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Introduzione.
La resistenza multipla in Staphylococcus aureus meti-
cillino-resistente (MRSA) è un problema di crescente
importanza. Nonostante la vancomicina rappresenti la
terapia di scelta nel trattamento delle infezioni soste-
nute da MRSA, a causa della sua scarsa diffusione ai
tessuti e della sua moderata attività battericida, nel trat-
tamento delle infezioni profonde è spesso associata a
rifampicina. La rifampicina inoltre, in combinazione
con i fluorochinoloni, rappresenta una strategia alter-
nativa per la prevenzione della emergenza di mutanti
resistenti nel trattamento di infezioni gravi da
Staphylococcus aureus meticillino-sensibile (MSSA).
Scopo del presente lavoro è la caratterizzazione mole-
colare di una collezione di MRSA e MSSA, isolati a
Siena nel triennio 2003-2006.
Metodi.
84 MRSA e 85 MSSA, isolati presso l’U.O. di
Microbiologia dell’Azienda Ospedaliera Universitaria
Senese nel triennio 2003-2006, di provenienza preva-
lentemente respiratoria, sono stati saggiati per la loro

sensibilità ai chemioterapici mediante determinazione
della MIC. Il sequenziamento di una regione di 460 bp
del gene rpoB ha permesso la caratterizzazione delle
mutazioni presenti nei ceppi rifampicina-resistenti.
Risultati.
Il fenotipo di resistenza alla rifampicina è presente in
39/84 (46,4%) MRSA e in 2/85 (2,33%) dei MSSA. In
20 ceppi MRSA resistenti alla rifampicina, l’analisi
delle mutazioni associate alla resistenza alla rifampici-
na ha messo in evidenza la mutazione His→Asn nel
codone 481 del gene rpoB. 
Conclusioni.
L’analisi delle mutazioni del gene rpoB ha permesso la
caratterizzazione molecolare della resistenza alla
rifampicina in 169 isolati clinici di Staphylococcus
aureus. 
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Introduzione Gli stafilococchi sono importanti oppor-
tunisti gram-positivi nosocomiali. La meticillino-resi-
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stenza ha reso questi patogeni refrattari a tutti i ß-latta-
mici, espandendosi dalle aree ospedaliere alla comuni-
tà, In questo studio è stata fotografata la situazione
ligure sugli stafilococchi resistenti alla meticillina
Materiali e metodi. Sono stati raccolti 767 ceppi di
Staphylococcus spp. da 10 laboratori liguri, così suddi-
visi: 508 S.aureus (292 (57.5%) nosocomiali,  188
(37%) comunitari, 28 (5.5%) case di riposo); 259  sta-
filococchi coagulasi negativi (193 (74.5%) nosocomia-
li, 56 (21.6%) comunitari 10 (3.9%) case di riposo. I
saggi sono stati eseguiti mediante la tecnica di diffu-
sione da dischetto CLSI (2005) utilizzando oxacillina
(OXA) e cefoxitin (CFX) (Oxoid, Milano). MRSA è
stata confermata  mediante di PBP2’ su 52 ceppi di
S.aureus casuali con test di agglutinazione al lattice
(Oxoid).
Risultati I risultati ottenuti sono riassunti in Tabella e

hanno dimostrato tra centri di origine dei ceppi e il
laboratorio di riferimento una concordanza del 99% .

N° ceppi Oxacillina-R Cefoxitina-R
(%) (%) (%)

Staphyococcus 767 328(42.8%) 352(45.9%)
Nosocomiali 485(63.2%) 283(58.3%) 300(61.8%)
Comunitari 244(31.8%) 22(9%) 26(10.6%)
Case di riposo 38(5%) 23(60.5%) 26(68.4%)
S.aureus 508(66.2%) 149(29.3%) 161(31.7%)
Nosocomiali 292(57.5%) 124(42.5%) 132(45.2%)
Comunitari 188(37%) 10(3.5%) 12(6.4%)
Case di riposo 28(5.5%) 15(53.6%) 17(60.7%)
S. coag. neg. 259(33.8%) 179(69.1%) 191(73.7%)
Nosocomiali 193(74.5%) 159(82.4%) 168(87%)
Comunitari 56(21.6%) 12(21.4%) 14(25%)
Case di riposo 10(3.9%) 8(80%) 9(90%)

Il test di agglutinazione (PBP2’) è risultato concordan-
te con i ceppi MRSA identificati con le metodiche
usuali.
Conclusioni. Questo osservazioni indicano una inizia-
le diffusione di MRSA che richiederà una conferma a
carattere molecolare e la necessità di ripetere tali con-
trolli periodicamente.

COMUNICAZIONI ORALI




