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ÖZET

Giriş: Staphylococcus aureus, ciddi hastalıklara yol açabilen tehlikeli bir patojendir. Antibiyotik direncinin ortaya çıkması büyük oranda 
etkili tedaviler bulma sorununa neden olmuştur. Bu çalışma, hastaların çeşitli klinik örneklerinden elde edilen S. aureus izolatlarında 
bazı antibiyotiklerin antibiyotik duyarlılık paternleri ile antibiyotik direnç genleri arasındaki ilişkiyi değerlendirmek amacıyla yapılmıştır. 

Materyal ve Metod: Toplam 100 S. aureus klinik izolatı, antimikrobik duyarlılık testine tabi tutulmuştur. Oksasilin (mecA), trimeto-
prim-sülfametoksazol (TMP-SMZ) (dfrA), eritromisin, klindamisin (ermA, ermB, ermC ve msrA), kinupristin-dalfopristin (vatA, vatB, 
vatC) ve siprofloksasin (gyrA, gyrB) direnci ile ilişkili genler konvansiyonel polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) yöntemi ile amplifiye 
edilmiştir.

Bulgular: Yüz S. aureus izolatı arasındaki metisiline direnç oranı %19 idi ve bu izolatların hepsi de mecA genini taşıyordu. Fenotipik 
olarak izolatların %1’i TMP-SMZ’ye dirençli iken, yine aynı izolat dfrA genini de taşıyordu. Fenotipik olarak eritromisin direnci %26 
olarak tespit edilirken, izolatların %6’sının hem ermA, hem de ermC genini birlikte taşıdığı, %22’sinin ise sadece ermC genini taşımakta 
olduğu tespit edilmiştir. İzolatların hiçbiri de ermB ve msrA genlerini taşımıyordu. İzolatların hiçbiri fenotipik olarak kinupristin-dalfo-
pristine dirençli değildi ve vatA, vatB, vatC direnç genlerini taşımıyordu. Fenotipik olarak izolatların %6’sı siprofloksasine dirençli iken, 
genotipik olarak 100 izolatın hepsi de gyrA ve gyrB direnç genlerini taşıyordu.

Sonuç: Elde ettiğimiz bulgulara göre, fenotipik antibiyotik duyarlılık testi sonuçları moleküler sonuçlara kısmen benzerlik göstermekte-
dir. Antibiyotik duyarlılığını belirlemede hızlı ve güvenilir yöntemler uygun tedavi kararlarını belirlemek için önemlidir. Bu yüzden klasik 
yöntemler ve PCR gibi moleküler yaklaşımlar birlikte kullanıldığında daha doğru ve güvenilir bilgiler sağlayabilir. 

Anahtar Kelimeler: Antibiyotik direnç genleri; Polimeraz zincir reaksiyonu; Phoenix; Staphylococcus aureus   
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GİRİŞ

Staphylococcus aureus nispeten önemsiz yüzey-
sel deri infeksiyonlarından derin doku infeksiyonu 
ve bakteremi arasında değişen, çeşitli insan infek-
siyonları arasında tıbbi önemi olan bir patojendir. 
S. aureus’un özellikle antibiyotiğe dirençli izolat-
ları, ağırlıklı olarak ağır sepsis ve septik şok ile 
sonuçlanan hastane infeksiyonlarında tedavi güçlü-
ğüne yol açarak yüksek morbidite ve mortaliteye 
neden olmaktadır. Bu durum da dünya çapında 
sağlık üzerinde önemli bir yük oluşturmaktadır[1]. 
Stafilokoklarda metisilin direnci, mecA geni tara-
fından kodlanan ve penisilin bağlayan protein 2a 
(PBP2a) olarak adlandırılan bir proteinin üretimi 
sonucu ortaya çıkar. Bu modifiye olmuş proteinin 
beta-laktam grubu antibiyotiklere afinitesi düşük 
olduğu için tüm beta-laktam ve beta-laktam türevi 
antibiyotiklere dirence neden olmaktadır[2].

