

bakteri, konakçının bağışıklık tepkisinden ve antimikrobiyal ilaçların etkilerinden 

korunmak için biyofilm oluşturmaktadır (Foster, 2005).  

 
 

Clf A geni, S. aureus patojenitesinin artmasında önemli rol oynamalıdır. Ayrıca Jiang 

ve diğerleri, (2018) ve Xie ve diğerleri, (2018), clf A ve hla genlerinin bu bakterinin 

patojenitesinde merkezi bir rol oynayabileceğini belirtti.Son çalışmanın sonuçları, clf A 

geninin yüksek görünümünü göstermektedir; bu, izolatların neredeyse tamamen clf A 

(% 100) içerdiğini gösteren Li ve diğerlerinin (2018) sonuçlarına benzer sonuçlar 

vermektedir. 

 
 

Fnb A görünümünün mevcut sonuçları, farklı çalışmalarla karşılaştırıldığında düşüktür.  

Bir Yerel çalışma, bademcik iltihabı ve farenjitten izole edilen incelenen S. aureus' un 

% 59'unun fnb A genini barındırdığını gösteren Mater ve diğerleri (2019) tarafından 

yapılmıştır. Ayrıca, başka bir çalışmada, fnb A geninin yüksek yüzdesini 

kaydedilmiştir: Duran ve diğerleri (2010) neredeyse tamamen bu gene sahip olan S. 

aureusizolatlarınıortaya koymaktaır (% 97.7). Nashev ve diğerleri (2004), S. 
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aureus'unbütün izolatlarının bu gene sahip olduğunu göstermektedir. Öte yandan, 

Mirzaeea ve diğerleri(2015) ve Eftekhar ve diğerleri (2017), S. aureus'un yüksek oranda 

(% 77,8 ve% 57,1) bu geni barındırdığını göstermiştir. 

 
 

Fnb geninin varlığı, insan konakçılarda biyofilm oluşturma yeteneği ve virülans 

mekanizması arasında neredeyse gerekli bir ilişkidir (Cha ve diğerleri, 2013).Biyofilm 

oluşumuna ek olarak, fnbA ve fnbB genleri, bakterilerin istila ve yapışmasına katkıda 

bulunur (Serray vd., 2016).Ve son veriler, fnbB geninin görülme oranlarının küçük bir 

yüzdesinin (% 1.89) olduğunu gösterdi.Mevcut sonuçlar, Taneike ve arkadaşları 

tarafından yapılan araştırma sonuçlarından farklıdır. (2006), nozokomiyal salgınlardan 

izole edilen tüm S. aureus' un fnb geninden yoksun olduğunu bildirmiştir. Arciola ve 

arkadaşları (2005), S. aureus izolatlarının yaklaşık olarak tamamının (% 99.5) bu gene 

sahip olduğunu belgelemiştir. 

 
 

Soares ve diğerleri (2017), S. aureus patojenitesinin, konakçı istilası, kolonizasyonu ve 

enfeksiyonu ile en önemli olan çeşitli virülans faktörlerinin varlığından kaynaklandığını 

belgelemiştir. Ayrıca Bhati ve diğerleri (2019), clfA, clfB, fnbA ve fnb dahil olmak 

üzere bağlılık ilişkili genlerin oluşumunun ve clf A ve fnbA genlerinin yüzdesinin% 

100 ve% 63.6 olduğunu kaydetmektedir. Çalışmanın sonuçları Abd El-Tawab ve 

diğerleri, (2014) tarafından yapılmış ve bu çalışmanın sonuçlarına göre yüksek oranda 

(% 90) clfA genini bulduğunu belgelemiştir. Sonuçlar ayrıca Tirpude ve Batra, (2012) 

ve Viana ve diğerleri, (2012) tarafından yapılan çalışmalarla da kabul edilmiştir. 

 
 

Mevcut çalışmanın sonuçları Azmi ve ark (2019) tarafından yapılan çalışma 

sonuçlarından farklıdır. Clf A, fnb A genlerinin sıklığının sırasıyla% 80,2,% 78,2 

olduğunu göstermektedir. Diğer çalışmalarda (Ghasemian ve ark., 2016) S. 

aureusizolatlarında bu genlerin oluşumunu sırasıyla 97, 64 olarak göstermiştir. 

