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Saghkl sigirlarin nazal bosluk flora bakterilerinin molekiiler identifikasyonu*
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Ozet: Bu calismada, klinik olarak saglikli sigirlarin nazal florasini olusturan aerobik bakterilerin belirlenebilmesi igin,
alinan nazal stvap drneklerinden izole edilen etkenlerin, 16S rRNA dizi analizi ile molekiiler identifikasyonlarinin ya-
pilmasi amaglandi. Calismada 15 ¢iftlikteki 56 sigirdan alinan nazal sivap ornekleri kullanildi. Nazal sivaplardan kon-
vansiyonel yontemler kullanilarak bakteri izolasyonu gergeklestirilip, etkenlerin makroskobik ve mikroskobik morfolo-
jileri incelendikten sonra, identifikasyonlar1 tiniversal primerler kullanarak 16S rRNA geni polimeraz zincir reaksiyonu
ile cogaltildi. Tzolasyonlari yapilan 192 mikroorganizmanin sekans analizi ile 143 (%74,5)"{iniin Gram pozitif ve 49
(%25,5)’unun Gram negatif mikroorganizma oldugu tespit edildi. Koagulaz negatif stafilokoklar (%36,5), Bacillus sp.
(%15,6), S. aureus (%11,0), M. haemolytica (%6,3), Enterobacteriaceae sp. (%6,8), P. multocida (%5,2), M. luteus
(%4,2), Streptococcus sp. (%2,6), Acinetobacter sp. (%2,6), Pseudomonas sp. (%2,1) ve Corynebacterium sp. (%1,0)
en ¢ok identifiye edilen tiirler olarak belirlendi. Bu ¢alismada konvansiyonel mikrobiyolojik yontemler ve molekiiler
identifikasyon yontemlerinin bilyiik oranda birbirleri ile uyumlu olduklar1 goriildii. Bundan sonra yapilacak olan ¢a-
lismalarda, floradan izole edilen mikroorganizmalarm virulens ve antibiyotik diren¢ genlerinin incelemesi yapilabilir.

Anahtar kelimeler: Bakteri, Nazal flora, Molekiiler identifikasyon, 16S rRNA

Molecular identification of bacteria of flora nasal cavity of healthy calves

Summary: This study aimed to carry out the molecular identification of aerobic bacterial nasal flora of clinically healthy
calves, collected by nasal swabs, by using 16S rRNA sequence analysis. Nasal swab samples from 56 calves on 15
farms were used in the study, isolation of bacteria was carried out by using conventional methods, after examining
the macroscopic and microscopic morphology of the factors, their identifications were carried out by using universal
primers duplicating polymerase chain reaction of 16S rRNA gene. With the sequence analysis of the isolated 192
micro-organisms, it was determined that 143 (74.5%) were Gram-positive and 49 (25.5%) were Gram-negative micro-
organisms. Coagulase-negative staphylococci (36.5%), Bacillus sp. (15.6%), S. aureus (11.0%), M. haemolytica (6.3%),
Enterobacteriaceae sp. (6.8%), P. multocida (5.2%), M. luteus (4.2%), Streptococcus sp. (2.6%), Acinetobacter sp.
(2.6%), Pseudomonas sp. (2.1%) and Corynebacterium sp. (1.0%) were the most commonly identified species. In our
study, results of conventional methods microbial and molecular identification techniques were found to be similar. It
was suggested that virulence and antibiotic resistance genes of the most common agents isolated from flora should be
determined at the future studies.
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Giris

Solunum sisteminin ilk basamagi olan nazal muko-
zada, bakterilerin tiirli ve yogunlugu hayvanin so-
lunum sistemi saglig1 acisindan bilgi vermektedir.
Normal bakteri florasi infeksiyon etkenlerine karsi
dogal bir direng olusturur. Solunum sisteminin ken-
dine 6zgii bir floras1 vardir. Bu flora mikroorganiz-
malari tist solunum yollarinda yasar [2].