Stafilokoklarda trimetoprime iki farklı direnç 
mekanizması tanımlanmıştır: biri kromozomal dfrA 
geninde nokta mutasyonlar, diğeri ise dihidrofo-
lat redüktaz (DHFR)’ın ilaca dirençli varyantları-
nı kodlayan tipik olarak plazmid kaynaklı direnç 
belirleyicilerinin yatay olarak edinimidir. S. au-
reus’daki endojen DHFR mutasyonu, düşük-or-
ta seviyede direnç kazandırırken, yatay olarak 
edinilmiş DHFR’nin ekspresyonu yüksek seviyeli 
dirence yol açar[3].

S. aureus’da makrolidler, linkozamidler ve strep-
togramin B (MLSB) antibiyotiklerine karşı çapraz 
direnç, eritromisin ribozom metilasyon (erm) gen-
leri tarafından kodlanır. Bu tip direnç konstitütif 
veya indüklenebilir olabilir. MLSB indüklenebilir 
fenotipi eritromisine dirençli S. aureus’da klinda-
misin direncine neden olabilir. Böylece klindamisin 
tedavisinin klinik başarısızlığına yol açar[4].
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Introduction: Staphylococcus aureus is a dangerous pathogen causing serious illnesses. The acquisitions of antibiotic resistance genes 
has largely led to the problem of finding effective treatments. This study was carried out to evaluate the relationship between the 
antibiotic susceptibility patterns of some antibiotics and antibiotic resistance genes in S. aureus isolates obtained from various clinical 
samples of patients. 

Materials and Methods: A total of 100 clinical S. aureus isolates were subjected to the antimicrobial susceptibility test. The genes asso-
ciated with resistance to oxacilline (mecA), trimethoprim-sulfamethoxazole (TMP-SMX) (dfrA), erythromycin, clindamycin (ermA, ermB, 
ermC and msrA), quinupristin-dalfopristin (vatA, vatB, vatC) and ciprofloxacin (gyrA, gyrB) were investigated by PCR amplification.

Results: Methicillin resistance ratio of one hundred S. aureus isolates was found 19%, and all of these isolates were carrying the mecA 
gene. Only 1% of the isolates were phenotypically resistant to TMP-SMX and carrying the dfrA gene. Erythromycin resistance ratio was 
found 26% phenotypically and 6% of the isolates were carrying both the ermA and the ermC genes, and 22% of them were carrying 
only the ermC gene. None of the isolates carried the ermB  and msrA genes. None of the isolates was phenotypically resistant to quin-
upristin-dalfopristin and carried vatA, vatB, vatC resistance genes. All isolates were carrying the gyrA and gyrB resistance genes, but 6% 
of the isolates were phenotypically resistant to ciprofloxacin.

Conclusion: According to the acquired results, phenotypic antibiotic susceptibility test results were partially similar to molecular observa-
tion. In pathogenic organisms, the use of rapid and reliable methods for determining antibiotic susceptibility is important in determining 
appropriate treatment outcomes. When biochemical methods and molecular approaches were combined, more accurate and reliable 
results were observed in a short time.
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Streptogramin antibiyotik direnci iki bileşenden 
oluşur; streptogramin A ve B; enzim inaktivas-
yonu veya aktif dışa atılım ile direnç oluşturulur. 
Streptogramin A asetiltransferaz vatA veya vatB 
tarafından üretilir, streptogramin B vgb tarafın-
dan üretilen hidrolaz ile inaktive edilir. Bu genler 
birlikte, plazmidler üzerinde ve kromozom üzerin-
de bulunabilir[5]. Florokinolonlar ilk olarak 1980’li 
yıllarda, gram-negatif bakteriyel infeksiyonların te-
davisi amacıyla üretilmiş fakat pnömokok ve stafi-
lokokların neden olduğu infeksiyonların tedavisinde 
de kullanılmıştır. Kinolon direnci, başta metisiline 
dirençli suşlarda olmak üzere, S. aureus suşla-
rı arasında hızla meydana gelmiştir. Bu yüzden 
de antistafilokokal ajan olarak florokinolonların 
kullanımı önemli ölçüde azalmıştır[6]. Florokino-
lon direncinde iki temel mekanizma bildirilmiştir. 
Sırasıyla ilki topoizomeraz IV ve DNA girazın 
alt birimlerini kodlayan grlA/grlB ve gyrA/gyrB 
genlerinin nokta mutasyonlarını içerir. İkinci me-
kanizma membranla ilişkili protein norA çoklu 
ilaca dirençli efluks pompasının indüksiyonudur. S. 
aureus’da, bu pompanın artan ekspresyonu, düşük 
seviyeli kinolon direnci ile sonuçlanabilir[7].

