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Mastitisli Sigirlardan izole Edilen Staphylococcus aureus izolatlarinin
Virulens Gen Profillerinin Belirlenmesi
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Ozet: Bu calismada anabilim dal kiiltir koleksiyonunda bulunan subklinik mastitisli sigir siitlerinden izole edilen 140 adet
stafilokok izolatindan Staphylococcus aureus izolatlarinin molekiiler identifikasyonu ve bazi 6nemli viriilens genlerinin tespiti
amaglandi. Bu amagla 140 stafilokok izolati termonukleaz (nuc) gen varligi yoniinden PZR ile incelendi. nuc geni (279 bp)
tespit edilen 42 izolat S. aureus olarak identifiye edildi. Ayrica izolatlarda I6kotoksin geni (pvl), stafilokokal klasik
enterotoksin genleri (sea, seb, sec), eksfolyatif toksin genleri (eta, etb), hemolizin genleri (hla, hlb), adezin faktor genleri
(fnbA, fnbB, clfa) ve toksik sok sendrom toksin geni (tst) olmak tizere 12 farkh virtlens geninin varligi 3 farkli multipleks PZR
kullanilarak arastirildi. izolatlarin 30 (%71.4)'u clfa, 24 (%57.1)’U hla, 14 (%33.3)'U hib, 10 (%23.8)'u fnbB, 6 (%14.2)'sifnbA, 6
(%14.2)'sietb, 5 (%11.9)'i sec, 5 (%11.9)'i tst, 3 (%7.1)'U seaq, 2 (%4.7)'si pvl ve 1 (%2.3)'i eta geni agisindan pozitif bulundu.
izolatlarin hicbirinde seb geni saptanamadi. izolatlarin38’inde bir ya da daha fazla viriilens geni, 29’unda ise iki ya da daha
fazla viriilens geni belirlendi. 4 izolatta ise incelenen viriilens genlerin higbiri saptanamadi. incelenen izolatlarda en fazla
tespit edilen virlilens genlerin clfa ve hla oldugu gorildi. Sonug olarak sinirli dahi olsa sigir mastitislerinin patogenezinde rol
oynayan virlilens gen patternleri ortaya konuldu. Calisma sonuglarinin sigir mastitislerinin etiyolojisinde 6nemli rol oynayan
S. aureus’a ait virllens faktoérlerinin karakterizasyon ¢alismalarina katki saglayacagi kanaatine varildi.

Anahtar Kelimeler: Mastitis, Sigir, S. aureus, Viriilens gen profili.

Determination of Virulence Gene Profiles of Staphylococcus aureus Isolated from Cattle with
Mastitis

Abstract: This study aimed to determine the molecular identification of Staphylococcus aureus isolates and some important
virulence genes from 140 staphylococci samples isolated from cow milk with mastitis in the culture collection of the
department. For this purpose, the presence of the thermonuclease (nuc) gene in 140 S. aureus isolates was examined by
PCR. Forty-two isolates that were positive for the nuc gene (279 bp) were identified as S. aureus. In addition, the isolates
were examined for the presence of 12 different virulence genes, including leukotoxin gene (pvl), staphylococcal classical
enterotoxin genes (sea, seb, sec), exfoliative toxin genes (eta, etb), hemolysin genes (hla, hlb), adhesin factor genes (fnbA,
fnbB, clfa), and toxic shock syndrome toxin gene (tst), using three different multiplex PCR. Of the isolates were found to be
positive 30 (71.4%) for clfa, 24 (57.1%) hla, 14 (33.3%) hib, 10 (23.8%) fnbB, 6 (14.2%) fnbA, 6 (14.2%) etb, 5 (11.9%) sec, 5
(11.9%) tst, 3 (7.1%) sea, 2 (4.7%) pvl, and 1 (2.3%) eta genes. The seb gene was not detected in any of the isolates. At the
same time one or more virulence genes were determined in 38 of 42 isolates, two or more virulence genes in 29 of the
isolates. None of the virulence genes examined in 4 isolates could be detected. It was seen that the mostdetected virulence
genes in the analyzed isolates were clfa and hla. As a result, virulence gene patterns that play a role in the pathogenesis of
bovine mastitis, even if limited, were revealed. It was concluded that the results would contribute to the characterization
studies of virulence factors belonging to S. aureus, which play an important role in the etiology of bovine mastitis.
Keywords: Bovine, Mastitis, S. aureus, Virulence gene profile.