Seker ve ark. klinik olarak sagliklt Anadolu
manda yavrularindan nazal mukozanin bakteri-
yel mikroflorasin1 belirlemek amaciyla toplam
160 ornekten 165 bakteriyel izolat saptamislar-
dir. Konvansiyonel yontemlerle, Staphylococcus,
Micrococcus, Corynebacterium, Arcanobacterium,
Bacillus, Escherichia, Neisseria, Morexella,
Pasteurella ve Mannheimia cinslerini igeren 10
cins izole etmislerdir. Staphylococcus epidermi-
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dis (%48,8), S. aureus (%33.,8) , M. haemolytica
(%25,0) ve P. multocida (%17,5) en sik izole edilen
tiirler olarak belirlemiglerdir [14]. Magwood ve ark.
ise nazal floranin ana etkenleri Streptokoklar, sapro-
fitik Neisseria tiirleri, Mikrokoklar ve potansiyel
patojen olan Pasteurella multocida ve Pasteurella
haemolytica tiirleri, tamamlayic1 flora etkenleri;
Moraxella, Diplococcus ve Corynebacterium tlir-
leri oldugunu bildirmistir. Gegici mikroflora et-
kenlerinin ise,; Koliform grubu bakteriler (E. coli,
Klebsiella pneumoniae, Proteus spp. ve toprak
bakterileri (Flavobacterium, Chromobacterium,
Streptomyces, Bacillus, Pseudomonas, Serretia ve
Lactobacillus) olarak belirtmislerdir [8].

16S rRNA gen sekans1 1980°1i yillardan beri
bakterilerin siniflandirilmasinda ve genotipik ana-
lizleri i¢in 6nemli bir ara¢ olarak kullanilmaktadir.
rRNA mutasyonlardan en az etkilenen genetik ma-
teryaldir. 16S rRNA’nin birkag¢ bolgesi tiim bakteri-
lerde ¢ok iyi korunmustur. Bu korunmus bolgeler-
den secgilen primerler tiim bakterilerde 16S rRNA
amplifikasyonunu saglar ve bunlara {iniversal pri-
merler denir. Cogaltilan bdlgeler ayn1 zamanda tiir
identifikasyonunu saglayan 6zgiin degisken bolge-
leri de igerir. Bundan dolay1 16S rRNA gen sekan-
sina dayali analiz yontemleri insanlarda klinik tani
laboratuvarlarinda bakteriyel izolatlarin identifikas-
yonunda kullanilan énemli bir yontem halini almis-
tir [11, 13,15].

Bu calismada da, Aydin yoresindeki ciftliklerdeki
saglikli sigirlari nazal mikroflorasini olusturan ae-
robik bakterilerin belirlenebilmesi igin, alinan na-
zal stvap orneklerinden izole edilen etkenlerin, 16S
rRNA dizi analizi ile molekiiler identifikasyonlari-
nin yapilmasi amaglanmistir.

Materyal ve Metod
Materyal

Bu ¢alismada Aydin ilinde Kasim 2011-Kasim 2012
tarihleri arasinda, 15 sigir igletmesinden (her siirii-
den 5-14 o6rnek), son li¢ ayda antibiyotik tedavisi
almamus, 3-9 yas arasindaki sigirlardan, klinik mu-
ayeneleri yapildiktan sonra, klinik olarak saglikli
olarak belirlenen 56 inekten alinan burun sivap or-
nekleri kullanilmistir.

Metot

Strtintiiler her iki taraf burun konkasinin 6n 1/3’liik
kismindan serum fizyolojikle 1slatilmis steril pamuk
ekiivyonlarla saga ve sola birka¢ kez ¢evirmek su-
retiyle alinarak Stuart Transport Medium’a (Oxoid)
konuldu. Alinan tim 6rnekler soguk zincir altinda
laboratuvara getirilip izolasyon ¢aligmalarma bas-
land1. Bunun i¢in svaplar besi yerlerine (%7 koyun
kanli agar, mannitol salt agar ve MacConkey agara)
ekilip 37°C’de 24-48 saat inkube edildi. Daha son-
ra tireyen mikroorganizmalarin makroskobik olarak
koloni morfolojileri, pigment ve hemoliz 6zellikle-
ri; mikroskobik olarak Gram boyanma ozellikleri
incelendi [7].

Polimeraz Zincir Reaksiyonu (PZR):
Izole edilen suslarm tiir diizeyinde identifikasyon-
lar1 sekans analizi ile gerceklestirildi. Bunun i¢in
oncelikle izole edilen suslardan kromozomal DNA
ekstraksiyonu ticari bir kit ile (Instagen) 16S rRNA
geni tiniversal primerler S16S20 (5 AGA GTT TGA
TCC TGG CTC AG 3’) ve 16S1390 (5 GAC GGG
CGG TGT GTA CAA) [11, 13] kullanilarak PZR
ile ¢ogaltild1 ve iiriinler %1°lik jelde gorilintiilendi.
Tim bakterilerden 16S rRNA fragmani ¢ogaltma-
ya yarayan bu primerlerle, elde edilen amplikonlar
tiir tayininin yapilabilmesi i¢in sekans analizine tabi
tutuldu.

