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Ozet: Salmonella typhimurium, diinyada en sik izole edilen Salmonella serotiplerinden birisidir. Tim genom analizi
gibi yeni molekdler yontemlerin gelismesi ile, antibiyotik direnci ve farkli genlerin karsilastirmali analizleri daha kolay
yapilabilmektedir. Calismamizda farkli S. typhimurium kokenlerine ait genomik verilerin incelenmesi ile, tasidiklari
patojenite adalar, MLST tipleri, sekans serotipleri ve diren¢ genleri acisindan karsilastirmali in silico analizini
gerceklestirmeyi amagladik. Calismamiza genomik verileri NCBI'da yer alan 15 farkh S. typhimurium kokeni dahil
edildi. Kokenlerin birbirleri ile evrimsel olarak yakinhklari CSI filogeni, antimikrobiyal direng belirteclerinin varligi ise
ResFinder yazilimi ile gerceklestirildi. Salmonella kdkenlerine ait patojenite adalari, MLST ve sekans serotip tespiti
icin sirastyla SPIFinder, MLST ve SeqSero yazilimlari kullanildi. Calismamiza dahil edilen 15 S. typhimurium kdkeninin
birbirlerine %97 ve lstiinde genomik benzerlik gosterdikleri tespit edildi. MLST analizlerine gore 9 kdken (%60) ST19
olarak bulundu. Tum kokenlerin SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-4, SPI-5, SPI-9, SPI-12, SPI-13, SPI-14 patojenite adalarini
tasidiklari gozlenirken, SGI1 patojenite adasi sadece 3 kdkende tespit edildi. Aminoglikozid direnci ile iliskili aac(6’)-
laa geni tim kokenlerde saptandi. Yeni nesil dizileme tekniklerinin gelisimi, S. typhimurium gibi 6nemli enfeksiyon
etkenlerine ait yeni molekiler epidemiyolojik veriler elde edilmesini saglamaktadir. Bu verilerin karsilastirmali in silico
analizleri ile enfeksiyonlarda kullandiklari virtilans genlerinin analizleri ve molekiiler patogenez mekanizmalarinin
aydinlatiimasi saglanabilecektir.

Anahtar kelimeler: Direnc genleri, in silico analiz, Salmonella patojenite adasi, 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, segs 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')-laa 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.

Giris

En yaygin zoonotik gida kaynakli enfeksiyonlardan
birisi olan Salmonelloz, diinya capinda énemli bir
halk sagligi sorunudur (Bahramianfard ve ark. 2021).
Salmonelloz etkeni olan Salmonella, Enterobacteria-
ceae ailesine ait Gram negatif bir bakteridir. Fekal-o-
ral yolla yayilir ve kontamine su ve yiyecekler yoluyla

