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ÖZ

Amaç: Sepsis olgularında yanlış antimikrobiyal tedavi alan veya tedavi almayan olgularda ölüm oranları 
kaybedilen her saat başına artış göstermektedir. Bu çalışmada, etkenin konvansiyonel kültür yöntemine 
oranla daha hızlı tanımlanabilmesi amacıyla konvansiyonel kan kültürü/MALDI TOF yöntemi ile lizis 
filtrasyon sonrası MALDI TOF MS (LFM) ve mikroarray yönteminin karşılaştırılması amaçlanmıştır.
Yöntem: Kasım 2015-Şubat 2016 tarihleri arasında Ege Üniversitesi, Tıp Fakültesi Hastanesi, Erişkin 
Yoğun Bakım ünitelerinde izlenen hastalardan alınan kan kültürü örneklerindeki 39 Gram negatif etkene 
mikroarray ve LFM işlemi uygulanıp, ardından MALDI TOF sistemi ile çalışıldı. Bakteri kolonisinden 
yapılan MALDI TOF tür düzeyinde tanımlama ile lizis filtrasyon sonrası uygulanan MALDI TOF ve 
mikroarray test yöntemlerinin sonuçları karşılaştırıldı.
Bulgular: Kan kültürü cihazındaki pozitif sinyal süreleri en kısa yedi saat 55 dakika, en uzun 31 saat 22 
dakika, ortalama pozitiflik süresi 12 saat 55 dakika olarak belirlendi. Kültür sonrası MALDI TOF 
identifikasyonu ile LFM identifikasyonun duyarlılığı %82 (32/39), mikroarray yönteminin ise duyarlılığı 
%87.1 olarak hesaplandı. Lizis filtrasyon sonrası uygulanan MALDI TOF ile mikroarray yöntemlerinin 
birbirleri ile benzerliği %79.4 (31/39), her üç yöntemin birlikte tutarlı sonuç verdiği örneklerin oranı ise 
%76.9 (30/39) olarak hesaplandı. En sık saptanan üç etken Klebsiella spp, Acinetobacter spp. ve 
Escherichia spp. kültür sonrası MALDI TOF ve LFM yöntemi ile uyumu Cohen’in kappa katsayısı sırası ile 
0.715, 0.843, 0.938; mikroarray yöntemi ile uyumu 0.935, 0.753, 0.938 olarak hesaplandı ve her üç 
bakteri için de yüksek uyumluluk elde edildi.
Sonuç: Elde edilen verilere dayanılarak, hem lizis filtrasyon hem de mikroarray platformunun sepsis 
tanısını kısaltmaları açısından yararlı olduğu düşünülmüştür. Lizis filtrasyon yöntemi maliyet etkinlik 
açısından önde bulunmuştur.

Anahtar kelimeler: Sepsis, matrix-yardımlı laser desorpsiyon-ionizasyon kütle spektrometrisi, filtrasyon, 
mikroarray analizi 

ABSTRACT

Objective: Each hour of delay in antibiotics administration increases mortality in sepsis. The aim of this 
study was to decrease the bacteria identification time to initiate appropriate antibiotic treatment as 
early as possible.
Method: Tests were applied to 39 Gram negative bacteria isolated from blood cultures sent to our 
laboratory from intensive care units between November 2015- February 2016. The results of bacterial 
identification tested on both microarray and LFM methods were compared.
Results: In the comparison of MALDI-TOF MS after sub-culture, MALDI-TOF after lysis centrifugation and 
microarray methods, sensitivity was determined as 82% (32/39) in LFM and as 87.1% (34/39) in the 
microarray method. All three methods had a concordance of 76.9% (30/39). Most common species 
identified in this study were Acinetobacter spp., Klebsiella spp. and Escherichia spp., and their Cohen’s 
Kappa coefficients for LFM and post-subculture MALDI were calculated as 0.715, 0.843, and 0.938, 
respectively. In addition, their BC-GN microarray and post-subculture MALDI concordance rates 
calculated with Cohen’s Kappa were 0.935, 0.753 and 0.938, respectively. Both methods showed good 
correlations with the post-culture MALDI method.
Conclusion: Lysis centrifugation and microarray platforms decrease the identification time in blood 
culture processing successfully. Results of this study suggest that for the laboratories with MALDI-TOF 
mass spectrophotometer, the lysis filtration method is a fast and cost-effective method that may be 
suitable for routine procedures.