Stafilokok infeksiyonlarının tedavisinde antibiyo-
tik direnç genlerinin hızlı tanınması ve antibiyotik 
direncinin saptanması; etkili bir tedavi sağlanması, 
infeksiyonun yayılmasının önlenmesi ve mortalite 
riskinin azaltılması için çok önemlidir. Bu yüzden 
polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) esaslı moleküler 
yöntemler antibiyotik direnç genlerinin belirlenme-
sinde sıklıkla tercih edilmektedir[8]. Bu çalışmada, 
Kahramanmaraş’ta Sağlık Uygulama ve Araştırma 
Hastanesine gelen hastaların çeşitli klinik örnek-
lerinden elde edilen S. aureus izolatlarında anti-
biyotik duyarlılık paternleri ile antibiyotik direnç 
genleri (mecA, dfrA, ermA, ermB, ermC, msrA, 
gyrA, gyrB vatA, vatB ve vatC) arasındaki ilişki-
nin moleküler olarak araştırılması amaçlanmıştır. 

Materyal ve Metod

Çalışma Ocak 2015-Eylül 2015 tarihleri ara-
sında Tıbbi Mikrobiyoloji ve Üniversite-Sanayi-Ka-
mu İşbirliği Geliştirme Uygulama ve Araştırma 
Merkezi Mikrobiyal Genetik Laboratuvarlarında yü-
rütülmüştür. Stafilokok izolatları yara (%53), kan 
(%20), burun (%9), balgam (%7), idrar (%7), bo-
ğaz (%3) ve beyin omurilik sıvısı (%1)’ndan izole 
edilmiştir.

Çalışmada 100 S. aureus izolatı metisilin di-
renci veya duyarlılığı ayırt edilmeksizin çeşitli 
klinik örneklerden izole edilmiş ve daha son-
ra metisilin direnci tespit edilmiştir. Mikrobiyoloji 
laboratuvarına gönderilen ve koyun kanlı agara 
ekimleri yapılan örnekler 37°C’de etüvde 24 saat 
inkübe edilmiştir. İnkübasyon sonrası izole edilen 
izolatların identifikasyonu koloni morfolojisi, Gram 
boyama, kanlı agarda hemoliz özelliği, katalaz re-
aksiyonu, tüp koagülaz ve zayıf koagülaz gösteren 
izolatlara yapılan DNase testleriyle ve BD Phoenix 
tam otomotize sistem ile yapılmıştır. S. aureus 
olduğu saptanan tüm izolatlar çalışma yapılıncaya 
kadar %15 gliserin eklenmiş Tryptone Soya Broth 
kullanılarak saklanmıştır. Çalışmada kontrol suşu 
olarak S. aureus ATCC 25923 kullanılmıştır.

Biyokimyasal Analizler

Metisilin direnci 30 μg’lık sefoksitin diski (Oxo-
id, İngiltere) kullanılarak “Clinical and Laboratory 
Standards Institute (CLSI)” standartlarına göre Mu-
eller-Hinton agarda 37°C’de 24 saat inkübasyon 
ile araştırılmıştır. Sefoksitin inhibisyon zon çapı 
≤ 21 mm olan izolatlar dirençli, ≥ 22 mm olan 
izolatlar ise duyarlı olarak değerlendirilmiştir[9]. 