Giris
Mastitis, meme dokusunun ve meme bezinin hayvanlarin derisinde, burnunda ve solunum
bakteriyel, viral, fungal ve paraziter etkenler yollarinda bulunan kommensal mikrobiyotanin bir
nedeniyle yangilanmasidir. Enfeksiyon genellikle parcasini olusturmaktadir. S. aureus, ylzeysel deri
hijyenik ve yodnetimsel uygulamalarin yoklugunda, ve yumusak doku enfeksiyonlarindan yasami tehdit
sagim sirasinda enfekte ineklerden enfekte olmayan eden septisemiye kadar, bircok ciddi hastalik
ineklere yayilabilmektedir (Kotzamanidis ve ark., olusturan bir patojendir. Diger yandan sut endustrisi
2021). icin olduk¢a maliyetli klinik ve subklinik sigir
Sigir mastitislerinden en sik izole edilen mastitisinin en yaygin etiyolojik ajanidir (Ren ve
etkenlerin basinda Staphylococcus (S.) aureus ark., 2020).

gelmektedir. Etken hem insanlarin hem de
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S. aureus, adezinler, kapsiler bir polisakkarit ve
ekzoenzimler gibi ¢ok sayida virilens faktori
Uretme kapasitesine sahiptir. Etken ayni zamanda
hemolizinler, koagiilaz, slime ve protein A gibi
meme bezine kolonize olma kabiliyetine katkida
bulunan ekzoproteinler de tretebilmektedir. a ve B-
hemolizinler, mastitisin patogenezinde 6nemli
virlilens  faktorlerdir. S. aureus izolatlarinin
patojenitesi; adherens ozellikleri, cesitli toksinler,
enzimler, yapisal ve ekstraselller faktorler gibi
ozelliklerle iliskilidir. Konakgi hiicre digi matriks
bilesenlerine yapismayi saglamak, konakgi hiicrelere
zarar vermek ve bagisiklik sistemini gliglendirmek
icin salgilanan ve hicre yizeyiyle iligkili virlilens
faktorleri enfeksiyonun gelisimine katki
saglamaktadir.  Etkenin  dokulara yapismasini
saglayan en az 25 farkh toksin, adezin matriks
molekdlleri ile iliskisi olan 15 mikrobiyal ylizey
bileseni, 20 immunsupresif molekil ve diger bircok
virtilens faktéri bilinmektedir (Fursovave ark.,
2020).

S. aureus izolatlarinin molekdler
karakterizasyonunda koagiilaz geni (coa), metisilin
direng geni (femA) ve termonikleaz geni (nuc) gibi
tur spesifik genler kullaniimaktadir. Hem coa hem
de femA vyiksek polimorfizm gosterir ve teshis
amaglari icin uygun degildir. Aksine nuc, hem insan
hem de hayvan izolatlarinda tiire 6zgi bir markor
olarak sikhkla kullaniimaktadir. Ayrica bu gen S.
aureus suslar arasinda yuksek oranda
korunmaktadir (Ronco ve ark., 2018).

Bu calismada mastitisli sigir siitlerinden elde
edilen S. aureus izolatlarinin nuc geni yéniinden tir
diizeyinde molekiiler tanimlanmasi ve mastitisin
patogenezinde rol oynayan l6kotoksin, stafilokokal
klasik enterotoksin, eksfolyatif toksin, hemolizin,
adezin faktér, toksik sok sendrom toksini
olusumundan sorumlu pvl, sea, seb, sec, eta, etb,
hla, hlb, fnbA, fnbB, clfa ve tst genlerimPZR ile
incelenmesi amaglandi.