bulasabilir. Su anda 2600'den fazla Salmonella sero-
varl tanimlanmistir (Barilleau ve ark. 2021). Salmo-
nella enterica’nin tifoid olmayan serovarlari (NTS),
diinya capinda gida kaynakh enfeksiyonlarin ve is-
hallerin 6nde gelen nedenleridir. NTS arasinda, S.
typhimurium, diinya capinda hastalardan en sik izo-
le edilenlerden Salmonella serotiplerinden birisidir
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(Anderson ve Kendall 2017). insanlarda ve hayvan-
larda S. typhimurium'un neden oldugu Salmonelloz
vakalari enfeksiyon sonrasi 24 saat icinde gelisen
ates, akut bagirsak iltihabi ve ishal ile karakterizedir
(Gart ve ark. 2016). S. typhimurium neden oldugu
enfeksiyonlar icin asi bulunmamaktadir ve antibi-
yotiklerle tedavi secenekleri kisithdir. Clnku S. typ-
himurium kokenleri birgok antibiyotige karsi direng
gelistirebilmektedir (Anderson ve ark. 2021). Fenoti-
pik antibiyotik testleri yaninda son yillarda tim ge-
nom analizi (WGS) gibi yeni molekdiler ydntemlerin
gelismesi ile antibiyotik direnci ve farkli genlerin kar-
silastirmali analizleri daha kolay yapilabilmektedir
(Barilleau ve ark. 2021; Lerminiaux ve ark. 2020). Bu
yontemler ile yapilabilecek karsilastirmali genomik
analizler, bir tirlin tim Uyeleri tarafindan paylasilan
genleri ve turler arasinda degisken dagilimlara sahip
genlerin ayrimini saglayabilir. Horizontal gene trans-
fer (HGT) bu paylasima neden olan esas yoldur. Gram
negatif bakterilerde genomik veya patojenite adala-
rinin HGT ile aktarimi gerceklesebilir ve bu onlara
yeni ekolojik islevler, evrimsel sicramalarini saglaya-
bilir. Hatta yeni konaklar kazanmasina yardim ede-
bilir (Lerminiaux ve ark. 2020). Patojenite adalarinin
bakteri evrimini ve yeni konaklara adaptasyonunu
en iyi anlatabilecek model patojen Salmonella'lardir.
Bu cinste toplam 24 patojenite adasi tanimlanmistir,
ancak bu adalarin hepsinin viriilans faktorlerini tasi-
dig1 deneysel olarak dogrulanmamistir (Hayward ve
ark. 2014; Lerminiaux ve ark. 2020; Urrutia ve ark.
2014). Bizde bu galismamizda, tim genom analiz-
leri yapilarak genomik verileri agik veritabanlarinda
yer alan 15 farkli S. typhimurium kdkeninin karsilas-
tirmali in silico analizini gerceklestirmeyi ve tasidig
direng genlerini incelemeyi amacladik.

Gereg ve Yontem

Calismamiza tim genom analizleri yapilarak geno-
mik verileri acik veritabanlarinda yer alan 15 farkli
S. typhimurium kokeni dahil edilmistir. Bu kokenle-
re ait fasta dizileri NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.
gov/) veritabanindan indirilerek calismamizda in
silico analizleri amaciyla kullanildi. Karsilastirmali in
silico genomik analiz icin calismamiza dahil edilen
kokenlere ait bilgiler Tablo 1'de verildi.

Kokenlerin birbirleri ile evrimsel olarak yakin-
liklari CSI filogeni yazilimi ile (https://www.geno-
micepidemiology.org/) gerceklestirildi (Kaas ve ark.
2014). Kokenlerde bulunan antimikrobiyal direng
belirteclerinin varhigi ResFinder 4.1 online yazilimi
kullanilarak tespit edildi (Bortolaia ve ark. 2020).
Kokenlerin coklu lokus dizi tiplendirmeleri MLST 2.0

(Multi-Locus Sequence Typing) online yazilimi ile
gerceklestirildi (Larsen ve ark. 2012). Salmonella ko-
kenlerine ait patojenite adalarinin tespiti icin SPIFin-
der 2.0 online yazilimi kullanildi (Roer ve ark. 2016).
Kokenlerin dizi analizleri Gstliinden Kauffmann White
semasina gore serotipleri (O antijen: H1 antijen: H2
antijen) SeqgSero yazihmi kullanilarak tespit edildi
(Zhang ve ark. 2015).

Tablo 1. Calismaya dahil edilen S. typhimurium kdkenlerinin
NCBI erisim numaralari.

Salmonella enterica subsp.

NCBI numarasi . A A
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 RSEO04

14 CP067091.1 ER3625

15 CP067397.1 LB5000

Bulgular

GCalismamiza dahil edilen 15 S. typhimurium koke-
ninin ATCC 13311 kokenine gore birbirlerine olan
benzerlikleri incelendiginde, S. typhimurium CDC
2011K-1702 kdkeninin %100 benzer oldugu go-
raldu. BL10 kokeni %97.56'lik benzerlik orani ile en
uzak evrimsel benzerlige sahip kdken olarak tespit
edildi (Tablo 2, Sekil 1).