Keywords: Sepsis, matrix-assisted laser desorption-Ionization mass spectrometry, filtration, microarray 
analysis
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GİRİŞ

Kanda bakteri bulunması bakteriyemi olarak belirti-
lirken, bakteriyemi tablosunun devamı sonucu, 
immünolojik mekanizmaların da olaya katılmasıyla 
beliren tablo sepsis olarak tanımlanır(1). Sepsis, yük-
sek mortalite ve morbidite ile seyreden, her yıl dünya 
çapında yaklaşık 18 milyon olguya ve %28-50 olguda 
da ölüme neden olan bir klinik tablodur(2). Sepsise 
bağlı ölümlerde yaş, enfeksiyon etkeni, enfeksiyonun 
kazanıldığı yer ve altta yatan primer hastalık önemli-
dir. Sepsis olgularında ilk 24 saat uygun antimikrobi-
yal tedaviye başlanması prognoz açısından oldukça 
önemlidir, yanlış antimikrobiyal tedavi alan veya 
tedavi almayan olgularda ölüm oranları kaybedilen 
her saat başına %7.6 oranında artış göstermek-
tedir(2). 

Mikrobiyoloji laboratuvarlarında bakteriyeminin ke-
sin tanısı için kullanılan altın standart yöntem kan 
kültürüdür(3). Kan kültüründe etkenin üretilmesi ve 
antibiyotik duyarlılık testlerinin çalışılması için en 
az 48-72 saatlik bir süre gerektiğinden, günümüzde 
spesifik etkeni aynı gün içerisinde saptayabilen ve 
saptanan etkenin önemli direnç paternlerinin çalışı-
labileceği moleküler tabanlı testler de kullanılmaya 
başlanmıştır(4,5). 

Bu çalışmada, lizis filtrasyon ve matrix assisted laser 
desorption/ionization time of flight (MALDI TOF MS) 
kombine edilerek yapılan identifikasyon ve konvansi-
yonel kan kültürü sonrası yapılan MALDI TOF MS ile 
identifikasyon sonuçlarının karşılaştırılması amaçlan-
mıştır.

GEREÇ ve YÖNTEM 

Bu çalışma, Ege Üniversitesi, Klinik Araştırmalar Etik 
Kurulu tarafından (31.07.2014 tarih ve 14-6/3 No.lu 
karar) onaylanmıştır.

Kasım 2015-Şubat 2016 tarihleri arasında Ege 
Üniversitesi, Tıp Fakültesi Hastanesi, Erişkin Yoğun 
Bakım ünitelerinde takip edilen hastalardan alınan 
ve BiòMerieux BactALERT™ (BioMérieux, Fransa) kan 
kültürü sisteminde pozitif sinyal veren kan kültürü 

şişeleri değerlendirildi. Sinyal sonrası kan kültürü 
şişelerinin pozitif sinyal verme süreleri kaydedildi, 
kan kültürü şişelerinden alınan örnek %5 koyun kanlı 
agar ve EMB agar besiyerlerine inoküle edildi ve 
Gram ile boyalı preparatları hazırlandı. İnkübasyon 
sonrası oluşan koloniler Vitek MALDI TOF MS 
(BioMérieux, Fransa) sistemi ile tür düzeyinde tanım-
landı. Etken Nanosphere Verigene System™ BC-GN 
mikroarray sisteminin (Nanosphere Inc. Northbrook, 
ABD) veri tabanında bulunan bakteri grubunun içeri-
sinde ise çalışmaya dâhil edildi.
 
Eşzamanlı olarak, yönergelere uygun yöntemlerle 
hazırlanmış solüsyonlar ve gereçler ile doğrudan 
pozitiflik saptanan kan kültürü şişesinden lizis filtras-
yon işlemi uygulanıp ardından Vitek MALDI TOF MS 
(BioMérieux, Fransa) ile tür düzeyinde tanımlama 
işlemi yapıldı(5). Çalışmaya lizis filtrasyon yöntemine 
uyumlu olmadığı için antibiyotik inhibitörü içeren 
kan kültürü şişesi alınmadı.
 