İzolatların identifikasyon ve antibiyotik duyarlı-
lık testlerinde BD Phoenix otomatize mikrobiyoloji 
sisteminden (Becton Dickinson, ABD) de yararla-
nılmış ve üretici firmanın önerileri doğrultusunda 
çalışılmıştır. 

Moleküler Analizler

PCR işlemi toplam 30 μL hacimde gerçekleş-
tirilmiştir. 20.5 μL dH2O, 1’er μL ileri ve geri 
primerlerden, 3 μL buffer (10X), 1 μL dNTP, 
0.5 μL Taq DNA polimeraz (5 U/mL) karıştı-
rılarak hazırlanmıştır. Önceki çalışmalara dayana-
rak belirlediğimiz primerlerin özellikleri Tablo 1’de 
verilmiştir. Kalıp DNA olarak 10 μL ddH2O’da 
çözdürülen koloniden 1 μL kullanılmıştır. PCR 
işlemi tek döngü 94°C’de 5 dakika ön denatüras-
yon ile başlatılmış daha sonra 30 döngü olmak 
üzere 94°C’de 30 saniye denatürasyon, primerler 
için uygun yapışma sıcaklığı (mecA 50°C, dfrA 
52°C, ermA 53°C, ermB 55°C, ermC 57°C, 
vatA 53°C, vatB 55°C, vatC 53°C, gyrA 57°C 
ve gyrB 57°C) 30 saniye ve 72°C’de 45 sa-
niye uzama, son uzama ise 72°C’de 10 dakika 
olacak şekilde gerçekleştirilmiştir. PCR ile çoğal-
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tılan örnekler %1’lik jel hazırlanarak elektroforeze 
yüklenmiş, etidyum bromid (0.5 μg/mL TAE) ile 
boyanmış DNA amplikonları ultraviyole ışığında 
görüntülenmiştir. Tüm çalışmada pozitif ve negatif 
kontroller kullanılmıştır.

Bulgular

Yüz S. aureus izolatı arasındaki metisiline di-
renç oranı hem disk difüzyon hem de Phoenix 
otomatize sistem ile %19 idi ve bu izolatların 
hepsi de 532 bç uzunluğundaki mecA genini taşı-
yordu (Şekil 1). Trimetoprim-sülfametoksazol (TMP-
SMZ) (dfrA) direnci her iki yöntemde de izolatların 
%1’inde bulunmuştur (Şekil 2). Fenotipik olarak 
eritromisin direnci %26 olarak tespit edilirken, izo-
latların %6’sının hem 190 bç uzunluğundaki ermA 
hem de 299 bç uzunluğundaki ermC genini birlikte 
taşıdığı, %22’sinin ise sadece ermC genini taşı-
makta olduğu tespit edilmiştir (Şekil 3,4). Ayrıca 

fenotipik yöntemle tespit edilemeyen bir izolatta 
PCR ile ermC geni olduğu bulunmuştur. Fenoti-
pik yöntemle tespit edilen bir izolat ise PCR ile 
tespit edilememiştir. Hiçbir izolatta ermB ve msrA 
genleri tespit edilememiştir. Kinupristin-dalfopristin 

Tablo 1. Çalışmada kullanılan primerlerin özellikleri

Gen Primer Oligonükleotid (5’ → 3’) Amplifikasyon (bç) Kaynak

mecA mecAF 

mecAR

AAAATCGATGGTAAAGGTTGGC

AGTTCTGCAGTACCGGATTTG C

532 [10]

dfrA dfrAF
dfrAR

TTCCCTTTTCTACGCACTA
AATTACCTTGGCACTTACC

420 [11]

ermA

ermB

ermC 

msrA

ermAF

ermAR

ermBF

ermBR

ermCF

ermCR

msrAF

msrAR

AAGCGGTAAACCCCTCTGA

TTCGCAAATCCCTTCTCAAC

CTATCTGATTGTTGAAGAAGGATT

GTTTACTCTTGGTTTAGGATGAAA 

AATCGTCAATTCCTGCATGT 

 TAATCGTGGAATACGGGTTTG

TCCAATCATTGCACAAAATC

AATTCCCTCTATTTGGTGGT 

190

142

299

163

[10]