Sekans Analizi: Elde edilen amplikonlar se-
kans analizleri i¢in 96 kuyucuklu pleyt igerisinde
Macrogen (Macrogen Inc., Korea) firmasma gon-
derildi. Elde edilen 16S rRNA sekanslari tiir tayi-
ninin yapilabilmesi i¢in gen bankasi ile karsilasti-
rildi. Bu amagla National Center of Biotechnology
Information’in web sayfasindaki (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov) Nucleotide-Nucleotide BLAST prog-
rami1 kullanildi (Sekil 1.).

ELEKTROFOREZ

Sekll 1. Bakterilerin 16S rRNA sekansina dayali molekii-
ler identifikasyonu.
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Bulgular

izolasyon Bulgular: Elli alt: inekten alman burun
stvap Orneklerinin incelenmesi sonucunda 192 izo-
lat elde edilmistir.

Mikrobiyolojik Bulgular: 192 susun makros-
kobik olarak koloni morfolojileri, pigment ve hemo-
liz 6zellikleri; mikroskobik olarak Gram boyanma
ozellikleri incelenmesi sonucunda 143 Gram pozitif
(%74,5) 49 Gram negatif mikroorganizma (%25,5)
oldugu belirlendi.

Molekiiler Bulgular: 192 izolat i¢in 16S {ini-
versal primerleri kullanilarak yapilan PZR’da 1371
bp uzunlugunda bantlar goriilmistiir (Sekil 2).

1700 bp
1371bp
1159 bp

Sekil 2. 16S universal primerleri kullanilarak gerceklesti-
rilen PZR M: Marker (Pstl enzimi ile kesilmis lambda faj
DNA’s1) 1-7: Saha izolatlar1, 8: Negatif Kontrol (DNA’s1z
master miks) 9: Pozitif Kontrol (E. faecalis ATCC 29212).

Tablo 1. Gram pozitif izolatlarin isletmelere gore dagilimi

izolasyonlar1 yapilan 192  mikroorganiz-
manin sekans analizi ile 143 (%74,5)linlin
Gram pozitif (Aerococcus sp., Arthrobacter sp.,
Bacillus sp., Brevibacillus sp., Brevibacterium
sp., Corynebacterium sp., Enterococcus
sp., Exiguobacterium sp., Micrococcus  sp.,
Staphylococcus sp.) ve 49 (%25,5)’unun Gram
negatif (Acinetobacter sp., Citrobacter sp.,
Comamonas sp., Escherichia sp., Gamma sp.,
Klebsiella sp., Kluyvera sp., Mannheimia sp.,
Neisseria sp., Pantoea sp., Pasteurella sp., Proteus
sp., Pseudomonas sp., Raoultella sp., Salmonella
sp. ve Serretia sp.) oldugu tespit edilmistir.
Koagulaz negatif stafilokoklar (%36,5), Bacillus
sp. (%15,6), S. aureus (%11,0), M. haemolytica
(%6,3), Enterobacteriaceae sp. (%6,8), P. multo-
cida (%5.,2), M. luteus (%4,2), Streptococcus sp.
(%2,6), Acinetobacter sp. (%2,6), Pseudomonas sp.
(%2,1), Corynebacterium sp. (%1,0) en ¢ok identi-
fiye edilen tiirler olarak belirlenmistir (Tablo 1, 2,
3).