Calismamiza dabhil edilen kokenlerin dizi ana-
lizi Gstiinden Kauffmann White semasina gore se-
rotipleri (segsero; O antijen: H1 antijen: H2 antijen)
incelendiginde, 4:i:1,2 tipi kokenlerin 13’linde tespit
edildi, 2 koken ise 4:b:e,n,x olarak bulundu (Tablo 2).
MLST analizlerine gore 15 S. typhimurium kdkeni-
nin 9'u (%60) ST19 olarak tespit edilirken, 2 kdken
(%13.3) ST8128 olarak tespit edildi. (Tablo 2). K&-
kenlerdeki antibiyotik diren¢ genleri ResFinder 4.1
programi ile incelendiginde, tim kdkenlerde ami-
noglikozid direnci ile iliskili aac(6’)-laa geni tespit
edildi (Tablo 2). SGI1 patojenite adasi iceren kdken-
lerde, blaCARB-2, sull direng genlerinin ortak ola-
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rak bulundugu tespit edildi. S. typhimurium 33676
kdkeninde aac(6’)-laa geni yaninda florokinolon di-
renci ile iliskili gyrA geni bulunurken, SGI1 patojenite
adasi iceren 2 kokende aac(6)-laa, blaCARB-2, sull
genleri yaninda, aadA2b, floR, tet(G) genleri tespit
edildi. Sadece S. typhimurium ER3625 kdkeninde
aac(6’)-laa yaninda yine aminoglikozid direnci ile
iliskili aph(3’)-1la geni saptandi (Tablo 2).

Calismamiza dahil edilen kékenlerin tasidiklari
Salmonella patojenite adalari incelendiginde, tim
kokenlerde SPI-1, SPI-2, SPI-3, SPI-4, SPI-5, SPI-9,
SPI-12, SPI-13, SPI-14 patojenite adalarini tasidiklari
gozlendi. SGI1 patojenite adasi sadece 3 kokende
tespit edilirken, C63PI 10 kokende, CS54_island ise
14 kokende bulundu (Tablo 3).

Tablo 2. Calismaya dahil edilen kdkenlerin benzerlik, SeqSero, MLST ve antibiyotik direng genlerinin dagilimi.

NCZIUI::;zsr:ion Sequence Identitty  SeqSero Sequ':ennLcS:Type ResFinder
1 AE006468.2 99.69 41,2 19 aac(6’)-laa
2 CP001363.1 99.26 41,2 19 aac(6')-laa
3 CP009102.1 100 41,2 2066 aac(6')-laa
4 CP012681.1 97.93 41,2 213 aac(6)-laa, gyrA
5 CP014536.1 99.92 4:i:1,2 302 aac(6')-laa
6 CP014965.1 98.77 4:0:1,2 19 aac(6')-laa
7 CP014967.1 100 41,2 19 aac(6')-laa, blaCARB-2, sul1
8 CP014975.1 99.78 4i1,2 19 aadA2b, aac(ggﬂf‘fétk(’gCARB'z' sull,
9 CP014979.2 99.6 41,2 19 aadA2b, aac(ggéffét?gCARB 2 sull,
10 CP014983.1 98.9 41,2 19 aac(6')-laa
11 CP016385.1 99.86 4:i:1,2 19 aac(6)-laa
12 CP024619.1 97.56 41,2 36 aac(6')-laa
13 CP034719.1 99.22 4:i:1,2 19 aac(6')-laa
14 CP067091.1 98.97 4:b:e,nx 8128 aac(6')-laa, aph(3')-la
15 CP067397.1 99.01 4:b:e,n,x 8128 aac(6')-laa

[11,CP067091/1-11153
CP067397/1-11153
-CP009102.1/1-11153
1|CP014975.1/1-11133
0.992|CP014967.1/1 -11153

1|:E006468.2/1 -11153

1l e 1~|; CP014979.2/1-11153
e [ CP034719.1/1-11153

1[CP014965.1/1-11153
"[Q...9_.9“5.[CP014983/1-11153
CP012681.1/1-11153
,FCP014536.1/1-11153
“14CP001363.1/1-11153
CP016385/1-11153

A
0.44

CP024619.1/1-11153

Sekil 1. Calismaya dahil edilen S. typhimurium kdkenlerinin evrimsel agag analizi.
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Tablo 3. Calismaya dahil edilen kdkenlerin tasidiklari Salmonella patojenite adalarinin dagilimi.

