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1.1.GIRIS

1940’11 yillarda antibiyotiklerin kesfinden ¢ok kisa siire sonra antibiyotik di-
renci tespit edilmeye baslanmistir. Penisiline kars1 direng Staphylococcus aureus
suslarinda penisilinlerin 1943 yilinda yaygin iiretimi ve kullanimindan éncesinde
tanimlanmigtir. Bu ¢aligma gostermistir ki mikroorganizmalar intrensek olarak
direng gelistirmeye egilimlidir. Ancak penisilinin kesfinden itibaren antibiyo-
tiklerin kullanimiyla artan secici baski, dogal direngli ve daha viriilan bakterile-
rin segilimini hizlandirmistir. Antibiyotiklerin hem ziraatte, hem hayvancilikta
hem de insanlar tarafindan uygunsuz kullanimiu ile birlikte diren¢ sorunu giderek
artmigtir (1). Antibiyotik direnci kiiresel bir toplum saghg: tehdididir. Eger acil
bir sekilde gerekli miidahaleler gerceklestirilmezse, 2050 yilinda yilda 10 milyon
hastanin antibiyotik direnci nedeni ile kaybedilecegi bildirilmektedir (2). Yalniz-
ca Avrupada yilda 25.000 6lim antibiyotiklere diren¢ nedeniyle gerceklesirken,
saglik harcamasi ve iiretkenlik kayb1 nedeni ile yilda yaklasik 1.5 milyar sterlin
maliyet kaybina neden olmaktadir (3).

Antimikrobiyal direncin ekonomik ve saglik sonlanim parametrelerini deger-
lendiren tek merkezli bir calismada 1400 hasta iceren %13.5 oraninda antibiyotige
direngli enfeksiyon olan bir popiilasyonda atfedilen tibbi harcamalarin duyarlilik
analizinde hasta bagina 18588 ile 29069 dolar arasinda degiskenlik gosterdigini
bildirmislerdir. Ayni ¢alismada hastanede ek yatis giinii stiresi 6.4-12.7 giin olarak
bulunmus ve atfedilen mortalite %6.5 olarak izlenmistir olup en diisiik tahminle
toplam maliyet 13.35 milyon dolar olarak degerlendirilmistir (4). CDC Ameri-
kada her yil en az 2.8 milyon kisinin antibiyotiklere direngli etkenlerle enfekte
oldugunu ve en az 35.000 kisinin bu enfeksiyonlar nedeniyle 6ldiigiinii tahmin
etmektedir (5).
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