Materyal ve Metot

Staphylococcus spp. izolatlar: Calismanin
materyalini Ondokuz Mayis Universitesi Veteriner
Fakultesi Mikrobiyoloji Anabilim Dali Laboratuvari
kiltar koleksiyonu icerisinde yer alan, 2016-2020
arasinda subklinik mastitisli sigirlardan izole edilmis
140 stafilokok izolati kullanildi. Calisma kapsaminda
kiltir koleksiyonunda yer alan izolatlar kullaniimasi
sebebiyle 0Ornek toplama ve saha calismasi
yapilmamistir. Bu nedenle herhangi bir etik kurul
iznine ihtiyag duyulmamuistir. izolatlarin
canlandirilmasi %5 Koyun kanh agar kullanilarak
yapildi ardindan DNA ekstrasiyonunun yapilmasi igin
Ureyen saf koloniler TSA’da pasajlandi.

Molekiiler identifikasyon

DNA Ekstraksiyonu: izolatlardan bakteriyel
DNA ekstraksiyonu icin kaynatma yontemi kullanildi
(Vurucu ve ark., 2019). Bu amagla, saf kiltirden 4
koloni segilerek 200 pl steril su igerisinde siispanse
edildi. Ornekleri iceren siispansiyonlar 100°C’de 15
dakika kaynatildi, 10.000 g’de 10 dakika santrifiij
sonras! elde edilen slipernatant kalip DNA olarak
kullaniimak (Gzere nanodrop spektrofotometre ile
Olctilerek 50 ng/ul olacak sekilde ayarlanarak -
20°C’'de sakland.

S. aureus izolatlarinin Tiir Diizeyinde
identifikasyonu: izolatlarin S. aqureus olarak
identifikasyonlarinin  dogrulanmasi amaciyla S.
aureus spesifik nuc geni igin PZR yapildi (Sezener ve
ark., 2019). Bu amagla 25 pl'lik bir PZR karisimi,
DEPC-treatedwater, 1X PZR sollsyonu, 2.5 mM
MgCl;, 0.2 mM her bir dNTP, 1.0 U Tag DNA
polimeraz, 0.04 uM primer (nuc 1, GCG ATT GAT
GGT GAT ACG GTT; nuc 2, AGC CAA GCC TTG ACG
AAC TAA AGC) ve 5 pl template DNA kullanildi. PZR
karisimlari 94°C’de 5 dk 6n denatlirasyonu takiben
94°C'de 1 dk denatirasyon, 58°C’'de 30 saniye
primer baglanma, 72°C’de 90 dk uzama olmak Gzere
35 siklus ve 72°C’de 10 dk son uzama kosullarinda
amplifikasyon islemine tabi tutuldu. Amplifikasyon
Urtnleri etidium bromid (2ug/ml) igeren %1,5’lik
agaroz  jel elektroforezi sonrasinda uv
transilluminator (Vilber Lourmat) ile gérintilendi.
Gorlntileme sonrasinda nuc geni igin 279 bp’lik bir
bandin gorilmesi S. aureus’un gostergesi olarak
kabul edildi.

S. aureus izolatlarinin Virillens Genlerinin
Belirlenmesi: izolatlarda, mastitisin patogenezisinde
rol oynayan bazi O6nemli virlilens genlerinin
belirlenmesi amaciyla multiplex PZR (mPZR)
¢alismalari yapildi. Lokotoksin geni (pvl), stafilokokal
klasik enterotoksin genleri (sea, seb, sec), eksfolyatif
toksin genleri (eta, etb), hemolizin genleri (hla, hib),
adezin faktor genleri (fnbA, fnbB, clfa) ve toksik sok
sendrom toksin geni (tst) Tablo 1, Tablo 2 ve Tablo
3’de belirtilen spesifik primerler ve PZR kosullari
kullanilarak incelendi. mPZR ¢alismalari Li ve ark.
(2018)'nin  bildirdigi metodun modifikasyonu ile
gergeklestirildi. PZR kosullari: 94°C'de 5 dakika ilk
denatiirasyon, 94°C’de 30 saniye denatiirasyon, her
gen icin spesifik primer baglanma (annealing)
1sisinda (55-56°C) 45 saniye, 72 °C’'de benzer sekilde
spesifik uzama zamaninda 30 siklus, son uzama
72°C'de 10 dakika olacak sekilde gerceklestirildi.
Amplifikasyon drlnleri  etidiumbromid (2ug/ml)
iceren %1.5’lik agaroz jel elektroforezi sonrasinda
UV  transilluminatér ile gorintilendi. PZR
calismalarinda pozitif kontrol olarak S. auerus ATCC
23235, negatif kontrol olarak E. coli ATCC 25922
kullanildi.
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Tablo 1. pvl, etb, sea ve clfa genleri icin mPZR 1.

