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Özet:  Salmonella typhimurium, dünyada en sık izole edilen Salmonella serotiplerinden birisidir. Tüm genom analizi 
gibi yeni moleküler yöntemlerin gelişmesi ile, antibiyotik direnci ve farklı genlerin karşılaştırmalı analizleri daha kolay 
yapılabilmektedir. Çalışmamızda farklı S. typhimurium kökenlerine ait genomik verilerin incelenmesi ile, taşıdıkları 
patojenite adaları, MLST tipleri, sekans serotipleri ve direnç genleri açısından karşılaştırmalı in silico analizini 
gerçekleştirmeyi amaçladık. Çalışmamıza genomik verileri NCBI’da yer alan 15 farklı S. typhimurium kökeni dahil 
edildi. Kökenlerin birbirleri ile evrimsel olarak yakınlıkları CSI filogeni, antimikrobiyal direnç belirteçlerinin varlığı ise 
ResFinder yazılımı ile gerçekleştirildi. Salmonella kökenlerine ait patojenite adaları, MLST ve sekans serotip tespiti 
için sırasıyla SPIFinder, MLST ve SeqSero yazılımları kullanıldı. Çalışmamıza dahil edilen 15 S. typhimurium kökeninin 
birbirlerine %97 ve üstünde genomik benzerlik gösterdikleri tespit edildi. MLST analizlerine göre 9 köken (%60) ST19 
olarak bulundu. Tüm kökenlerin SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-4, SPI-5, SPI-9, SPI-12, SPI-13, SPI-14 patojenite adalarını 
taşıdıkları gözlenirken, SGI1 patojenite adası sadece 3 kökende tespit edildi. Aminoglikozid direnci ile ilişkili aac(6’)-
Iaa geni tüm kökenlerde saptandı. Yeni nesil dizileme tekniklerinin gelişimi, S. typhimurium gibi önemli enfeksiyon 
etkenlerine ait yeni moleküler epidemiyolojik veriler elde edilmesini sağlamaktadır. Bu verilerin karşılaştırmalı in silico 
analizleri ile enfeksiyonlarda kullandıkları virülans genlerinin analizleri ve moleküler patogenez mekanizmalarının 
aydınlatılması sağlanabilecektir.
Anahtar kelimeler: Direnç genleri, in silico analiz, Salmonella patojenite adası, Salmonella typhimurium. 

In Silico analysis of pathogenicity island and resistance genes 
carried by different Salmonella Typhimurium strains

Abstract: Salmonella typhimurium is one of the most frequently isolated Salmonella serotypes in the world. With 
the path of the new strategy of analysis like whole genome, comparative analyzes of weakness and different genes 
can be done more easily. In our study, S. typhimurium has different origins, it is aimed for different purposes to 
analyze genomic data, calculus pathogens islands, belonging MLST, seqs types and silico genes. Our study included 
15 different S. typhimurium strains whose local data were obtained in NCBI. Evolutionary affinities of origins with 
C. Pathogenicity islands of Salmonella origin, SPIFinder, MLST, and SeqSero software for MLST. It was determined 
that Typhimurium origins showed 97% and more genomic similarity. According to MLST analysis, origin 9 (60%) was 
found to be ST19. While all were observed to carry pathogenicity islands SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-4, SPI-5, SPI-9, SPI-
12, SPI-13, SPI-14, only 3 were detected in SGI1 pathogenicity island. The aminoglycoside related aac(6’)-Iaa gene 
was detected in all strains. It would seem that the course of sequencing techniques such as the next generation is to 
obtain a new epidemiological route for owners of S. Typhimurium. With these data comparative analyzes, virulence 
genes that can be applied and the analyzes that can be corrected can be elucidated.
Keywords: Resistance genes, in silico analysis, Salmonella pathogenicity island, Salmonella typhimurium.