Salmonella Patojenite Adalari

NCBI Erisim

humarasi C63PI |(;Isa5n4& 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 + + + + + + + + + 4 +
7 CP014967.1 + + + + + + + + + + + +
8 CP014975.1 + + + + + + + + 4 i + +
9 CP014979.2 + + + + + + + + + + + +
10  CP014983.1 + + 1 4 + + + + 1 + +
11 CP016385.1 + + + + + + + + + +
12 CP024619.1 + + + + + + + + £ + +
13 CP034719.1 + + + + + + + + + + +
14  CP067091.1 + + + + + + o + + + +
15 CP067397.1 + + + + + + + + + + +

Tartisma ve Sonug

Salmonelloz morbidite ve mortalitede artisa sebep
olan énemli bir halk saghgr sorunudur. Salmonella
tlrlerinin 2600'den fazla serotipi bulunmakta olup,
bulaslari baglica kontamine su ve gidalar aracilig ile
fekal-oral yolla olmaktadir (Bahramianfard ve ark.
2021; Barilleau ve ark. 2021). Antimikrobiyal direng
paternleri serotipler arasinda varyasyon gdstermek-
te olup, S. enteritidis gastroenterit olgularindan en
fazla izole edilen serotip olmasina ragmen, ikinci en
sik izole edilen serotip olan S. typhimurium daha
fazla direng gelistirme potansiyeline sahiptir (Unlu
ve ark. 2018). Ayni zamanda bu serotipe ait kdken-
lerde 24 farkli patojenite adasinin tanimlanmis ol-
masl, kokenlerin virulans potansiyelini ortaya koy-
maktadir (Hayward ve ark. 2014; Lerminiaux ve ark.
2020; Urrutia ve ark. 2014). S. typhimurium koken-
lerinde artan antimikrobiyal direng tedavi secenek-
lerini sinirlandirmakta, kdkenlerde gelisen direncin
ve sahip oldugu patojenite adalarinin monitorizas-
yonunu zorunlu kilmaktadir. Konvansiyonel antibi-
yotik duyarlilik testlerine ek olarak son yillarda tiim
genom analizi (WGS) gibi yeni molekiler ydntemle-
rin gelismesi ile antibiyotik direnci ve farkh genlerin
karsilastirmali analizleri daha kolay yapilabilmekte-
dir (Barilleau ve ark. 2021; Lerminiaux ve ark. 2020).
Biz de calismamizda, tim genom analizleri yapilarak
genomik verileri acik veritabanlarinda yer alan 15
farkli S. typhimurium kdékeninin karsilastirmali in sili-

co analizini gerceklestirmeyi ve tasidigi direng gen-
lerini incelemeyi amacladik.