. . . Uriin  Annealing .
Gen Primer Niikleotid sekans (5'-3') Miktar(ul)
(bp) ISISI
/ PVL-F ATCATTAGGTAAAATGTCTGGACATGATCCA 433 0.2
v .
p PVL-R GCATCAASTGTATTGGATAGCAAAAGC
th ETB-F CAGATAAAGAGCTTTATACACACATTAC 612 0.2
e .
ETB-R AGTGAACTTATCTTTCTATTGAAAAACACTC s5oc
SEA-F GAAAAAAGTCTGAATTGCAGGGAACA 560 0.4
sea .
SEA-R CAAATAAATCGTAATTAACCGAAGGTTC
CLFA-F ATTGGCGTGGCTTCAGTGCT
clfa 292 0.1
CLFA-R CGTTTCTTCCGTAGTTGCATTTG
Master mix 12.5
Steril distile su 8.7
Template DNA 2
Toplam hacim 25
Tablo 2.sec, tst, seb ve etagenleri icin mPZR 2.
Uriin  Annealin
Gen Primer Niikleotid sekans (5'-3’) & Miktar(pl)
(bp) (]
SEC-F GTAAAGTTACAGGTGGCAAAACTTG 997 1
sec
SEC-R CATATCATACCAAAAAGTATTGCCGT
rst TST-F TTCACTATTTGTAAAAGTGTCAGACCCACT 180 1
S
TST-R TACTAATGAATTTTTTTATCGTAAGCCCTT sgoC
SEB-F ATTCTATTAAGGACACTAAGTTAGGGA
seb 404 0.2
SEB-R ATCCCGTTTCATAAGGCGAGT
ETA-F CGCTGCGGACATTCCTACATGG
eta 676 0.4
ETA-R TACATGCCCGCCACTTGCTTGT
Master mix 25
Steril distile su 17.8
Template DNA 2
Toplam hacim 50
Tablo 3. fnbB, fnbA, hla ve hib genleri icin mPZR 3.
Uriin  Annealin
Gen Primer Niikleotid sekans (5'-3’) & Miktar(ul)
(bp) 1SISI
FNBA-F GTGAAGTTTTAGAAGGTGGAAAGATTAG
fnbA 643 0.4
FNBA-R GCTCTTGTAAGACCATTTTTCTTCAC
FNBB-F GTAACAGCTAATGGTCGAATTGATACT
fnbB 524 0.4
FNBB-R CAAGTTCGATAGGAGTACTATGTTC sgoc
bl HLA-F CTGATTACTATCCAAGAAATTCGATTG 509 04
a .
HLA-R CTTTCCAGCCTACTTTTTTATCAGT
HLB-F GTGCACTTACTGACAATAGTGC
hlb 309 0.4
HLB-R GTTGATGAGTAGCTACCTTCAGT
Master mix 12.5
Steril distile su 7.3
Template DNA 2
Toplam hacim 25
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Tablo 4. S. aureus izolatlarinda belirlenen virtlens genlerin dagilimi.

Viriilens Genleri
izolat no clifa hla hlb fnbB fnbA etb sec tst sea pvl eta seb
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Tablo 5. S. aureus izolatlarinda belirlenen ¢ogul viriilens gen profili.