Giriş
En yaygın zoonotik gıda kaynaklı enfeksiyonlardan 
birisi olan Salmonelloz, dünya çapında önemli bir 
halk sağlığı sorunudur (Bahramianfard ve ark. 2021). 
Salmonelloz etkeni olan Salmonella, Enterobacteria-
ceae ailesine ait Gram negatif bir bakteridir. Fekal-o-
ral yolla yayılır ve kontamine su ve yiyecekler yoluyla 

bulaşabilir. Şu anda 2600’den fazla Salmonella sero-
varı tanımlanmıştır (Barilleau ve ark. 2021). Salmo-
nella enterica’nın tifoid olmayan serovarları (NTS), 
dünya çapında gıda kaynaklı enfeksiyonların ve is-
hallerin önde gelen nedenleridir. NTS arasında, S. 
typhimurium, dünya çapında hastalardan en sık izo-
le edilenlerden Salmonella serotiplerinden birisidir 
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(Anderson ve Kendall 2017). İnsanlarda ve hayvan-
larda S. typhimurium’un neden olduğu Salmonelloz 
vakaları enfeksiyon sonrası 24 saat içinde gelişen 
ateş, akut bağırsak iltihabı ve ishal ile karakterizedir 
(Gart ve ark. 2016). S. typhimurium neden olduğu 
enfeksiyonlar için aşı bulunmamaktadır ve antibi-
yotiklerle tedavi seçenekleri kısıtlıdır. Çünkü S. typ-
himurium kökenleri birçok antibiyotiğe karşı direnç 
geliştirebilmektedir (Anderson ve ark. 2021). Fenoti-
pik antibiyotik testleri yanında son yıllarda tüm ge-
nom analizi (WGS) gibi yeni moleküler yöntemlerin 
gelişmesi ile antibiyotik dirençi ve farklı genlerin kar-
şılaştırmalı analizleri daha kolay yapılabilmektedir 
(Barilleau ve ark. 2021; Lerminiaux ve ark. 2020). Bu 
yöntemler ile yapılabilecek karşılaştırmalı genomik 
analizler, bir türün tüm üyeleri tarafından paylaşılan 
genleri ve türler arasında değişken dağılımlara sahip 
genlerin ayrımını sağlayabilir. Horizontal gene trans-
fer (HGT) bu paylaşıma neden olan esas yoldur. Gram 
negatif bakterilerde genomik veya patojenite adala-
rının HGT ile aktarımı gerçekleşebilir ve bu onlara 
yeni ekolojik işlevler, evrimsel sıçramalarını sağlaya-
bilir. Hatta yeni konaklar kazanmasına yardım ede-
bilir (Lerminiaux ve ark. 2020). Patojenite adalarının 
bakteri evrimini ve yeni konaklara adaptasyonunu 
en iyi anlatabilecek model patojen Salmonella’lardır. 
Bu cinste toplam 24 patojenite adası tanımlanmıştır, 
ancak bu adaların hepsinin virülans faktörlerini taşı-
dığı deneysel olarak doğrulanmamıştır (Hayward ve 
ark. 2014; Lerminiaux ve ark. 2020; Urrutia ve ark.  
2014). Bizde bu çalışmamızda, tüm genom analiz-
leri yapılarak genomik verileri açık veritabanlarında 
yer alan 15 farklı S. typhimurium kökeninin karşılaş-
tırmalı in silico analizini gerçekleştirmeyi ve taşıdığı 
direnç genlerini incelemeyi amaçladık. 

Gereç ve Yöntem
Çalışmamıza tüm genom analizleri yapılarak geno-
mik verileri açık veritabanlarında yer alan 15 farklı 
S. typhimurium kökeni dahil edilmiştir. Bu kökenle-
re ait fasta dizileri NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/) veritabanından indirilerek çalışmamızda in 
silico analizleri amacıyla kullanıldı. Karşılaştırmalı in 
silico genomik analiz için çalışmamıza dahil edilen 
kökenlere ait bilgiler Tablo 1’de verildi.

Kökenlerin birbirleri ile evrimsel olarak yakın-
lıkları CSI filogeni yazılımı ile (https://www.geno-
micepidemiology.org/) gerçekleştirildi (Kaas ve ark. 
2014). Kökenlerde bulunan antimikrobiyal direnç 
belirteçlerinin varlığı ResFinder 4.1 online yazılımı 
kullanılarak tespit edildi (Bortolaia ve ark. 2020). 
Kökenlerin çoklu lokus dizi tiplendirmeleri MLST 2.0 

(Multi-Locus Sequence Typing) online yazılımı ile 
gerçekleştirildi (Larsen ve ark. 2012). Salmonella kö-
kenlerine ait patojenite adalarının tespiti için SPIFin-
der 2.0 online yazılımı kullanıldı (Roer ve ark. 2016). 
Kökenlerin dizi analizleri üstünden Kauffmann White 
şemasına göre serotipleri (O antijen: H1 antijen: H2 
antijen) SeqSero yazılımı kullanılarak tespit edildi 
(Zhang ve ark. 2015).