Isletme Numaralan

Bakteri Tiirleri 1 2 3 4 5 6

Gram-poztif
Aerococcus viridans - - - 1 S o
Arthrobacter arilaitensis - - - - - -
Bacillus altitudinis - - - - o o
Bacillus cereus - - - - - -
Bacillus licheniformis - 1 - 1 2 -
Bacillus megaterium - - - - - -
Bacillus pumilus - - 1 2 o o
Bacillus stratosphericus - - - - ” =
Bacillus thuringiensis - - & - = &
Brevibacillus laterosporus - - - - = .
Brevibacteriumravenspurgense - - - - - =
Corynebacteriumflavescens
Enterococcus casseliflavus - - 1 - -
Exiguobacterium indicum - - - "

Micrococcus luteus

Staphylococcus aureus
Staphylococcus capitis -
Staphylococcus chromogenes 1

Staphylococcus croceolyticus - 1 - - =
Staphylococcus epidermidis 5 2

Staphylococcus equorum - - - - o o
Staphylococcus haemolyticus - 2 - - - -
Staphylococcus hominis 1 1 2 - - -
Staphylococcus pasteuri - - - - = &
Staphylococcus saprophyticus - - - 3 - 1
Staphylococcus vitulinus - 2 - = & -
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Tablo 2. Gram negatif izolatlarin isletmelere gore dagilimi

Isletme Numaralan

Bakteri 1 2 3 4 5 6

10 11 12 14 15

Gram-negatif

dcinetobact 7, 47,

Acinetobacter Iwoffii - - - - - -
Citrobacter amalonaticus - - - - > &
Comamonas Kerstersii - - - - 2 =
Escherichiacoli - - o o - -
Gamma proteobacterium - - - - s =
Klebsiellaoxytoca - - - - o o
Klebsiellapneumoniae - - - - 1 s
Kluyvera intermedia - - - = o S
Mannheimia haemolytica 1 1 1 - 1 1
Neisseria dentiae - - = o > =
Pantoeaagglomerans - - 1 - - =
Pasteurella muitocida 2 - - - - 3
Proteus mirabilis - - - » - <
Pseudomonas geniculata - - - - - =
Pseudomonas putida - - - - 1 -
Pseudomonas stutzeri - - o - . 5
Pseudomonas thermotolerans - - - - - -
Raoultellaplanticola - - - - - S
Salmonella bongori - - 2 - - -
Serretiarubidaea
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Tablo 3. izolatlarin gruplandirilmis veri analizi

. Izolat 1zolat
Bakteriler Sayisi (n) Orani (%)
Normal Nazal Floranin
Bakterileri
Staphylococcus epidermidis 38 19,8
Staphylococcus aureus 21 11
Diger KNS® 32 16,7
Bacillus sp.* 30 15,6
Micrococcus luteus 8 42
Streptococcu sp.s¢ 2,6
Corynebacterium sp. 2 1
Yaygin Patojenler
Mannheimia haemolytica 12 6,3
Pasteurella multocida 10 52
Pseudomonas sp. ¢ 4 2
Acinetobacter sp ¢ 5 2,6
Diger Bakteriler
Enterobacteriaceae sp.” 13 6,8
Diger bakteriler ¢ 12 6,3

* Nazal boslukta bulunan Staphylococcus capitis, S. chromogenes, S.
croceolyticus, S. equorum, S. haemolyticus, S. hominis, S. pasteuri, S.
saprophyticus, S. vitulinus.

® Bacillus altitudinis, B. cereus, B. licheniformis, B. megaterium, B. pu-
milus, B. stratosphericus, B. thuringiensis

¢ Aerococcus viridans

4 Pseudomonas geniculata, P. putida, P. stutzeri, P. thermotolerans

¢ Acetinobacter calcoaceticus, A. Iwolffii tiirleri

f Enterobacteriaceae  familyasina ait Citrobacter ~amalonaticus,
Escherichia coli, Klebsiella oxytoca, Klebsiella pneumoniae, Kluyvera

intermedia, Pantoea agglomerans, Proteus mirabilis, Raoultella plan-
ticola, Salmonella bongori, Serretia rubidaea

¢ Arthrobacter arilaitensis, Brevibacillus laterosporus, Brevibacterium
ravenspurgense, Enterococcus casseliflavus, Exiguobacterium indi-
cum, Comamonas kerstersii, Gamma proteobacterium, Neisseria den-
tiae

Identifiye edilen bakterilerin tiir ve oranlar1 Sekil
3’de gosterilmistir.
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Sekil 3. identifiye edilen bakterilerin tiir ve oranlar