Cogul Viriilens Genler

izolat sayisi

clfa+hla+hlb+fnbB+etb+tst
clfa+hla+hlb+fnbB+fnbA
clfa+hla+hlb+fnbA+sea
clfa+hla+hlb+fnbB
clfa+hla+hlb+pvl
clfa+hla+hlb+sea
clfa+fnbA+etb
clfa+hla+fnbB
clfa+hla+tst
clfa+hla+fnbA
clfa+etb+sec
clfa+hla+hib
clfa+hla+pvl

clfa+eta

clfa+hla

fnbA+etb

etb+sec

Toplam

PP WRPR RPNRPNNNRPRPNRPROORPRR

N
o

Bulgular

S. aureus izolatlarinda nuc Geni Hedefli PZR
Sonuglari: Mevcut S. aureus izolatlarinin genotipik
identifikasyonunun belirlenmesi icin toplam 140
stafilokok izolatinin termontikleaz (nuc) geni varligi
PZR ile incelendi. nuc genine spesifik primerle
yapilan PZR sonrasinda, 42 izolatta 279 bp’lik PZR
Grinl elde edilip izolatlarin S. aureus olduklari
belirlendi (Sekil 1).

Sekil 1. S. aureus izolatlarinin nuc geni spesifik PZR Urtnd. M:
Molekiler agirlik marker (Gene Ruler 100 bp DNA Ladder Plus,
Fermentas, Litvanya). 1,2,3,5,6: nuc geni pozitif (279 bp)
ornekler. 4: Negatif 6rnek. 7: Pozitif kontrol (S. aureus 23235) 8:
Negatif kontrol (E. coli ATCC 25922).

S. aureus izolatlarinda Viriilens Gen Profili: Bu
galismada nuc geni ile S. aureus olduklar

dogrulanmis 42 izolatin I6kotoksin geni (pvl),
stafilokokal klasik enterotoksin genleri (sea, seb,
sec), eksfolyatif toksin genleri (eta, etb), hemolizin
genleri (hla, hib), adezin faktor genleri (fnbA, fnbB,
clfa) ve toksik sok sendrom toksin geni (tst) varligi 3
farkli mPZR ile incelendi. pvl, etb, sea ve clfa
genlerine ait mPZR 1 sonuglari Sekil 2, sec, tst, seb
ve eta genleri icin mPZR 2 sonuglari Sekil 3 ve fnbB,
fnbA, hla ve hib genleri icin mPZR 3 sonugclari Sekil
4’'de gosterildi.

izolatlarin 30  (%71,4)unda clfa, 24
(%57,1)’inde hla, 14 (%33,3)'Uunde hib, 10
(%23,8)’'unda fnbB, 6 (%14,2)'sinda fnbA, 6
(%14,2)'sinda etb, 5 (%11,9)'inde sec, 5 (%11,9)'inde
tst, 3 (%7,1)'linde sea, 2 (%4,7)'sinde pvl ve 1
(%2,3)'inde eta geni tespit edildi. izolatlarin
hicbirinde seb geni saptanamadi (Tablo 4, Sekil 5).
izolatlarin 29’unda, 17 farkli viriilens gen profilinden
olusan, iki ya da daha fazla viriilens gene ¢ogul
pozitiflik belirlendi (Tablo 5).

Tartisma ve Sonug

S. aureus nedenli mastitis olusumu farkh
patogenez mekanizmalarina sahip enterotoksinler,
hemolizinler, clumping faktor, fibrinolektin baglayan
proteinler gibi cesitli virlilens faktorlerin Gretimine
baglidir (Boynukara ve ark., 2008). S. aureus
suglarinin  patojenisitesindeki farkhlklar cografi
dagihmdan, konakgi ve doku ile ilgili 6zelliklerden
kaynaklanmaktadir. Virllens genlerinin sayisi ve
kombinasyonu, S. aureus suslarinin patojenik
potansiyeline énemli katkilar saglamaktadir (Kot ve
ark., 2016).
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Sekil 2. pvl, etb, sea ve clfa genlerine ait mPZR 1 sonuglari. M: Molekuler agirlik marker (Gene Ruler 100 bp DNA Ladder Plus, Fermentas,
Litvanya). NK: Negatif kontrol (DNase-RNasefree PZR suyu); 1: clfa ve etb genleri (292 bp ve 612 bp) pozitif o6rnekler;
2,3,7,8,9,10,11,12,15,17: clfa geni (292 bp) pozitif 6rnekler; 4 ve 6: etb geni (612 bp) pozitif 6rnekler; 5: tim genler (pvl, etb, sea ve clfa)
agisindan negatif 6rnek; 13 ve 14:clfa ve sea genleri (292 bp ve 560 bp) pozitif 6rnekler; 16: clfa ve pvl genleri (292 bp ve 433 bp) pozitif
ornek.