Tablo 1. Çalışmaya dahil edilen S. typhimurium kökenlerinin 
NCBI erişim numaraları.

 NCBI numarası Salmonella enterica subsp. 
enterica serovar Typhimurium

1 AE006468.2 LT2
2 CP001363.1 14028S
3 CP009102.1 ATCC 13311
4 CP012681.1 33676
5 CP014536.1 SO3
6 CP014965.1 CDC 2010K-1587
7 CP014967.1 CDC 2011K-1702
8 CP014975.1 CDC 2009K-1640
9 CP014979.2 CDC H2662
10 CP014983.1 CDC 2009K-2059
11 CP016385.1 13-931
12 CP024619.1 BL10
13 CP034719.1 RSE04
14 CP067091.1 ER3625

15 CP067397.1 LB5000

Bulgular
Çalışmamıza dahil edilen 15 S. typhimurium köke-
ninin ATCC 13311 kökenine göre birbirlerine olan 
benzerlikleri incelendiğinde, S. typhimurium CDC 
2011K-1702 kökeninin %100 benzer olduğu gö-
rüldü. BL10 kökeni %97.56’lık benzerlik oranı ile en 
uzak evrimsel benzerliğe sahip köken olarak tespit 
edildi (Tablo 2, Şekil 1). 

Çalışmamıza dahil edilen kökenlerin dizi ana-
lizi üstünden Kauffmann White şemasına göre se-
rotipleri (seqsero; O antijen: H1 antijen: H2 antijen) 
incelendiğinde, 4:i:1,2 tipi kökenlerin 13’ünde tespit 
edildi, 2 köken ise 4:b:e,n,x olarak bulundu (Tablo 2).  
MLST analizlerine göre 15 S. typhimurium kökeni-
nin 9’u (%60) ST19 olarak tespit edilirken, 2 köken 
(%13.3) ST8128 olarak tespit edildi. (Tablo 2). Kö-
kenlerdeki antibiyotik direnç genleri ResFinder 4.1 
programı ile incelendiğinde, tüm kökenlerde ami-
noglikozid direnci ile ilişkili aac(6’)-Iaa geni tespit 
edildi (Tablo 2). SGI1 patojenite adası içeren köken-
lerde, blaCARB-2, sul1 direnç genlerinin ortak ola-
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rak bulunduğu tespit edildi. S. typhimurium 33676 
kökeninde aac(6’)-Iaa geni yanında florokinolon di-
renci ile ilişkili gyrA geni bulunurken, SGI1 patojenite 
adası içeren 2 kökende aac(6’)-Iaa, blaCARB-2, sul1 
genleri yanında, aadA2b, floR, tet(G) genleri tespit 
edildi. Sadece S. typhimurium ER3625 kökeninde 
aac(6’)-Iaa yanında yine aminoglikozid direnci ile 
ilişkili aph(3’)-IIa geni saptandı (Tablo 2). 

Çalışmamıza dahil edilen kökenlerin taşıdıkları 
Salmonella patojenite adaları incelendiğinde, tüm 
kökenlerde SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-4, SPI-5, SPI-9, 
SPI-12, SPI-13, SPI-14 patojenite adalarını taşıdıkları 
gözlendi. SGI1 patojenite adası sadece 3 kökende 
tespit edilirken, C63PI 10 kökende, CS54_island ise 
14 kökende bulundu (Tablo 3). 

Tablo 2. Çalışmaya dahil edilen kökenlerin benzerlik, SeqSero, MLST ve antibiyotik direnç genlerinin dağılımı.

 NCBI Accession 
Numbers Sequence Identitty SeqSero MLST 

Sequence Type ResFinder

1 AE006468.2 99.69 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
2 CP001363.1 99.26 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
3 CP009102.1 100 4:i:1,2 2066 aac(6’)-Iaa
4 CP012681.1 97.93 4:i:1,2 213 aac(6’)-Iaa, gyrA
5 CP014536.1 99.92 4:i:1,2 302 aac(6’)-Iaa
6 CP014965.1 98.77 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
7 CP014967.1 100 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa, blaCARB-2, sul1

8 CP014975.1 99.78 4:i:1,2 19 aadA2b, aac(6’)-Iaa, blaCARB-2, sul1, 
floR, tet(G)

9 CP014979.2 99.6 4:i:1,2 19 aadA2b, aac(6’)-Iaa, blaCARB-2, sul1, 
floR, tet(G)

10 CP014983.1 98.9 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
11 CP016385.1 99.86 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
12 CP024619.1 97.56 4:i:1,2 36 aac(6’)-Iaa
13 CP034719.1 99.22 4:i:1,2 19 aac(6’)-Iaa
14 CP067091.1 98.97 4:b:e,n,x 8128 aac(6’)-Iaa, aph(3’)-Iıa
15 CP067397.1 99.01 4:b:e,n,x 8128 aac(6’)-Iaa

Şekil 1. Çalışmaya dahil edilen S. typhimurium kökenlerinin evrimsel ağaç analizi.
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Tablo 3. Çalışmaya dahil edilen kökenlerin taşıdıkları Salmonella patojenite adalarının dağılımı.