[12] 

[10]

[12]

vatA

vatB

vatC

vatAF

vatAR

vatBF

vatBR

vatCF

vatCR

TGGTCCCGGAACAACATTTAT 

TCCACCGACAATAGAATAGGG

GCTGCGAATTCAGTTGTTACA

CTGACCAATCCCACCATTTTA

AAGGCCCCAATCCAGAAGAA

TCAACGTTCTTTGTCACAACC

268

136

467

[10]

[10]

[10]

gyrA

gyrB

gyrAF

gyrAR

gyrBF

gyrBR

AATGAACAAGGTATGACACC

TACGCGCTTCAGTATAACGC

CAGCGTTAGATGTAGCAAGC

CCGATTCCTGTACCAAATGC 

223

249

[13]

[13]

Şekil 1. 13-15, 17, 25-28, 31-39, 82, 83 nolu izolatların 
PCR ile çoğaltılması sonucu elde edilen mecA geni agaroz 
jel görüntüsü. M: 100 bç DNA standardı.
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(vatA, vatB, vatC) her iki yöntemde de tespit 
edilememiştir. Siprofloksasin direnci fenotipik ola-
rak izolatların %6’sında tespit edilirken genotipik 
olarak hem 223 bç uzunluğundaki gyrA hem de 
249 bç uzunluğundaki gyrB izolatların %100’ünde 
tespit edilmiştir (Şekil 5,6).

TARTIŞMA

Çalışmamızda S. aureus izolatlarında Phoenix 
otomatize yöntem ile elde edilen antibiyotik du-
yarlılığının sonuçları gen analiz sonuçlarıyla kar-
şılaştırılmıştır.

S. aureus antimikrobiyal duyarlılık testi metisi-
lin için disk difüzyonu, metisilin dahil tüm izolatlar 
için ise Phoenix otomatize sistem ile gerçekleştiril-
miştir. Antibiyotik duyarlılık testi sonuçları, yaygın 
olarak kullanılan antimikrobik maddelerin çoğuna 
stafilokokal izolatlar arasında çeşitli oranlarda di-
renç olduğunu göstermiştir. 

Stafilokoklarda metisilin direncinin, PBP2a 
varlığı ile ilişkili olduğu bildirilmiştir. Bu PBP2a 
ise mecA geni tarafından kodlanır. mecA geni 
heterojen olarak eksprese edilebildiği için tüm 
metisiline dirençli stafilokok suşları fenotipik yön-
temlerle saptanmayabilmektedir. Bu yüzden mecA 
geninin saptanması için kullanılan PCR tekniği 
konvansiyonel yöntemlerle karşılaştırıldığında hem 
daha hızlı hem de güvenilir olan bir altın standart 
yöntem olarak kabul edilmektedir[14]. 

Şekil 2. 28 nolu izolatın PCR amplifikasyonu ile elde edilen 
dfrA geni agaroz jel görüntüsü. M: 100 bç DNA standardı.

Şekil 3. 3-6, 25, 36 nolu izolatların PCR ile çoğaltılması so-
nucu elde edilen ermA geni agaroz jel görüntüsü. M: 100 
bç DNA standardı.

Şekil 5. 1-19. izolatların PCR ile çoğaltılması sonucu elde 
edilen gyrA geni agaroz jel görüntüsü. M: 100 bç DNA 
standardı.

Şekil 6. 1-19. izolatların PCR ile çoğaltılması sonucu elde 
edilen gyrB geni agaroz jel görüntüsü. M: 100 bç DNA 
standardı.