 
 

 

 



58 
 

5.7. DNA Dizileme 
 
 
Bu çalışmada, S. aureus' un iki geninin kodlama bölgelerinin genetik varyasyonları 

araştırılmıştır. İlk analiz edilen gen clfA genidir, bu gen, S. aureus hücre duvarı ile 

ilişkili proteinlerle ilişkili çeşitli rollere sahip olan ve bir N-terminal sekretuar sinyal 

dizisi, bir C-terminal motifi, bir hidrofobik duvar ve membran kapsayan alan ve pozitif 

yüklü bir kuyruk dahil olmak üzere bir dizi kenetleme faktörünü kodlar.Bu gen, 

tekrarlayan serin ve aspartik asit dipeptidlerinden (SD tekrarları) oluşan bölge R olarak 

bilinen bir bölgenin varlığıyla karakterize edilen anahtar öz genlerinden biridir.Bölge R, 

hücre duvarını kapsayan alanı benzersiz ligand bağlanma bölgesine (bölge A) 

bağlar.Ayrıca, clfA, serin-aspartat tekrar protein ailesi olarak bilinen daha büyük bir S. 

aureus proteinleri ailesinin bir üyesidir (Brien ve diğerleri, 2002).Ayrıca, baskın faktör 

topaklanma faktörü A, enfektifendokarditi başlatmak için önemli bir mekanizma 

olabilecek insan trombositagregasyonundan sorumludur (Palmqvist ve diğerleri, 

2004).ClfA geni tarafından kodlanan proteinin çok yönlü rolüne dayanarak, araştırılan 

klinik numunelerin S. aureus izolatlarındaclfA gen varyasyonlarının modelini 

değerlendirmek ilginçtir. Bundan sonra, bu bakteri örneklerinin sonraki evrimsel ve 

klinik stratejisi, bu hedeflenen gende gözlemlenen nükleik asit dizilerinin modellerine 

göre değerlendirilebilir. Ancak bu örneklerde saptanabilir bir mutasyon gözlenmez. 

Buna göre, incelenen tüm C1 - C5 örnekleri, Almanya menşeli S. aureus dizilerine ait 

olan GenBank erişim numarası CP054876.1'in hemen yakınında yan yana 

kümelenmiştir. Bu sekanslar içinde, S. aureus' un birçok başka izolatı da dahil edilir ve 

bunlar, ister köken, izolasyonlarının pozisyonu veya diğer yönleri olsun değişken veriler 

sağlar. 

 
 

Halihazırda araştırılan örneklerde tespit edilebilir bir genetik polimorfizm 

tanımlanmamasına rağmen, bu ağaç, kapsamlı ağaçtaki fiili filogenetik konumları veya 

bu numuneler arasındaki genetik uzaklıklar ve bir taraftaki yakın dizileri ve diğer 

taraftaki diğer diziler aynı ağacın içinde yer alması bakımından, analiz edilen tüm 

örnekler hakkında birkaç bilgilendirici veri sağlamıştır. Sonuçlarda gösterildiği gibi, 

incelenen tüm numunelerimiz, Almanya türü Dresden-275757'ye ait olan GenBank 

erişim numarası CP054876.1'in hemen yakınında bulunmaktadır.Bu suşa ek olarak, 
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örneklerimiz ayrıca Amerikan HQ424272.1 suşu H291 ve Danimarka CP047021.1 suşu 

M2024 dahil olmak üzere diğer GenBank erişim numaralarının yanında yer almıştır.Bu 

veriler, araştırılan örneklerimiz ile Avrupalı ve Amerikalı meslektaşları arasında son 

derece yüksek homolojinin varlığına ilişkin daha fazla ayrıntı gerektirir.Bununla 

birlikte, aynı organizmanın sekansları içinde sadece küçük varyasyonlara sahip olan 

tanımlanmış mutasyonlarda S. aureus'tan sapma yoktur. S. argenteus'un diğer yüksek 

derecede ilişkili dizileri de, bu nükleik asit varyasyonlarının araştırılan türlerden ayrılma 

potansiyelini değerlendirmek için bir dış grup olarak aynı ağaca dahil edilmiştir. 