 NCBI Erişim 
numarası

Salmonella Patojenite Adaları

C63PI CS54_
island SGI1 SPI-1 SPI-2 SPI-3 SPI-4 SPI-5 SPI-9 SPI-12 SPI-13 SPI-14

1 AE006468.2    + + + + + + + + +
2 CP001363.1  +  + + + + + + + + +
3 CP009102.1  +  + + + + + + + + +
4 CP012681.1 + +  + + + + + + + + +
5 CP014536.1  +  + + + + + + + + +
6 CP014965.1 + +  + + + + + + + + +
7 CP014967.1 + + + + + + + + + + + +
8 CP014975.1 + + + + + + + + + + + +
9 CP014979.2 + + + + + + + + + + + +
10 CP014983.1 + +  + + + + + + + + +
11 CP016385.1  +  + + + + + + + + +
12 CP024619.1 + +  + + + + + + + + +
13 CP034719.1 + +  + + + + + + + + +
14 CP067091.1 + +  + + + + + + + + +
15 CP067397.1 + +  + + + + + + + + +

Tartışma ve Sonuç
Salmonelloz morbidite ve mortalitede artışa sebep 
olan önemli bir halk sağlığı sorunudur. Salmonella 
türlerinin 2600’den fazla serotipi bulunmakta olup, 
bulaşları başlıca kontamine su ve gıdalar aracılığı ile 
fekal-oral yolla olmaktadır (Bahramianfard ve ark. 
2021; Barilleau ve ark. 2021). Antimikrobiyal direnç 
paternleri serotipler arasında varyasyon göstermek-
te olup, S. enteritidis gastroenterit olgularından en 
fazla izole edilen serotip olmasına rağmen, ikinci en 
sık izole edilen serotip olan S. typhimurium daha 
fazla direnç geliştirme potansiyeline sahiptir (Unlu 
ve ark. 2018). Aynı zamanda bu serotipe ait köken-
lerde 24 farklı patojenite adasının tanımlanmış ol-
ması, kökenlerin virulans potansiyelini ortaya koy-
maktadır (Hayward ve ark. 2014; Lerminiaux ve ark. 
2020; Urrutia ve ark. 2014). S. typhimurium köken-
lerinde artan antimikrobiyal direnç tedavi seçenek-
lerini sınırlandırmakta, kökenlerde gelişen direncin 
ve sahip olduğu patojenite adalarının monitorizas-
yonunu zorunlu kılmaktadır. Konvansiyonel antibi-
yotik duyarlılık testlerine ek olarak son yıllarda tüm 
genom analizi (WGS) gibi yeni moleküler yöntemle-
rin gelişmesi ile antibiyotik direnci ve farklı genlerin 
karşılaştırmalı analizleri daha kolay yapılabilmekte-
dir (Barilleau ve ark. 2021; Lerminiaux ve ark. 2020). 
Biz de çalışmamızda, tüm genom analizleri yapılarak 
genomik verileri açık veritabanlarında yer alan 15 
farklı S. typhimurium kökeninin karşılaştırmalı in sili-

co analizini gerçekleştirmeyi ve taşıdığı direnç gen-
lerini incelemeyi amaçladık. 