Şekil 4. 1-17. ve 25, 26. izolatların PCR ile çoğaltılması 
sonucu elde edilen ermC geni agaroz jel görüntüsü. M: 
100 bç DNA standardı
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Çalışmamızda metisilin disk difüzyon ve Pho-
enix yöntemleriyle test edildiğinde metisiline di-
renç %19 idi ve bu izolatların hepsi de mecA 
genine sahipti. Çalışmamızda konvansiyonel yön-
temle PCR testinin karşılaştırılması iyi bir uyum 
göstermiştir. Aynı şekilde çalışmalarında fenotipik 
ve genotipik yöntem arasında iyi bir uyum bulan 
çalışmalar bulunmaktadır[15]. Fakat fenotipik ve 
genotipik yöntem arasında farklılıklar olan çalış-
malar da bulunmaktadır[16,17]. Araştırmacılar bu 
farklılıklara geleneksel testlerin inokülum miktarı-
nın, kuluçka süresinin, ortamın pH ve tuz kon-
santrasyonu gibi durumların neden olabileceğini 
belirtmişlerdir[16].

S. aureus izolatlarında TMP-SMZ direnç geni 
olan dfrA’nın varlığı, konvansiyonel PCR ile ana-
liz edildiğinde sadece bir izolatta dfrA geni tespit 
edilmiştir. Hem fenotipik hem de genotipik yön-
temle yapılan çalışmamızın sonuçları uyum gös-
termiştir.

Çalışmaların sonucunda genellikle dfrA  geni 
düşük düzeylerde tespit edilmiştir[18,19].  Yapılan 
bir çalışmada iki yeni dfrA direnç geni mutasyonu 
belirlenmiştir. Bu durumun da trimetoprim duyar-
lılığında azalmaya neden olduğu fakat trimetoprim 
direnç mutasyon frekanslarının nispeten düşük ol-
duğu bildirilmiştir[3].

Stafilokoktaki eritromisin direnci erm genleri 
tarafından kodlanır[4]. Çalışmamızda fenotipik yön-
temlerle eritromisine dirençli olduğu tespit edilen 
26 izolatın hepsi en az bir eritromisin direnç geni 
içeriyordu. Yani eritromisine dirençli izolatların 
%6’sı hem ermA hem de ermC genini birlikte 
taşırken, %22’sinin sadece ermC genini taşımakta 
olduğu tespit edilmiştir. Ayrıca fenotipik yöntemle 
tespit edilemeyen bir izolatta PCR ile ermC geni 
olduğu tespit edilmiştir. Fenotipik yöntemle tespit 
edilen bir izolat ise PCR ile tespit edilememiştir. 
Hiçbir izolatta ermB ve msrA genleri tespit edi-
lememiştir.

Benzer şekilde yapılan bir çalışmada eritro-
misine dirençli fakat PCR sonucuna göre ermA, 
ermB, ermC ve msrA negatif olan iki izolat 
tespit edilmiştir. Bu direncin, henüz stafilokoklar-
da karakterize edilmeyen yeni bir mekanizma ile 
ilişkili olduğu varsayımıştır[12]. Başka bir çalışmada  
eritromisine dirençli, fakat PCR ile tespit edilen 

bir eritromisin direnç genine sahip olmayan izolat 
belirlenmiştir. Araştırmacılar bu duruma zaman 
zaman kaybolan küçük plazmidlerdeki genlerin ko-
numunun neden olduğunu belirtmişlerdir[20]. Feno-
tipik eritromisin duyarlılığı ve erm genleri arasında 
uyumsuzluk bulan bir çalışmada bu uyumsuzluğun, 
genlerin kodlama veya promotor bölgesindeki bir 
mutasyona bağlı olabileceği ifade edilmiştir[21]. 

Çalışmamızda kullandığımız izolatların çoğu 
ermC geni taşımaktadır. Bizim çalışmamızın aksi-
ne birçok çalışma raporunda en sık genetik belir-
leyici olarak ermA geni tespit edilmiştir[4,10,12-22]. 
Fakat çalışmamız, en fazla ermC geni olduğunu 
gösteren diğer çalışmalarla uyumluluk göstermek-
tedir[23,24].

Kinupristin-dalfopristin, her iki bileşen de ri-
bozomların 50S alt birimlerine geri dönüşümsüz 
olarak bağlanıp bakteriyel protein sentezini inhibe 
ederek etki gösterir. Streptogramin A antibiyotikle-
rinin direnç mekanizması antibiyotiği inaktive eden 
asetiltransferazları kodlayan vatA, vatB ve vatC 
genlerini içerir. Kinupristin-dalfopristin direnci hay-
van stafilokok izolatlarında yaygındır[24].