Calismamiz MLST analizlerine gore 15 S. ty-
phimurium kdkeninin 9'u (%60) ST19 olarak tespit
edildi. ST19 klonu tim dinyada zoonotik gastro-
enterit etkeni olmakla birlikte, sistemik enfeksiyon
potansiyeli ST313 gibi diger klonlara kiyasla ytksek
olmadigi bildirilmistir (Carden ve ark. 2015). Ancak
calismamiza dahil edilen 6rneklerden ST19 klonuna
ait bir kokenin (Accession number: CP016385) kan-
dan izole edilmis olmasi klonun invazyon yetenegini
ortaya koymaktadir. Ayrica ST19 klonu olarak sap-
tanan U¢ ayri kokende aminoglikozid direncinden
sorumlu aac(6’)-laa geni, karbenisilin direncinden
sorumlu blaCARB-2 ve sulfonamid direncinden
sorumlu sull geni birlikte saptandi. Monte ve ark.
(2020) North Carolina'dan izole edilen bes ST19 ko6-
keninin timinde carbenicillinase [blaCARB-2], ami-
noglycosides [aac(6’)-laa ve aadA2b], sulfonamide
[sulT], tetracycline [tetG], ve florfenicol [floR] diren-
cinden sorumlu genlerin birlikte bulundugunu bil-
dirmislerdir. Bununla birlikte ¢calismamizda tim ko-
kenlerde aac(6’)-laa aminoglikozid direng geni sap-
tanmistir. Rau ve ark. (2020) Brezilya Tarim bakanhgi,
gida kaynakli patojenlerin kontroli ulusal programi
(Brazilian National Program for the Control of Fo-
odborne Pathogens of Ministry of Agriculture) igin
topladiklari 490 Salmonella kdkeninin sekizinde ko-
listin direncinden sorumlu mcr-1 genini saptamislar
ve bu geni tasiyan kdkenlerin farkl antibiyotiklere
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de direngli oldugunu saptamislardir. Bu kdkenlerde
kolistin direncine ek olarak, yedi kdkenin ampisiline,
alti kokenin tetrasikline, ayrica farkh beser kokende
nalidiksik asit, kloramfenikol, siprofloksasin ve gen-
tamisine karsi direng gosterdiklerini bildirmislerdir.
in silico analizler sonrasi elde ettigimiz sonuclari-
miz literatlirle uyumlu gorilmektedir. S. typhimuri-
um kokenlerinin ¢oklu dirence neden olabilen farkli
direnc genlerini tasidigi goralmustdr. Birbirlerine
filogenetik acidan benzer kdkenlerin tasidiklar gen-
leri birbirlerine aktarabilecek yetenekte olmalari da
bu kokenlerin genomik epidemiyolojik verilerinin ta-
kibini zorunlu kilmaktadir.

Bircok enterik patojenden farkli olarak tumi
virulan kabul edilen Salmonella'lar dogalari geregi
hastalik olusturabilme yetenegine sahiptir. Patojenin
konagi invazyonu slirecinde “Salmonella Patojenite
Adalarn” olarak isimlendirilen farkli genetik lokuslar
rol oynar. S. typhimurium kdkenlerinde 24 farkl pa-
tojenite adasinin tanimlanmistir. SPI-1 ve PI-2 bun-
lardan en fazla calisilmis olanlaridir. SPI-1 fagositoz
yapmayan hucrelerin invazyonu ve gastrointestinal
epitele penetrasyon gibi enfeksiyonun baslangig
evrelerinde etkili olurken, SPI-2 ise sistemik yayilim
ve konak organlara kolonizasyon gibi enfeksiyonun
daha ge¢ safhalarinda gereklidir. SGI1, ilk olarak epi-
demik S. typhimurium DT104 klonunda saptanmis
olup, ¢oklu antibiyotik direng genlerini (ACSSuT) ta-
slyan integronlari icerirken, C63PI demir alim sistemi
ile, CS54 island ise intestinal kolonizasyon ve persis-
tans ile iliskilidir (Hayward ve ark. 2014; Boyd ve ark.
2000; Patchanee ve ark. 2020). Boyd ve ark. (2000)
ACSSUT tipi direng paterninden (pentaresistance)
sorumlu aadA2, floR, pse-1, sull ve tet(G) genlerinin,
horizontal gen transferi ile iliskili faj ve plazmid gen-
lerini de taslyan SGI-1'de kiimelendigini bildirmisler-
dir. Patchanee ve ark. (2020) Tayvan Chiang Mai ve
Lamphun bdlgelerinde domuz tretim zincirlerinden
2011-2014 yillan arasinda sekanslanan 19 S. typhi-
murium kokenlerini in silico analiz ettikleri calisma-
larinda tim kokenlerin ST34 klonuna ait oldugunu
saptamislardir. Ayni zamanda tiim kokenlerde ami-
noglikozid ve beta laktam diren¢ genleri bulundu-
gunu ve yine kdkenlerin timiinin 7 patojenite ada-
sini tasidigini tespit etmislerdir. llyas ve ark. (2017)
derlemelerinde, horizontal gen transferinin S. typhi-
murium kokenleri icin cok dnemli oldugunu, bunun
icin SPI'lari kullandiklarini ve virtilans genlerinin ufak
degisimleri ile bircok hicre tipini enfekte edebilece-
gini ve cok siddetli enfeksiyonlarla karsimiza ¢ikabi-
lecegini belirtmislerdir. in silico olarak inceledigimiz
S. typhimurium kokenlerinde 16 farkli patojenite