Son olarak aynı kan kültürü şişelerinden alınan 0.7 
mL örnek kullanılarak kapalı sistem nükleik asit eks-
traksiyon ve amplifikasyon sonrasında nanopartikül 
probları ile çalışan Nanosphere Verigene System 
BC-GN mikroarray (Nanosphere Inc. Northbrook, 
ABD) test yöntemi ile Gram negatif etkenin ve direnç 
genlerinin tanımlanması gerçekleştirildi(4). 

Ardından, rutin olarak uygulanan ve bakteri koloni-
sinden yapılan MALDI TOF MS ile tür düzeyinde 
tanımlama ile lizis filtrasyon sonrası uygulanan MALDI 
TOF MS (LFM) ve mikroarray test yöntemlerinin 
sonuçları karşılaştırıldı. İstatiksel analiz yöntemi ola-
rak Cohen’nin Kappa katsayısı SPSS 18.0 programı 
ile belirlendi(6). En sık saptanan üç bakteri olan 
Klebsiella, Acinetobacter ve Escherichia türlerinin 
kültür sonuçları ile lizis filtrasyon ve microarray 
testleri ile uyumu hesaplandı. Cohen’in kappa değe-
rinin değerlendirilmesinde Landis ve Koch’un tablo-
su kullanıldı(7). Kültür sonrası MALDI TOF MS yönte-
mi ile elde edilen sonuç altın standart kabul edile-
rek duyarlılık hesaplandı(8). Altın standart olarak 
kullanılan kültür sonrası MALDI TOF MS yönteminin 
moleküler bir yöntemle verifikasyonu yapılamadığı 
için özgüllük değerlendirilmedi.
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Lizis filtrasyon sonrası MALDI-TOF MS prosedürü 
(LFM): Pozitif sinyal veren kan kültürü şişesinden alı-
nan 2 mL kan kültürü örneği ile 1 mL lizis tampon çö-
zeltisi (% 0.6 Brij 97+0.4M CAPS; pH=11.7) karıştırıldı 
ve 5 saniye vortekslendi. İki dakika sonra elde edilen 
lizat, 0.45 µm kalınlığında 2 cm çapında bir polieter-
sülfon filtreden 40 saniye boyunca vakumlu aspiratör 
yardımı ile el yapımı iki yollu bir filtre tutucusu kulla-
nılarak süzüldü. Fothergill ve ark.(5) çalışmasında, kul-
lanılan filtre tutucu ticari bir firmanın üretmiş olduğu 
yüksek maliyetli bir filtre tutucu sistemi ile yapılmıştır 
fakat bu çalışmada demir boruların tutturulması ile 
elde edilmiş el yapımı bir filtre tutucu vakum düzene-
ği hazırlanarak çalışıldı. Filtrede kalan pellet, üç kez 3 
ml yıkama tamponu çözeltisi (20 nM Sodyum fosfat 
+% 0.05 Brij 97 +% 0.45 NaCl, pH=7.2) ile yıkandı. Filt-
redeki pellet, bir polyester uçlu swab ile (Cleanmo™ 
TX743, Guandong, Çin) Vitek ™ MS tepsisine akta-
rıldı. Pellet 1 uL CHCA (a-Siyano-4-hidroksisinnamik 
asit) matriksi ile kaplandıktan sonra identifikasyon Vi-
tek™ MS cihazı aracılığıyla gerçekleştirildi. Filtreleme 
işleminden sonra, kullanılan filtreler filtre tutucudan 
çıkarıldı ve filtre tutucu %0.5 sodyum hipoklorit ile 
temizlendi. Bu yöntemin kan örneği başına toplam 
maliyeti, hasta başına yaklaşık 13 ABD doları olarak 
hesaplandı. Örnek hazırlık aşamaları ve Vitek MALDI 
TOF MS (BioMérieux, Fransa) cihazıyla identifikasyon 
aşaması yaklaşık 15 dakika sürdü.