Tartisma

Bu ¢aligmada, Aydin ilinde bulunan 15 isletmedeki
klinik olarak saglikli 56 sigirin, nazal mukozanin
bakteriyel mikroflorasini belirlemek amaciyla nazal
stvap Ornekleri toplanmistir. Toplam 56 sivap 6rne-
ginden izole edilen 192 (%74,5 Gram pozitif, %25,5
Gram negatif) bakteri 16S rRNA dizi analizi kulla-
nilarak, ilgili gen bolgesinin amplifikasyonu sonra-
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sinda yapilan sekans analizi ile identifiye edilmistir.
Genellikle sistemik infeksiyonlardan Gram negatif
bakteriler sorumludur [10]. Caligmada Gram pozitif
bakteri izolatlarinin Gram negatif izolatlara oranla
baskin olmasi, ¢alismada materyal alinan isletme-
lerde bulunan sigirlarin biiyiik oranda saglikli oldu-
gunu diisiindiirmektedir. Ancak 13 nolu isletmedeki
Gram negatif bakterilerin oran1 normal florada bu-
lunmas1 gerekenden yiiksektir. Normal nazal flora
iiyeleri herhangi bir sebeple (ortam sicakligi, stres,
patojen varligi vs.) baskilandiginda florada yer alan
bu bakteriler daha sonrasinda kalic1 floray1 baski-
layarak patojen etki gostermekte ve solunum yolu
hastaliklarina sebep olabilmektedir. Ayica bu bul-
gular daha once evcil ve vahsi hayvanlar {izerinde
yapilan diger calismalarla da uyusmaktadir [3, 9].

Seker ve ark. [14], klinik olarak saglikli
Anadolu manda yavrularinda nazal mukozanin bak-
teriyel mikroflorasin1 belirlemek amaciyla toplam
160 6rnekten 165 bakteriyel izolat elde etmislerdir.
Biyokimyasal yontemler kullanilarak yapilan iden-
tifikasyona gore, Staphylococcus, Micrococcus,
Corynebacterium,  Arcanobacterium,  Bacillus,
Escherichia, Neisseria, Morexella, Pasteurella ve
Mannheimia cinslerini igceren 10 cins izole etmis-
lerdir. S. epidermidis (%48.8), S. aureus (%33,8) ,
M. haemolytica (%25,0) ve P. multocida (%17,5)
orneklenen hayvanlardan en sik izole edilen tiirler
olarak belirlemislerdir. Bu ¢alisma ile karsilasti-
rildiginda, yaptigimiz ¢alisma sonuglarinda en sik
izole edilen tlirler bakimindan paralellik gosterirken
yukarida bildirilen ¢alismalarla ile paralellik goste-
rirken, farkli olarak Arcanobacterium ve Moraxella
cinslerine ait bakteri tiirleri de siklikla izole edilmis-
tir. Ayrica bu ¢alismada izole edilen bakteri cinsle-
rinin haricinde ¢alismamizda 17 farkli cins izole
edilmistir. Bu durumun calismamizda kullandigi-
miz molekiiler tan1 yonteminin ayirt ediciliginin di-
ger yontemlere oranla ¢ok daha yiiksek olmasindan
kaynaklandigini diisiindiirmektedir.

Bir non-patoenik organizma olan ve caligma-
da yiiksek siklikta izole edilen Bacillus tiirleri ise
cevre florasmin yaygin iiyelerindendir. Bu bakte-
riler ciftlik ortamlarinda sigirlar tarafindan aspi-
re edilmesine ragmen nazal mukozada kolonize
olamamaktadir [5]. Bunun yami sira Holth ve ark.
[6] Aeromonas sp., Acinetobacter sp., Bacillus sp.,
Brevibacillus sp., Kurthia sp., Stenotrophomonas

sp., ve Pseudomonas sp., gibi toprak ve su bakteri-
lerinin florada gegici oldugunu ve bu bakterilerin si-
gir florasina yasanilan ¢evreden ve besi ortamindan
tagindigini belirtilmislerdir. Bu sebeple ¢aligmamiz-
daki Bacillus tirlerinin siklig1 anlamlidir.

Memeli deri florasinda yer alan ve non-pato-
jenik bu bakteri tlirii ayn1 zamanda agiz, mukoza,
orofarinks ve {ist solunum yollarinda kolonize ola-
bilmektedir. Daha dnce develerde [12], tavsanlarda
[1] ve kecilerde [4] yapilan nazal flora ¢alismalarin-
da da M. luteus yliksek oranlarda rapor edilmistir.
Calismamizin veri sonuglar1 daha 6nce yapilan bu
caligmalarla da ortiigmektedir. Calismamizda M. [lu-
teus %4,2 oraninda izole edilmistir. Bu diger bakteri
tiirlerine oranla ytiksek bir orandir.