İncelenen örneklerimiz, bu dış grup dizilerinden uzakta ayrı bir konumdadır. Ancak, 

incelenen tüm örneklerin kimliği sapmadan aynı türe ait oldukları için belirlenir. Ayrıca, 

bu kavram, bu yerel olarak incelenen örneklerin kimliğinin daha ileri bir göstergesini 

sağlar.Bu clf A gen tabanlı kapsamlı ağaç, bu tür genetik parçanın bu genetik parçayı 

kullanarak clf A örneklerini verimli bir şekilde tanımlamadaki yüksek yeteneği 

hakkında son derece kapsamlı bir araç sağlamıştır. Bununla birlikte, filogenetik 

analizimiz, bu PCR -filogenetik protokollerle ilgili en yüksek tür tespit özgüllüğünü 

gözlemlemektedir.Bu da, halihazırda kullanılan clfA'ya özgü primerlerin, halihazırda 

araştırılan suşları ve filogenetik pozisyonlarını tanımlama yeteneğinin bir başka 

göstergesini verir. Ayrıca, sunulan ağaç, araştırılan numunelerin aynı tespit edilen türler 

içinde doğru ve kapsamlı bir genetik dağılımını ve konumlandırmasını ekledi. Ayrıca, 

mevcut ağaç S. aureus dizilerinin izole edilmiş klinik örnekleri arasındaki genetik 

çeşitliliğin modeli için bir platform sağlamıştır. Bu çeşitlilik, cins içinde veya hatta tür 

düzeyinde herhangi bir sapma geliştirmemiş olsa da, mevcut araştırma, bu dizilerin bu 

organizmanın herhangi bir olası evrimsel değişikliğine dahil olmadığını ortaya 

koymaktadır. Bununla birlikte, mevcut kapsamlı ağaç tüm C1 -C5 örneklerinin açık bir 

filogenetik konumlandırmasını sağlamıştır, çünkü tüm bu örnekler aynı S. aureus 

türünün Avrupa ve Amerikan sekanslarının hemen yakınında yer almaktadır. 

 
 

FnbA geni ile ilgili olarak, S. aureus 'un başka herhangi bir protein veya molekülden ek 

destek olmadan konakçıya yapışmasını ve onu işgal etmesini sağlayan bir fibronektin 

bağlayıcı proteini kodlar (Roche ve diğerleri, 2004).Bu nedenle, bu kritik rol, bu 

oldukça önemli lokustaki moleküler varyasyonları analiz ederek araştırılmıştır. Bu 

nedenle, araştırılan S. aureus izolatlarının olası virülansındafibronektin bağlayıcı 
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proteindeki dizi varyasyonunun önemini alarak fnbA geninin kodlama bölgelerini 

keşfetmek önemli olabilir. Bu çalışmada 198 bp'lik spesifik bir PCR parçası seçilmiştir. 

Bu parça, fnbA geninin kodlama dizilimini kısmen güçlendirir. Bu hedeflenen 

amplikon, konakçı hücrelerin doğuştan gelen bağışıklığı tarafından herhangi bir olası 

istilayı önlemek için klinik S. aureus suşlarının evrimsel stratejisi üzerinde fnbA 

geninin kodlama dizilerindeki olası herhangi bir mutasyon modelini değerlendirmek 

için seçilmiştir.İlginç bir şekilde, gözlemlenen mutasyonların çoğu yalnızca D1 ve D4 

örneklerinde tanımlanır, yani 220 V =, 218 R =, 212 E> Q, 212 E> Q, 191 V =, 188 G 

=, 187 K =, 185 E > V ve 184 S> K.Buna göre, hem D1 hem de D4 örneklerinin 

filogenetik konumlandırmasının değiştirilmesindeki bu varyasyonların kapsamını 

değerlendirmek için fnbA gen dizisi varyasyonlarına dayalı kapsamlı bir ağaç inşa 

edilmiştir ve diğer D2, D3 ve D5 örnekleriyle karşılaştırılmıştır. Ağaçta bulunan ana 

organizmayı temsil eden S. aureus 'a ek olarak, diğer yüksek derecede ilişkili 

organizmalar da bir dış grup olarak, yani Enterococcusfaecalis olarak mevcut kapsayıcı 

ağaca dahil edilir. FnbA geninden yola çıkarak, incelenen tüm örneklerin kimliği, başka 

bir türe sapmadan aynı türe ait oldukları için de belirlenir. Ayrıca, bu kapsamlı ağaç, bu 

yerel olarak incelenen örneklerin kimliğine ilişkin daha kapsamlı bir veri sağlanabilir. 

