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Amag: Sepsis olgularinda yanhs antimikrobiyal tedavi alan veya tedavi almayan olgularda 6liim oranlari
kaybedilen her saat basina artis géstermektedir. Bu ¢alismada, etkenin konvansiyonel kiiltiir yéntemine
oranla daha hizli tanimlanabilmesi amaciyla konvansiyonel kan kiiltiiri/MALDI TOF yéntemi ile lizis
filtrasyon sonrasi MALDI TOF MS (LFM) ve mikroarray yonteminin karsilastirlmasi amaglanmistir.
Yontem: Kasim 2015-Subat 2016 tarihleri arasinda Ege Universitesi, Tip Fakiiltesi Hastanesi, Eriskin
Yogun Bakim (initelerinde izlenen hastalardan alinan kan kiiltiirii 6rneklerindeki 39 Gram negatif etkene
mikroarray ve LFM islemi uygulanip, ardindan MALDI TOF sistemi ile ¢alisildi. Bakteri kolonisinden
yapilan MALDI TOF tir dizeyinde tanimlama ile lizis filtrasyon sonrasi uygulanan MALDI TOF ve
mikroarray test yontemlerinin sonuglari karsilastirildi.

Bulgular: Kan kiiltiirii cihazindaki pozitif sinyal stireleri en kisa yedi saat 55 dakika, en uzun 31 saat 22
dakika, ortalama pozitiflik siiresi 12 saat 55 dakika olarak belirlendi. Kiiltir sonrasi MALDI TOF
identifikasyonu ile LFM identifikasyonun duyarliligi %82 (32/39), mikroarray yénteminin ise duyarliligi
%87.1 olarak hesapland. Lizis filtrasyon sonrasi uygulanan MALDI TOF ile mikroarray yéntemlerinin
birbirleri ile benzerligi %79.4 (31/39), her (¢ yéntemin birlikte tutarli sonug verdigi 6rneklerin orani ise
%76.9 (30/39) olarak hesaplandi. En sik saptanan (g etken Klebsiella spp, Acinetobacter spp. ve
Escherichia spp. kiiltiir sonrasi MALDI TOF ve LFM yéntemi ile uyumu Cohen’in kappa katsayisi sirasi ile
0.715, 0.843, 0.938; mikroarray yéntemi ile uyumu 0.935, 0.753, 0.938 olarak hesaplandi ve her (¢
bakteri igin de yiiksek uyumluluk elde edildi.

Sonug: Elde edilen verilere dayanilarak, hem lizis filtrasyon hem de mikroarray platformunun sepsis
tanisini kisaltmalari agisindan yararl oldugu disinilmdstir. Lizis filtrasyon yontemi maliyet etkinlik
agisindan 6nde bulunmustur.

Anahtar kelimeler: Sepsis, matrix-yardimli laser desorpsiyon-ionizasyon kiitle 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-lonization mass spectrometry, filtration, microarray
analysis
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GiRiS

Kanda bakteri bulunmasi bakteriyemi olarak belirti-
lirken, bakteriyemi tablosunun devami sonucu,
immiinolojik mekanizmalarin da olaya katilmasiyla
beliren tablo sepsis olarak tanimlanirl®. Sepsis, yuk-
sek mortalite ve morbidite ile seyreden, her yil diinya
¢apinda yaklasik 18 milyon olguya ve %28-50 olguda
da 6lime neden olan bir klinik tablodur®. Sepsise
bagh 6limlerde yas, enfeksiyon etkeni, enfeksiyonun
kazanildigi yer ve altta yatan primer hastalik 6nemli-
dir. Sepsis olgularinda ilk 24 saat uygun antimikrobi-
yal tedaviye baslanmasi prognoz agisindan oldukga
onemlidir, yanhs antimikrobiyal tedavi alan veya
tedavi almayan olgularda 6lim oranlari kaybedilen
her saat basina %7.6 oraninda artis gostermek-
tedir®,

Mikrobiyoloji laboratuvarlarinda bakteriyeminin ke-
sin tanisi icin kullanilan altin standart yontem kan
kaltaradar®. Kan kilturiinde etkenin Uretilmesi ve
antibiyotik duyarlilik testlerinin c¢alisiimasi igin en
az 48-72 saatlik bir siire gerektiginden, ginimuzde
spesifik etkeni ayni gilin icerisinde saptayabilen ve
saptanan etkenin dnemli direng paternlerinin calisi-
labilecegi molekiler tabanli testler de kullaniimaya
baglanmistir®s),

Bu calismada, lizis filtrasyon ve matrix assisted laser
desorption/ionization time of flight (MALDI TOF MS)
kombine edilerek yapilan identifikasyon ve konvansi-
yonel kan kiltlri sonrasi yapilan MALDI TOF MS ile
identifikasyon sonuglarinin karsilastirilmasi amaglan-
mistir.

GEREG ve YONTEM

Bu calisma, Ege Universitesi, Klinik Arastirmalar Etik
Kurulu tarafindan (31.07.2014 tarih ve 14-6/3 No.lu
karar) onaylanmistir.