Sekil 3. sec, tst, seb ve eta genleri igin mPZR 2 sonuglari. M: Molekiler agirlik marker (Gene Ruler 100 bp DNA Ladder Plus, Fermentas,
Litvanya). NK: Negatif kontrol (DNase-RNasefree PZR suyu); 1,2: sec ve tst genleri (297 bp ve 180 bp) pozitif 6rnekler; 3,4,5: sec geni (297
bp) pozitif 6rnek; 7: eta geni (676 bp) pozitif 6rnek; 6; tim genler (sec, tst, seb ve eta) agisindan negatif 6rnek.

700 bp
00 bp

2O b
200 bp

10
2.0p

Sekil 4. fnbB, fnbA, hla ve hlb genleri igin mPZR 3 sonuglari. M: Molekuler agirlik marker (Gene Ruler 100 bp DNA Ladder Plus, Fermentas,
Litvanya). NK: Negatif kontrol (DNase-RNase free PZR suyu); 1: hla (209 bp), hlb (309 bp) ve fnbB (524 bp) genleri pozitif 6rnek; 2: hla (209
bp) pozitif 6rnek; 3: tim genler (fnbB, fnbA, hla ve hib) agisindan negatif 6rnek; 4: hla (209 bp) ve hib (309 bp) genleri pozitif 6rnek; 5: hla
(209 bp) ve fnbA(643 bp) genleri pozitif 6rnek.
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Sekil 5. S. aureus izolatlarinda belirlenen viriilens genlerin dagilimi.

Sigir mastitislerinin etiyolojisinde 6nemli yer
tutan S. aureus’un virlilens genlerinin ortaya
konulmasi ve patogenezde ©6nemli rol oynayan
faktorlerin karakterizasyonu amaciyla ¢ok sayida
arastirma yapilmistir.

Bu c¢alismalarda incelenen S.  aureus
izolatlarinda siklikla belirlenen viriilens genlerinin
clfa (Fursova ve ark., 2020; Ote ve ark., 2011; Xu ve
ark., 2015; Yang ve ark., 2020; Zhang ve ark., 2018 ),
hla (Artursson ve ark., 2016; Fursova ve ark., 2018;
Kreausukon ve ark., 2012; Ronco ve ark., 2018;
Wang ve ark., 2016 ), sea (Grispoldi ve ark., 2019;
Liu ve ark., 2017; Seyoum ve ark., 2016 ), fnbA
(Pereyra ve ark., 2016; Yang ve ark., 2012; Zuniga ve
ark., 2015), fnbB (Bar-Gal ve ark., 2015; Kot ve ark.,
2016), pvl (Wang ve ark., 2014) tst (Wang ve ark.,
2017) sec (Kotzamanidis ve ark., 2021) oldugu
bildirilmistir. Arastirmalarda S. aureus kokenli sigir
mastitislerinin patogenezinde bu genlerin énemli rol
oynadigina dikkat ¢ekilmistir.