Nanosphere Verigene™ BC-GN mikroarray testi: BC-
GN mikroarray testi, üretici talimatlarına göre ger-
çekleştirildi. Bu test, Acinetobacter spp., Citrobacter 
spp., Enterobacter spp., Proteus spp. bakterilerinin 
cins düzeyinde tespiti ve Escherichia coli, Klebsiella 
pneumoniae, Klebsiella oxytoca, Pseudomonas 
aeruginosa ve Serratia marcescens bakterilerinin tür 
düzeyinde tespiti için, rpsA, ompA / mrkC, gyrB / metB, 
atpD, oppA, yggE, ompA, sodA, chiC / ampC genlerini 
hedefleyen problara sahip bir mikroarray platformu 
kullanmaktadır. Ayrıca blaCTX-M, blaKPC, blaNDM, blaVIM, 
blaIMP ve blaOXA direnç belirleyicilerini de belirleyebil-
me yeteneğine sahip bir testtir. Çalışma prosedürü 
olarak her bir örnek için Verigene™ Processor SP’ye 
bir ekstraksiyon tepsisi, bir test kartuşu ve bir utility 
tepsisi yerleştirildi. Test kartuşunun numune kuyucu-
ğuna 700 µl kan kültürü sıvısı örneği konuldu, 2.5 saat 

sonra, test kartuşu Verigene™ Processor SP’den çıka-
rıldı ve reaktif paketi substrat tutucusundan ayrıldı. 
Substrat tutucu, analiz için Verigene™ okuyucusuna 
yerleştirildi ve identifikasyon sonuçlandırıldı. Örnek 
başına BC-GN mikroarray testi için tahmini maliyet 
100 ABD Doları olarak hesaplandı. Örnek hazırlık aşa-
maları ve test aşamalarının sonuçlanmasıyla yaklaşık 
üç saatte identifikasyon gerçekleştirildi.

BULGULAR

Kan kültürü pozitiflik sinyal süreleri en kısa 7 saat 55 
dakika, en uzun 31 saat 22 dakika, ortalama pozitiflik 
süresi 12 saat 55 dakika olarak kaydedildi.

Çalışmaya alınan toplam 39 etkenin konvansiyonel 
kültürden elde edilen koloniler kullanılarak MALDI 
TOF MS yöntemiyle yapılan identifikasyonunda en 
sık saptanan üç etken Klebsiella pneumoniae (12, 
%30.76), Acinetobacter baumannii (11, %28.2) ve 
Escherichia coli (7, %17.94) olarak sıralanmıştır. Kül-
tür sonrası MALDI TOF yöntemi, LFM ve mikroarray 
yöntemleri ile elde edilen identifikasyon sonuçları 
karşılaştırmalı olarak Tablo 1’de sunulmuştur. 

Dört kültür şişesinden yapılan LFM tanı yöntemiyle 
sonuç elde edilemezken, iki kan kültürü şişesinden 
yapılan çalışmada konvansiyonel kültür yöntemiyle 
elde edilenden farklı bakteri tanımlanması gerçek-
leştirildi. Lizis filtrasyon yöntemi kullanılarak tanım-
lama yapılamayan dört şişenin üçünün kültüründe 
Acinetobacter baumannii, bir örnekte de Citrobacter 
freundii identifiye edildi. Farklı cins tayini yapılan iki 
örnekten birincisinde konvansiyonel yöntemle 
Acinetobacter baumannii olarak identifiye edilen 
bakteri Clostridium perfringens, ikincisinde ise kon-
vansiyonel yöntemle Klebsiella pneumoniae, olarak 
identifiye edilen bakteri Escherichia coli olarak ta-
nımlandı.

Çalışmaya alınan 39 örneğin üçünde (%7.69) mikro-
array yönteminde “NO_CALL” hatası alınmış ve bu 
örnekler “tanımlama yapılamadı” olarak kabul edil-
di. Mikroarray yöntemiyle tanımlanamayan etkenler 
kültür ve ardından MALDI TOF yöntemiyle sırasıyla 
Acinetobacter baumannii, Serratia marcescens ve 



371

M. Soylu ve ark., Bakteriyemide MALDI-TOF ve Lizis Filtrasyon Değerlendirmesi

Escherchia coli olarak identifiye edildi.

Kültür sonrası MALDI TOF MS identifikasyonu ile 
LFM yöntemi karşılaştırıldığında %82 (32/39) ben-
zerlik saptandı. Kültür ile kombine MALDI TOF MS 
altın standart olarak kabul edildiğinde, duyarlılık 

%82 olarak hesaplandı. Mikroarray ile kültür yön-
teminin sonuçları birbiriyle %87.1 (34/39) oranında 
benzerlik gösterdi. Kültür ile kombine MALDI TOF 
MS altın standart olarak kabul edildiğinde, duyarlılık 
%87.1, LFM ile mikroarray yöntemlerinin birbirleri 
ile benzerliği %79.4 (31/39) saptandı. Her üç yönte-

Tablo 1. Kullanılan üç yöntemle elde edilen identifikasyon sonuçları.