Çalışmamız MLST analizlerine göre 15 S. ty-
phimurium kökeninin 9’u (%60) ST19 olarak tespit 
edildi. ST19 klonu tüm dünyada zoonotik gastro-
enterit etkeni olmakla birlikte, sistemik enfeksiyon 
potansiyeli ST313 gibi diğer klonlara kıyasla yüksek 
olmadığı bildirilmiştir (Carden ve ark. 2015). Ancak 
çalışmamıza dahil edilen örneklerden ST19 klonuna 
ait bir kökenin (Accession number: CP016385) kan-
dan izole edilmiş olması klonun invazyon yeteneğini 
ortaya koymaktadır. Ayrıca ST19 klonu olarak sap-
tanan üç ayrı kökende aminoglikozid direncinden 
sorumlu aac(6’)-Iaa geni, karbenisilin direncinden 
sorumlu blaCARB-2 ve sulfonamid direncinden 
sorumlu sul1 geni birlikte saptandı. Monte ve ark. 
(2020) North Carolina’dan izole edilen beş ST19 kö-
keninin tümünde carbenicillinase [blaCARB-2], ami-
noglycosides [aac(6’)-Iaa ve aadA2b], sulfonamide 
[sul1], tetracycline [tetG], ve florfenicol [floR] diren-
cinden sorumlu genlerin birlikte bulunduğunu bil-
dirmişlerdir. Bununla birlikte çalışmamızda tüm kö-
kenlerde aac(6’)-Iaa aminoglikozid direnç geni sap-
tanmıştır. Rau ve ark. (2020) Brezilya Tarım bakanlığı, 
gıda kaynaklı patojenlerin kontrolü ulusal programı 
(Brazilian National Program for the Control of Fo-
odborne Pathogens of Ministry of Agriculture) için 
topladıkları 490 Salmonella kökeninin sekizinde ko-
listin direncinden sorumlu mcr-1 genini saptamışlar 
ve bu geni taşıyan kökenlerin farklı antibiyotiklere 
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de dirençli olduğunu saptamışlardır. Bu kökenlerde 
kolistin direncine ek olarak, yedi kökenin ampisiline, 
altı kökenin tetrasikline, ayrıca farklı beşer kökende 
nalidiksik asit, kloramfenikol, siprofloksasin ve gen-
tamisine karşı direnç gösterdiklerini bildirmişlerdir. 
İn silico analizler sonrası elde ettiğimiz sonuçları-
mız literatürle uyumlu görülmektedir. S. typhimuri-
um kökenlerinin çoklu dirence neden olabilen farklı 
direnç genlerini taşıdığı görülmüştür. Birbirlerine 
filogenetik açıdan benzer kökenlerin taşıdıkları gen-
leri birbirlerine aktarabilecek yetenekte olmaları da 
bu kökenlerin genomik epidemiyolojik verilerinin ta-
kibini zorunlu kılmaktadır. 

Birçok enterik patojenden farklı olarak tümü 
virulan kabul edilen Salmonella’lar doğaları gereği 
hastalık oluşturabilme yeteneğine sahiptir. Patojenin 
konağı invazyonu sürecinde “Salmonella Patojenite 
Adaları” olarak isimlendirilen farklı genetik lokuslar 
rol oynar. S. typhimurium kökenlerinde 24 farklı pa-
tojenite adasının tanımlanmıştır. SPI-1 ve PI-2 bun-
lardan en fazla çalışılmış olanlarıdır. SPI-1 fagositoz 
yapmayan hücrelerin invazyonu ve gastrointestinal 
epitele penetrasyon gibi enfeksiyonun başlangıç 
evrelerinde etkili olurken, SPI-2 ise sistemik yayılım 
ve konak organlara kolonizasyon gibi enfeksiyonun 
daha geç safhalarında gereklidir. SGI1, ilk olarak epi-
demik S. typhimurium DT104 klonunda saptanmış 
olup, çoklu antibiyotik direnç genlerini (ACSSuT) ta-
şıyan integronları içerirken, C63PI demir alım sistemi 
ile, CS54 island ise intestinal kolonizasyon ve persis-
tans ile ilişkilidir (Hayward ve ark. 2014; Boyd ve ark. 
2000; Patchanee ve ark. 2020). Boyd ve ark. (2000) 
ACSSuT tipi direnç paterninden (pentaresistance) 
sorumlu aadA2, floR, pse-1, sul1 ve tet(G) genlerinin, 
horizontal gen transferi ile ilişkili faj ve plazmid gen-
lerini de taşıyan SGI-1’de kümelendiğini bildirmişler-
dir. Patchanee ve ark. (2020) Tayvan Chiang Mai ve 
Lamphun bölgelerinde domuz üretim zincirlerinden 
2011-2014 yılları arasında sekanslanan 19 S. typhi-
murium kökenlerini in silico analiz ettikleri çalışma-
larında tüm kökenlerin ST34 klonuna ait olduğunu 
saptamışlardır. Aynı zamanda tüm kökenlerde ami-
noglikozid ve beta laktam direnç genleri bulundu-
ğunu ve yine kökenlerin tümünün 7 patojenite ada-
sını taşıdığını tespit etmişlerdir. Ilyas ve ark. (2017) 
derlemelerinde, horizontal gen transferinin S. typhi-
murium kökenleri için çok önemli olduğunu, bunun 
için SPI’ları kullandıklarını ve virülans genlerinin ufak 
değişimleri ile birçok hücre tipini enfekte edebilece-
ğini ve çok şiddetli enfeksiyonlarla karşımıza çıkabi-
leceğini belirtmişlerdir. İn silico olarak incelediğimiz 
S. typhimurium kökenlerinde 16 farklı patojenite 