Konuyla ilgili farkli Glkelerde sigir mastitis
vakalarindan izole edilen S.aureus izolatlarinda
virilens genlerin  tespitine  yonelik yapilan
¢alismalarda patogenezde rol oynayan faktorlerin
¢ok degisken oldugu ortaya konulmustur. Bazi
¢alismalarda primer olarak belirlenen genlerin clfa
ve hla oldugu gorilmektedir. Bu c¢alismada
incelenen S. aureus izolatlarinda belirlenen en
onemli virllens genlerinin clfa ve hla olmasi
literatir  verileriyle paralellik géstermektedir
(Coelho ve ark., 2011; Fitzgerald ve ark., 2000;
Monecke ve ark., 2007; Oteve ark., 2011). Arastirma
verileri arasindaki farkhlklar bolgesel, metodik,
izolat sayisi ve cesitliligi, poplilasyon yapisi gibi
bircok faktére bagl sekillenebilmektedir. Diger
yandan pek c¢ok arastirma verilerinde sunuldugu

gibi, sigir mastitislerinin olusumuna katilan S. aureus
izolatlarinin farkl virotiplere sahip oldugu tespit
edilmistir.  Bu nedenle sigir mastitislerinin
etiyolojisini detayl bir sekilde ortaya koymak igin,
daha kapsamli epidemiyolojik ¢alismalara ihtiyag
duyulmaktadir. Boylece sigir mastitislerin
onlenmesinde koruyucu asilama programlari ve
daha kapsamli asi igeriklerinin  hazirlanmasi
miimkun olabilecektir.

Bu calismada sigir mastitislerinden izole edilen
ve nuc geni pozitif 42 S. aqureus izolati 12 farkh
virllens geni agisindan mPZR ile incelendi. 42 S.
aureus izolatinin 38’inde bir ya da daha fazla
virtlens geni belirlenirken, 4 izolatta incelenen
viriilens genlerin hicbiri saptanamadi. incelenen
izolatlarda en fazla tespit edilen viriilens genlerin
clfa ve hla oldugu gériildii. izolatlarin 29’unda iki ya
da daha fazla viriilens gen agisindan gogul pozitiflik
belirlendi. Cogul pozitiflik belirlenen izolatlarin
6’sinin 4 gen (clfa+hla+hlb+fnbB) agisindan birlikte
pozitif oldugu gorildu. Diger yandan bir izolatta 6
(clfa+hla+hlb+fnbB+etb+tst), birer izolatta 5
(clfa+hla+hlb+fnbB+fnbA ve clfa+hla+hlb+fnbA+seaq)
farkh viriilens genin birlikte var oldugu tespit edildi.
Arastirilan  virtilens genleri agisindan  negatif
bulunan izolatlarda mastitis olusumundan sorumlu
baska virllens faktorlerinin  var olabilecegi
dusinaldi.

Sonug olarak bu ¢alisma ile sinirli dahi olsa sigir
mastitislerinin patogenezisinde rol oynayan virllens
gen paternleri ortaya konuldu. Calisma sonuglarinin
sigir  mastitislerinin  etiyolojisinde 6nemli  rol
oynayan S. aureus’a ait virllens faktorlerinin
karakterizasyonu c¢alismalarina katki saglayacagi
kanaatine varildi. Sigir mastitislerinin énlenmesine
yonelik  hazirlanacak  asi kompozisyonunun
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sekillendiriimesinde S. aureus virllens gen
cesitliliginin  bilinmesi 6nem arz etmektedir. Bu
nedenle kullanilacak asinin ¢ok sayida viriilens
faktoriine sahip suslardan olusturulmasi
gerekmektedir. Bu galismada incelenen S. aureus
izolatlarinin ¢ogunun farkl viriilens gen profiline
sahip olmasi, izolatlarin asi  susu olarak
kullanilabilecek potansiyelde oldugunu
gostermektedir.  Ancak izolatlarin  asi  susu
potansiyelinin tam olarak ortaya konulmasi igin ileri
seviyede karakterizasyon c¢alismalari yapilmalidir.
Sigir mastitislerinden izole edilen S. aureus
izolatlarinin mastitis patogenezisinde rol oynayan
virilens gen ¢esitliliginin ortaya konulmasi amaciyla
daha fazla izolat iceren epidemiyolojik calismalara
ihtiya¢c duyulmaktadir.
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