Kültür sonrası VITEK 
MS sonucu

A. baumannii
A. baumannii
K. pneumoniae
S. marcescens
K. pneumoniae
C. freundii
A. baumannii
E. coli
A. baumannii
K. oxytoca
E. coli
E. cloaceae
C. koseri
K. pneumoniae
K. pneumoniae
A. baumannii
K. pneumoniae
K. pneumoniae
K. pneumoniae
A. baumannii
P. aureginosa
E. coli
A.baumannii
A. baumannii
K. pneumoniae
E. cloaceae
E. coli
C. freundii
K. pneumoniae
A. baumannii
E. coli
P. aureginosa
E. coli
K. pneumoniae
A. baumannii
A. baumannii
E. coli
K. pneumoniae
K. pneumoniae

Kültür sonuç 
süresi (dakika)

651
654
560
747
915
667
590
475
505
630

1902
481
724
691
624
910
683
749
538
714
583

1334
754
662
940
538

1064
688
694
928
535
970

1271
508
821

1744
693
508
582

LFM 
sonucu

yok
C. perfringens
K. pneumoniae
S. marcescens
E. coli
yok
A. baumannii
E. coli
A. baumannii
E. coli
E. coli
E. cloaceae
C. koseri
K. pneumoniae
K. pneumoniae
A. baumannii
K.pneumoniae
K. pneumoniae
K. pneumoniae
A. baumannii
P. aureginosa
E. coli
A. baumannii
A. baumannii
K. pneumoniae
E. cloaceae
E. coli
C. freundii
K. pneumoniae
yok
E. coli
P. aureginosa
E. coli
K. pneumoniae
yok
A. baumannii
E. coli
K. pneumoniae
K. pneumoniae

Verigene BC-GN 
mikroarray sonucu

Acinetobacter spp.
NO CALL HATASI
K. pneumoniae
NO CALL HATASI
E. coli
C. freundii+Enterobacter
Acinetobacter spp.
E. coli
Acinetobacter spp.
E. coli
E. coli
Enterobacter spp.
Citrobacter spp.
K. pneumoniae
K. pneumoniae
Acinetobacter spp.
K. pneumoniae
K. pneumoniae
K. pneumoniae
Acinetobacter spp.
P. aureginosa
E. coli
Acinetobacter spp.
Acinetobacter spp.
K. pneumoniae
Enterobacter spp.
E. coli
Citrobacter spp.
K. pneumoniae
Acinetobacter spp.
E. coli
P. aureginosa
NO CALL HATASI
K. pneumoniae
Acinetobacter spp.
Acinetobacter spp.
E. coli
K. pneumoniae
K. pneumoniae

Mikroarray 
direnç paterni

OXA
 

OXA+CTX-M+NDM
 

CTX-M
 

OXA
 
 

NDM
 
 

CTX-M
OXA

CTX-M+NDM
OXA

CTX-M
CTX-M+OXA

 
OXA

 
 

OXA
OXA

CTX-M+OXA
 
 

OXA
CTX-M+OXA

 
 
 
 

CTX-M+OXA
OXA
OXA

 
CTX-M+OXA

 

Tablo 2. Kültür ile LFM metodları ile en sık saptanan üç etkenin 
Cohen’in kappa değeri ve uyum değerlendirilmeleri.

Kültür ve LFM uyumu

Acinetobacter spp

Escherichia spp

Klebsiella spp

Cohen’in 
Kappa değeri

0.715

0.843

0.938

Değerlendirme

Önemli derecede uyuşma 
olması
Neredeyse kusursuz  
uyuşma olması
Neredeyse mükemmel 
uyuşma olması

Tablo 3. Kültür ve microarray metodları ile en sık saptanan üç 
etkenin Cohen’in kappa değeri ve uyum değerlendirilmeleri.