Quinn ve ark [10] M. haemolytica bakteri-
sinin solunum sistemi hastaliklarindan sorumlu ana
mikroorganizma olarak izole edilebilecegi bildiril-
mistir. P multocida ve M. haemolytica raminantlar-
da, hemorajik septisemi ve agir pnomoniye sebep
olmakla birlikte sekonder enfeksiyonlara da sebep
olmaktadirlar. Bu bakteriler cogunlukla agir solu-
num sistemi hastaliklarindan izole edilen patojenik
bakteriyel ajanlardir. Calismamizda %6,3 oranina
sahip olan M. haemolytica ve %5,2 siklik oraninda
bulunan P. multocida tiirleri solunum sisteminde en
cok bilinen firsat¢1 patojenlerdir. Bu konuda yapilan
tiim arastirmalar, bu ¢alismadakine benzer sekilde
M. haemolytica ve P. multocida gibi nazal florada
yer alan firsat¢i patojenlerin saglikli hayvanlarda da
yiiksek oranlarda bulunabildigini gostermektedir.

Nazal kaviteden izole edilen bu bakteriler
sosyal davraniglar ve hayvanlarin biiyiidiigii cevre
kaynakli nazal floraya gegici olarak yerlestigi diisii-
niilmektedir. Calismamizda diisiik oranlarda E. coli
ve Klebsiella tirleri bulunmustur. Benzer sekildeki
bulgular Seker ve ark. [ 14]’nin yapmis oldugu ¢alis-
mada da rapor edilmistir.

Ozellikle KNS’ larin nazal boslukta iyi ko-
lonize olan ana flora elemanlar1 oldugu bilinmek-
tedir. Calismamizda; 6rnek alinan sigirlarda sekans
analizi sonucunda en ¢ok identifiye edilen iki mik-
roorganizma S. epidermidis (%19,8) ve S. aureus
(%]11) olarak belirlenmistir.

Sigirlarda solunum yolu hastaliklar1 ve nazal
flora ile ilgili yapilan ¢aligmalar géz oniine alindi-
ginda; aragtirmamizda 6rnek topladigimiz 15 sigir
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isletmesindeki sigirlarin saglikli oldugu, ancak bazi
isletmelerde risk faktorlerinin digerlerine gore daha
yliksek oldugu soylenilebilir. 13 nolu isletmedeki
Gram negatif bakterilerin oran1 normal florada bu-
lunmas1 gerekenden yiiksektir. Normal nazal flora
iiyeleri herhangi bir sebeple (ortam sicakligi, stres,
patojen varligi vs.) baskilandiginda florada yer alan
bu bakteriler daha sonrasinda kalic1 floray1 baski-
layarak patojen etki gostermekte ve solunum yolu
hastaliklarina sebep olabilmektedir.

Yapilan c¢alisma ve incelenen diger ¢alig-
malar sonucunda 6zellikle sigirlarda solunum yolu
enfeksiyonlaria sebep olan ve isletmelerde biiylik
ekonomik kayiplara neden olan M. haemolytica ve
P. multocida gibi firsat¢1 patojenlerin bazi isletme-
lerde yiiksek oranda bulunmakla birlikte ana flora
elemanlarinin bulunma sikligin1 gegmedigi goriil-
mektedir. Bu bakterilerin {ist solunum yolu muko-
zasinda ¢ok rahat kolonize olabildigi ve ancak stres
gibi faktorlerle akcigerleri infekte ettikleri yapilan
diger ¢aligmalarda bildirilmistir.

[zolatlarn tiir diizeyinde dogru bir sekilde iden-
tifikasyonlarinin yapilmasinda sekans analizinin
kullanilmasinin pratik ve giivenilir oldugu goriil-
mistiir. Yorede solunum sistemi problemi bulunan
sigirlarin da nazal bosluk flora bakterilerinin mo-
lekiiler identifikasyonlarin yapilmasi, saglikli ve
sagliksiz florada bulunan mikroorganizmalarin kar-
stlagtiritlmast, her iki florada da en sik izole edilen
etkenlerin virulens ve antibiyotik diren¢ genlerinin
karsilastirilarak incelenmesinin yoredeki solunum
sistemi hastaliklarinin daha da ciddi bir probleme
sebep olmadan dnlenmesine katkida bulunacagi go-
riistinii diisiindiirmektedir.
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