adası saptadık. Tüm kökenlerde SPI-1, SPI-2, SPI-3, 
SPI-4, SPI-5, SPI-9, SPI-12, SPI-13, SPI-14 saptanır-
ken, SGI1 sadece üç kökende, C63PI 10 kökende, 
CS54_island ise 14 kökende saptandı. SGI1 taşıyan 
kökenlerin literatüre paralel olarak çoklu ilaç direnci 
gösterdiği saptanmış olup, aac(6’)-Iaa, blaCARB-2, 
sul1, aadA2b, floR, tet(G) direnç genleri bir arada 
tespit edildi. İlyas ve ark. (2017) belirttiği gibi, SPI-2, 
SPI-11, SPI-12, SPI-13 kökenlerin makrofajlarda ya-
şaması için gerekli patojenite adaları olarak görül-
mektedir. SPI-14’de SPI-1 genlerinin regülasyonu ve 
invazyon için gerekli görülmektedir. SPI-9’da fareler-
de yapılan çalışmalarda Salmonella kökenlerinde bi-
yofilm oluşumu ile ilişkili virülans genleri için önemli 
olarak tespit edilmiştir (Velásquez ve ark. 2016). Tüm 
kökenlerde saptadığımız SPI’lar, bu görevleri dolayı-
sıyla enfeksiyonlarda görev alması gereken virülans 
genlerini taşımaları açısından önemli olduğu görül-
mektedir ve literatürle uyumludur. 

Tüm genom analizi verileri kullanılarak yapılan 
sekans serotip analizleri son yıllarda geliştirilmiştir 
ve birbirlerine filogenetik açıdan %95 ve üstünde 
benzer kökenlerde oldukça başarılı olduğu antije-
nik serotipleme yerine genomik verilerle altın stan-
dart olarak kullanılabileceği gösterilmiştir (Banerji 
ve ark. 2020; Ibrahim ve ark. 2018). Bizde çalışma-
mızda kökenlerimizin WGS verilerini kullanılarak 
seqserotipleri tespit ettik. İncelediğimiz S. typhimu-
rium kökenlerinde 2 farklı seqsero saptadık. Singh 
ve ark. (2021) Florida’da tüm Salmonella kökenleri 
üstüne yaptıkları analizde çalışmamız sonuçlarına 
benzer şekilde tek 4:i:1,2 seqserotipi saptadıklarını 
bildirmişlerdir. Yine bu çalışmada MLST analizlerinde 
ST19’u en yüksek sayıda saptadıklarını ve kökenlerin 
65’inin ST19 olarak olduğunu bildirmişlerdir. Yang ve 
ark. (2021) yılında çalışmalarında evcil köpeklerden 
elde ettikleri 5 S. typhimurium kökeninin 1’inin ST19 
olduğunu bildirmişlerdir. Serotip ve MLST analizi so-
nuçlarımızın literatürle uyumlu olduğu görülmüştür. 

Sonuç olarak çalışmamıza dahil 15 S. typhimuri-
um kökenine ait genomik verilerin in silico analizi ile 
bu kökenlerde sabit SPI’ların taşındığı tespit edilmiş-
tir. Farklı kökenler olmalarına karşın birbirlerine %97 
ve üstünde genomik benzerlik gösterdikleri tespit 
edildi. MLST analizinde ST19’un baskın olduğu bu-
lundu. Yeni nesil dizileme tekniklerinin gelişimi, S. 
typhimurium gibi önemli etkenlere ait yeni molekü-
ler epidemiyolojik veriler elde edilmesini sağlamak-
tadır. Bu verilerin karşılaştırmalı in silico analizleri 
ile enfeksiyonlarda kullandıkları virülans genlerinin 
analizleri ve moleküler patogenez mekanizmalarının 
aydınlatılması sağlanabilecektir.
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