Yaptığımız bu çalışmada izolatların hiçbirinde 
fenotipik olarak kinupristin-dalfopristin direncine, 
genotipik olarak ise vatA, vatB ve vatC genlerine 
rastlanılmamıştır. Yapılan çeşitli çalışmalarda da 
bu antibiyotiğe karşı yüksek oranda direnç genle-
rine rastlanılmamıştır[24,25]. 

Florokinolonlar geniş spektrumlu, yaygın ola-
rak kullanılan güçlü antimikrobiyal ajanlardır. Bu 
ajanların kapsamlı klinik kullanımı, dirençli orga-
nizmaların artışına yol açmıştır. Çeşitli çalışmalarda 
metisiline dirençli S. aureus (MRSA) izolatlarında 
florokinolon direncinin yüksek olduğu bildirilmiş-
tir[26,27]. S. aureus’da florokinolon direnci 1983 
yılında %0, 1986 yılında %0.5, 1989 yılında 
%6.6, 1990 yılında ise %6.8 olarak bildirilmiştir. 
On iki Avrupa ülkesinden 78 laboratuvarla işbirliği 
içinde yürütülen bir çalışma, florokinolonlara direnç 
prevalansında büyük farklılıklar ortaya çıkarmıştır 
ve en yüksek direnç oranları %70.6 olarak MR-
SA’larda kaydedilmiştir[28]. Klinik örneklerden Kir-
by-Bauer disk difüzyon yöntemi ile florokinolon 
direncini araştıran bir çalışmada MRSA izolatlarında  
siprofloksasin direnci %92.5 olarak bildirilmiştir[29].
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Aminoasidin kimyasal özelliğinin değişimine ne-
den olan gyrA mutasyonlarının, çoğunlukla MRSA 
klinik izolatlarında üst düzey direnç kazanılmasına 
katkıda bulunduğunu gösteren çalışmalar bulun-
maktadır[30]. Çalıştıkları MRSA izolatlarında grlA 
ve gyrA genlerindeki mutasyon oranını %96 ola-
rak gösteren bir çalışma da bulunmaktadır[31]. 

Biz çalışmamızda DNA giraz ürünü olan gyrA 
ve gyrB genlerini moleküler olarak çalıştık. Feno-
tipik olarak yaptığımız çalışma sonucunda floro-
kinolon direnci %6 olmasına rağmen, moleküler 
olarak yaptığımız çalışma sonucunda ise izolatların 
tamamının 223 bç’lik gyrA ve 249 bç’lik gyrB 
genlerini taşıdığını tespit ettik. Bu antibiyotiğe 
tüm izolatların direnç göstermesi, literatürde de 
belirtildiği gibi gyrA ve gyrB genlerindeki mutas-
yonlardan kaynaklanmış olabilir. Aynı zamanda 
fenotipik olarak direnç ifadesinin olmama nedeni 
kromozom üzerinde direnç geni bulunduğu için 
PCR amplifikasyonları çalışmaktadır. Ancak gen 
olduğu halde mRNA sentezlemiyorsa protein sen-
tezlenmeyecek ve direnç oluşmayacaktır. 

Bu çalışma, S. aureus infeksiyonları ile ilişkili 
antibiyotik direnç genlerinin belirlenmesi için PCR 
yönteminin kullanılmasının faydalı olduğunu gös-
termiştir. PCR testi, antibiyotik direnç profillerinin 
hızlı, basit ve doğru bir şekilde tanımlanmasını 
sağlar ve epidemiyolojik araştırmalarda antibiyotik 
direnci belirleyicilerinin yayılmasının ve gözleminin 
yanı sıra klinik tanıda da kullanılabilir. Bu yüzden 
klasik yöntemler ve PCR gibi moleküler yaklaşım-
lar birlikte kullanıldığında daha etkili olabilir ve 
daha doğru ve güvenilir bilgiler sağlayabilir. 
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