Bununla birlikte, filogenetik analizimiz, fnbA tabanlı PCR -filogenetik protokollerle 

ilgili en yüksek tür tespit özgüllüğünü gözlemledi.Bu veriler, halihazırda kullanılan 

fnbAspesifik PCR primerlerinin, S. aureus' un şu anda araştırılan suşları arasında ayrım 

yapma gücünün başka bir göstergesini verir.Dahası, mevcut ağaç, özellikle hem D1 hem 

de D4 örneklerinde konumlandırılan birçok yanlış ve sessiz mutasyondan kaynaklanan 

araştırılan örneklerin başka bir kapsayıcı filogenetik dağılımını ve konumlandırmasını 

sağlamıştır.İlginç bir şekilde, araştırılan örnekler S. aureus dizileri içinde dört göreceli 

sınıfta kümelenmiştir.Bu sınıflardan biri iki örnekten (D1 ve D4) yapılırken, diğer yakın 

sınıf üç örnekten (D2, D3 ve D5) yapılır. Aslında, hem D1 hem de D4'ün aynı sınıfta 

konumlandırılmasının nedeni, ikisi arasında paylaşılan mutasyonlarda dokuzun 

varlığına aitti. Bu nedenle, hem D1 hem de D4, şu anda inşa edilmiş ağaçta bir kuşak 

işgal etmektedir. Bu sınıfın diğer üç sınıf D2, D3 ve D5'in yanında yakın 

konumlandırılmasına ek olarak, aynı ağaçta yer alan birkaç referans dizisinin yakınına 

da konumlandırılmıştır.D1 ve D4 örneklerinin iki örnek sınıfının, her ikisi de İngiliz 

S.aureus dizilerine ait olan LS483300.1 ve LR134088.1 GenBank erişim numaralarının 
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yakınında bulunduğu bulunmuştur.Ayrıca, aynı organizmanın İrlandalı ve İngiliz 

suşlarına ait olduğu bulunan AJ938182.1 ve LS483317.1'in iki GenBank erişim 

numarasıyla bu sınıfın başka bir yakın konumu da gözlemlenmiştir.Oysa D2, D3 ve 

D5'in diğer üç sınıfı, S. aureus dizilerine ait olan ve Almanya'dan sunulan GenBank 

erişim numarası CP015646.1'in hemen yakınında bulunur.Tüm bu veriler, incelenen 

numunelerimizin aynı analiz edilen organizmanın Avrupa dizileri ile net bir 

homolojisini göstermiştir.Bu üç D2, D3 ve D5 sınıfındaki bu hafif sapma, bu örnekte 

birkaç saptanabilir mutasyonun varlığına atfedilir.Tüm bu örnekler yalnızca S. aureus 

dizileri içinde konumlanmıştır.Bu gözlemler, hem D1 hem de D4'te saptanan 

mutasyonların, bu bakteriyel izolatların evrimsel konumlarını bu gelişmiş kapsamlı 

ağaçta başka bir genetik konuma değiştirme potansiyelini ortaya koymuştur.Başka bir 

deyişle, bu sessiz ve yanlış mutasyonların (220 V=, 218 R=, 212 E>Q, 212 E>Q, 191 

V=, 188 G=, 187 K=, 185 E>V, and 184 S>K) olduğunuaçıklamak mümkün olabilir. 