Kültür ve mikroarray 
uyumu

Acinetobacter spp

Escherichia spp

Klebsiella spp

Cohen’in 
Kappa değeri

0.935

0.753

0.938

Değerlendirme

Neredeyse kusursuz  
uyuşma olması
Önemli derecede uyuşma 
olması
Neredeyse kusursuz  
uyuşma olması
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min birlikte tutarlı sonuç verdiği örneklerin oranı ise 
%76.9 (30/39) olarak hesaplandı. Kültür yöntemi ile 
LFM yöntemleri ile en sık saptanan üç etken olan 
Acinetobacter, Escherichia ve Klebsiella cinsleri ele 
alınarak iki yöntem arasındaki uyum Cohen’in kappa 
katsayısı değerleri Tablo 2’de paylaşılmıştır. Aynı şe-
kilde en sık saptanan üç etken ele alındığında, kültür 
yöntemi ile mikroarray yönteminin uyumundan elde 
edilen Cohen’in kappa katsayısı değerleri Tablo 3’te 
sunulmuştur. 

TARTIŞMA 

Sepsis, tanısı ve tedavisinde zorluklar yaşanan ve 
yüksek morbidite ile mortaliteye sahip klinik tablo-
lardan birisidir.

Çeşitli çalışmalarda, sepsislerin %27-74’ünde Gram 
pozitif bakterilerin, %20-64’ünde Gram negatif bak-
terilerin etken olduğu, %15 ve daha az oranda ise 
polimikrobiyal etken izole edildiği gösterilmiştir(9,10). 
Kan kültüründe izole edilen Gram negatif etkenlerin 
sıklıkları ülkelere ve bildirilen merkezlere göre değiş-
kenlik göstermekle birlikte, ülkemizde yapılan bir 
çalışmada Gram negatif sepsis etkenleri %57.1 sap-
tanmıştır ve sıklık sırası çoktan aza sırasıyla; 
Escherichia coli, Acinetobacter spp, Klebsiella spp, 
Pseudomonas spp, Enterobacter spp, Proteus spp 
olarak bildirilmiştir(11). Çalışmamızdaki olgu sayıları-
nın kısıtlı olması ve sadece Verigene System BC-GN 
(Nanosphere, ABD) mikroarray sisteminin veri taba-
nında bulunan bakterilerin çalışmaya alınması nede-
niyle, elde edilen veriler ışığında çalışmamızdaki etken 
dağılımları ülkemizdeki diğer çalışmalarla karşılaştırıl-
dığında benzer etken dağılımını yansıtmamıştır.

Günümüzde MALDI TOF MS teknolojisinin yaygınlaş-
masıyla lizis filtrasyonun ile kombine edilerek başarı-
lı bir hızlı tanı yöntemi geliştirilmiştir. Fothergill ve 
ark.’nın(5) LFM tekniği kullandıkları çalışmasında 131 
izolat üzerinde yapılan çalışmada, tür düzeyinde 
tanımlama uyumu, subkültür sonrası yapılan Vitek 
MS (bioMérieux, Fransa) uygulaması ile %99 olarak 
saptanmıştır.

Kültür sonrası MALDI TOF uygulamasının 16s rRNA 

genotipleme yerine altın standart olarak kabul edile-
bilirliği ile ilgili çeşitli görüşler vardır(8). Kültür sonrası 
MALDI TOF uygulaması ile karşılaştırıldığında bu 
çalışmada LFM yönteminin duyarlılığı %82 olarak 
saptanmıştır. Bu çalışmadaki başarı oranının benzer 
çalışmalara göre düşük olmasının nedeni olarak el 
yapımı filtre tutucunun teknik olarak kullanım zorlu-
ğu yaratması ve çalışılan bakteri sayısının sınırlı olma-
sı şeklinde yorumlanmıştır. Ayrıca LFM yönteminin; 
kullanıcının becerisine dayalı bir yöntem olması, LFM 
yöntemi ile çoklu etken bulunan ve kömür içeren kan 
kültürü şişelerinden yapılan çalışmalarda başarı ora-
nının düşük olduğu çeşitli çalışmalarda gösteril-
miştir(5,12).