adasl saptadik. Tim kokenlerde SPI-1, SPI-2, SPI-3,
SPI-4, SPI-5, SPI-9, SPI-12, SPI-13, SPI-14 saptanir-
ken, SGI1 sadece (¢ kokende, C63PI 10 kdkende,
CS54_island ise 14 kokende saptandi. SGI1 taslyan
kdkenlerin literatlire paralel olarak ¢oklu ilag direnci
gosterdigi saptanmis olup, aac(6’)-laa, blaCARB-2,
sull, aadA2b, floR, tet(G) direng genleri bir arada
tespit edildi. ilyas ve ark. (2017) belirttigi gibi, SPI-2,
SPI-11, SPI-12, SPI-13 kdkenlerin makrofajlarda ya-
samasi icin gerekli patojenite adalar olarak goril-
mektedir. SPI-14'de SPI-1 genlerinin regilasyonu ve
invazyon igin gerekli gorilmektedir. SPI-9'da fareler-
de yapilan calismalarda Salmonella kokenlerinde bi-
yofilm olusumui ile iliskili viriilans genleri icin dnemli
olarak tespit edilmistir (Velasquez ve ark. 2016). Tim
kokenlerde saptadigimiz SPI'lar, bu gérevleri dolayi-
siyla enfeksiyonlarda gorev almasi gereken viriilans
genlerini tagimalari agisindan énemli oldugu gordil-
mektedir ve literatlirle uyumludur.

Tim genom analizi verileri kullanilarak yapilan
sekans serotip analizleri son yillarda gelistirilmistir
ve birbirlerine filogenetik agidan %95 ve Ustliinde
benzer kokenlerde oldukga basarili oldugu antije-
nik serotipleme yerine genomik verilerle altin stan-
dart olarak kullanilabilecegi gosterilmistir (Banerji
ve ark. 2020; Ibrahim ve ark. 2018). Bizde calisma-
mizda kokenlerimizin WGS verilerini kullanilarak
seqserotipleri tespit ettik. inceledigimiz S. typhimu-
rium kokenlerinde 2 farkh seqgsero saptadik. Singh
ve ark. (2021) Florida'da tim Salmonella kdkenleri
Ustline yaptiklar analizde c¢alismamiz sonuclarina
benzer sekilde tek 4:i:1,2 seqserotipi saptadiklarini
bildirmislerdir. Yine bu calismada MLST analizlerinde
ST19'u en ylksek sayida saptadiklarini ve kdkenlerin
65'inin ST19 olarak oldugunu bildirmislerdir. Yang ve
ark. (2021) yilinda ¢alismalarinda evcil kdpeklerden
elde ettikleri 5 S. typhimurium kokeninin 1'inin ST19
oldugunu bildirmislerdir. Serotip ve MLST analizi so-
nuglarimizin literattirle uyumlu oldugu gorilmustar.

Sonug olarak ¢alismamiza dahil 15 S. typhimuri-
um kokenine ait genomik verilerin in silico analizi ile
bu kokenlerde sabit SPI'larin tasindigi tespit edilmis-
tir. Farkli kokenler olmalarina karsin birbirlerine %97
ve Ustlinde genomik benzerlik gosterdikleri tespit
edildi. MLST analizinde ST19'un baskin oldugu bu-
lundu. Yeni nesil dizileme tekniklerinin gelisimi, S.
typhimurium gibi dnemli etkenlere ait yeni moleki-
ler epidemiyolojik veriler elde edilmesini saglamak-
tadir. Bu verilerin karsilastirmali in silico analizleri
ile enfeksiyonlarda kullandiklari virtilans genlerinin
analizleri ve molekdler patogenez mekanizmalarinin
aydinlatiimasi saglanabilecektir.
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Cikar Catismasi Bildirimi: Yazarlarin herhangi bir
cikar catismasi bulunmamaktadir.

Etik Bildirim: Calisma etik ilke ve kurallar dogrultu-
sunda gerceklestirilmistir.
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