Konakçı endotel hücrelerinin doğal bağışıklığına karşı D1 ve D4 örneklerinin 

adaptasyon stratejisini değiştirmede açık bir rol sergiler.ClfA geninin aksine, fnbA gen 

ağacı, klinik S. aureus izolatlarının konağın bağışıklığına dayanma kabiliyetinin 

evrimsel açıklamasında daha etkilidir.Bu açıklama, mutasyonların çoğunluğunun 

yalnızca bir kuşakta konumlandırılmış iki bakteri izolatındaki kümelenmesinden 

gelirken, diğer üç D2, D3 ve D5 numunesi diğer filogenetik konumlarda bulunur.D1 ve 

D4 örneklerinin bu yakın konumlandırılması, bu bakteriyel izolatların hücresel konakçı 

bağışıklığın istilasına karşı adaptasyonlarında izledikleri belirli stratejilerle 

ilişkilendirilebilir (Barroso-Batista ve diğerleri, 2015).Bu mutasyonların evrimsel hayati 

önemine ek olarak, fnbAlokusunda gözlemlenen bu varyasyonların klinik sonuçları da 

göz ardı edilemez. Bu veriler, araştırılan diğer üç örnekten farklı olabilecek D1 ve D4 

örnekleriyle enfeksiyonun bazı olası sonuçlarını önermektedir. Bu nedenle, D1 ve D4 

olası patogenezinin genetik temeli, diğer D2, D3 ve D5 örneklerinde bildirilenlerden 

farklı olabilir. ClfA gen tabanlı ağacın aksine, fnbA gen tabanlı ağacın D1 - D5 

örneklerini farklı filogenetik kuşaklara verimli bir şekilde alt bölümlere ayırma yeteneği 

nedeniyle daha bilgilendirici genetik ayrıntılar tanımlanır. Bununla birlikte, mevcut 

gözlemler, analiz edilen S. aureus örneklerinde bilgilendirici filogenetik değişiklik 

oluşturmada gözlemlenen fnbA varyasyonlarının saptanan mutasyonlarının farklı bir 

rolünü göstermiştir.Bu varyasyonların birçok klinik açıdan çeşitli etkileri olabilir. Bu 
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gözlemler, fnbA geni temelli ağaçta bulunmuştur, S. aureus ile endotelyal konakçı 

bağışıklığı arasındaki ilişkiyi açıklamak için daha bilgilendirici veriler sağlar. 

 
 
Yukarıda bahsedilen açıklamadan, fnbA gen bazlı analizinin, şu anda araştırılmakta olan 

örneklerin konakla etkileşiminin filogenetik açıklamasında clfA genine dayalı olanlara 

göre daha verimli olduğu düşünülebilir. Bunun nedeni, şu anda analiz edilen 

izolatlardakifnbAgene'nin yüksek değişkenliğidir. Bu nedenle, fnbA gen bazlı ağaç, S. 

aureus'un klinik örneklerinin moleküler varyasyonlarını tanımlamak için fnbA genini 

araştırmak mümkün olabilecek şekilde yüksek filogenetik doğruluk sağlamıştır. Bu 

nedenle, bu çalışma, bu fnbA geni temelli parçayı S. aureus dizilerinin genetik yapısını 

keşfetmek için önermektedir bununla birlikte, aynı klinik kaynaklardan izole edilen 

diğer bakteri örneklerinde bulunandan farklı olan hem D1 hem de D4 izolatlarının özel 

bir adaptasyonunu önerebilir.Bu nedenle, fnbA geninin genetik varyasyonu, 

değiştirilmiş fibronektin bağlayıcı protein A'nın bu izole edilmiş bakteri numuneleri 

yoluyla olası uyarlamalarından biri, konağın direnciyle karşılaşabileceğinden 

önerilmektedir. 
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6. SONUÇ GVE ÖNERİLER 
 
 

1. S. aureus, yanık ve bademcik iltihabı enfeksiyonlarında tekrar tekrar görülen en 

büyük bakteri türlerinden biridir. 

2. S. aureus virülans faktörleri, bu izolatlarınpatojenitesini arttırmakla 

ilişkilendirilmiştir. 

3. Hastanelerde enfeksiyon kaynağı olarak kabul edilebilecek diğer bakteri 

türlerinin tespiti için daha ileri çalışmalar önerilmektedir. 

4. Bu bakterinin diğer virülans faktörlerinin saptanması.                 

5. Daha saflaştırılmış antijenler kullanarak S. aureus aşısının geliştirilmesi için 

daha fazla araştırma yapılması önerilir. 

6. Aşılama için monoklonal antikor hazırlanması. 
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