Mikroarray yöntemi, son yıllarda mikrobiyoloji ala-
nında önemli gelişim göstermiş, umut verici bir hızlı 
tanı yöntemidir(13,14). Mancini ve ark.nın(13) Verigene 
System BC-GN mikroarray sistemi kullanılarak Gram 
negatif etkenler üzerinde yapmış oldukları araştırma-
da, 102 pozitif kan kültürü çalışılmış ve konvansiyo-
nel kültür yöntemiyle %97.9 oranında uyumlu sonuç 
bulunmuştur. Yapılan bir maliyet/etkinlik çalışmasın-
da Hill ve ark.(14) Verigene System BC-GN yönteminin 
hastalara doğru antibiyoterapi başlanmasını 33 saat 
daha erkene aldığını ve 33 hastanın dâhil edildiği bu 
çalışmada antibiyotik ve diğer ek hasta giderlerinde 
70.000 ABD Doları tasarruf sağlandığı bildirilmişler-
dir. Kim ve ark.’nın(15) bu çalışmada, kullandığımız 
LFM ve mikroarray yöntemlerinin kullanıldığı benzer 
çalışmada iki yöntem arasındaki uyumun %99.1 ola-
rak saptandığı bildirilmiştir.

Sunulan bu çalışmada, Verigene System mikroarray 
testi ile konvansiyonel kan kültürü sonrasında yapı-
lan MALDI TOF MS identifikasyon sonuçları arasında 
34/39 uyum saptanmıştır. Kültür sonrası MALDI TOF 
ile tanımlama yöntemi altın standart olarak değer-
lendirildiğinde mikroarray testinin duyarlılığı %87.1 
olarak hesaplanmıştır. Araştırmanın ilk başladığı 
dönemde alınan iki “NO_CALL” hatasının deneyim 
eksikliğine bağlı kullanıcı hatası kaynaklı olabileceği 
yorumu yapılmıştır, 33 No.lu kan kültürü şişesinde 
alınan “NO_CALL” hatasının nedeni ise belirleneme-
miştir. 
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Verigene System BC-GN iki saat içerisinde sonuç ver-
mesi, kullanım kolaylığı, aynı şişede birden fazla 
etkeni yakalayabilmesi, direnç geni saptayarak klinis-
yene ESBL üretimi ve karbapenem direnci bilgisi 
verilebilmesi, antibiyotik inhibitörlü şişelerle çalışa-
bilme ve yüksek duyarlılık gibi avantajlara sahiptir(16,17). 
Bu sistemin dezavantajları, hasta başı maliyetlerinin 
yüksek olması, laboratuvarda ek alana gereksinim 
duyulması, saptayabildiği patojenlerin ve direnç gen-
leri için mevcut veri tabanının kısıtlı olmasıdır. Bu 
çalışmada saptanan verilere dayanarak, Verigene 
System BC-GN mikroarray platformunun bakteriye-
mili hastalar için iki saat içerisinde yüksek doğrulukta 
bakteri identifikasyonu sağladığı yorumu yapılabilir. 
Çalışmamızın sonuçlarında mikroarray testinden elde 
edilmiş direnç genlerinin varlığı bir diğer moleküler 
yöntemle verifiye edilememiştir.

Sonuç olarak, hem LFM yöntemi hem de mikroarray 
platformunun bakteriyemi tanı sürelerini kısaltmaları 
açısından yararlı olduğu düşünülmüştür. Mikroarray 
sisteminin pozitif sinyal alınmış inhibitör içeren veya 
içermeyen kan kültürü şişesinden üç saat içerisinde 
identifikasyon ve direnç geni bilgisi verebilmesi, kişi-
ye bağımlı kullanım hatalarını en aza indirgemesi, 
çoklu etkeni tanıyabilmesi gibi avantajlarının yanın-
da, saptayabildiği etken sayısının ve direnç geninin 
kısıtlı olması ve maliyet yüksekliği gibi dezavatajları 
da bulunmaktadır. Lizis filtrasyonun 15 dakika içeri-
sinde çok daha geniş veritabanında identifikasyon 
yapabilmesi, mikroarray testi ile benzer duyarlılık ve 
özgüllüğe sahip olması, hasta başı maliyetinin çok 
daha düşük olması ve ek alana gereksinim duyulma-
ması gibi avantajları vardır. Dezavantaj olarak uygula-
ma zorluğu, inhibitörlü şişeden sonuç verilememesi, 
testi yapanın deneyimine göre sonuçların değişebil-
mesi ve direnç bilgisi eksikliği gösterilebilir.
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