Kasim 2015-Subat 2016 tarihleri arasinda Ege
Universitesi, Tip Fakiltesi Hastanesi, Eriskin Yogun
Bakim Unitelerinde takip edilen hastalardan alinan
ve BioMerieux BactALERT™ (BioMérieux, Fransa) kan
kiltird sisteminde pozitif sinyal veren kan kultira

siseleri degerlendirildi. Sinyal sonrasi kan kultlra
siselerinin pozitif sinyal verme sireleri kaydedildi,
kan kulturt siselerinden alinan 6rnek %5 koyun kanli
agar ve EMB agar besiyerlerine inokiile edildi ve
Gram ile boyali preparatlari hazirlandi. inkiibasyon
sonrasi olusan koloniler Vitek MALDI TOF MS
(BioMérieux, Fransa) sistemi ile tiir diizeyinde tanim-
landi. Etken Nanosphere Verigene System™ BC-GN
mikroarray sisteminin (Nanosphere Inc. Northbrook,
ABD) veri tabaninda bulunan bakteri grubunun igeri-
sinde ise ¢alismaya dahil edildi.

Eszamanl olarak, yonergelere uygun yontemlerle
hazirlanmis soltsyonlar ve gerecler ile dogrudan
pozitiflik saptanan kan kulturi sisesinden lizis filtras-
yon islemi uygulanip ardindan Vitek MALDI TOF MS
(BioMérieux, Fransa) ile tur dizeyinde tanimlama
islemi yapildi®). Calismaya lizis filtrasyon yontemine
uyumlu olmadig icin antibiyotik inhibitéri iceren
kan kiltard sisesi alinmadi.

Son olarak ayni kan kiltirt siselerinden alinan 0.7
mL 6rnek kullanilarak kapali sistem niikleik asit eks-
traksiyon ve amplifikasyon sonrasinda nanopartikiil
problari ile calisan Nanosphere Verigene System
BC-GN mikroarray (Nanosphere Inc. Northbrook,
ABD) test yontemi ile Gram negatif etkenin ve direng
genlerinin tanimlanmasi gerceklestirildi®.

Ardindan, rutin olarak uygulanan ve bakteri koloni-
sinden yapilan MALDI TOF MS ile tir dizeyinde
tanimlamaiile lizis filtrasyon sonrasi uygulanan MALDI
TOF MS (LFM) ve mikroarray test yontemlerinin
sonuglari karsilastirildi. istatiksel analiz yéntemi ola-
rak Cohen’nin Kappa katsayisi SPSS 18.0 programi
ile belirlendi®®. En sik saptanan (¢ bakteri olan
Klebsiella, Acinetobacter ve Escherichia tirlerinin
kaltir sonuglar ile lizis filtrasyon ve microarray
testleriile uyumu hesaplandi. Cohen’in kappa dege-
rinin degerlendirilmesinde Landis ve Koch’un tablo-
su kullamldi™, Kiltiir sonrasit MALDI TOF MS ydnte-
mi ile elde edilen sonug altin standart kabul edile-
rek duyarliik hesaplandi®. Altin standart olarak
kullanilan kilttr sonrasi MALDI TOF MS yénteminin
molekiler bir yéntemle verifikasyonu yapilamadigi
icin 6zglllik degerlendirilmedi.
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Lizis filtrasyon sonrasi MALDI-TOF MS prosediri
(LFM): Pozitif sinyal veren kan kiltlra sisesinden ali-
nan 2 mL kan kaltlrd 6rnegiile 1 mL lizis tampon ¢6-
zeltisi (% 0.6 Brij 97+0.4M CAPS; pH=11.7) karistirildi
ve 5 saniye vortekslendi. iki dakika sonra elde edilen
lizat, 0.45 pum kahnlhginda 2 cm ¢apinda bir polieter-
siilfon filtreden 40 saniye boyunca vakumlu aspirator
yardimi ile el yapimi iki yollu bir filtre tutucusu kulla-
nilarak stiziildu. Fothergill ve ark.® galismasinda, kul-
lanilan filtre tutucu ticari bir firmanin Gretmis oldugu
yuksek maliyetli bir filtre tutucu sistemi ile yapiimistir
fakat bu galismada demir borularin tutturulmasi ile
elde edilmis el yapimi bir filtre tutucu vakum diizene-
gi hazirlanarak calisildi. Filtrede kalan pellet, tg¢ kez 3
ml yikama tamponu ¢ozeltisi (20 nM Sodyum fosfat
+% 0.05 Brij 97 +% 0.45 NaCl, pH=7.2) ile yikandi. Filt-
redeki pellet, bir polyester uglu swab ile (Cleanmo™
TX743, Guandong, Cin) Vitek ™ MS tepsisine akta-
rildi. Pellet 1 uL CHCA (a-Siyano-4-hidroksisinnamik
asit) matriksi ile kaplandiktan sonra identifikasyon Vi-
tek™ MS cihazi aracihgiyla gergeklestirildi. Filtreleme
isleminden sonra, kullanilan filtreler filtre tutucudan
¢ikarildi ve filtre tutucu %0.5 sodyum hipoklorit ile
temizlendi. Bu yontemin kan ornegi basina toplam
maliyeti, hasta basina yaklasik 13 ABD dolari olarak
hesaplandi. Ornek hazirlik asamalari ve Vitek MALDI
TOF MS (BioMérieux, Fransa) cihaziyla identifikasyon
asamasi yaklasik 15 dakika strdd.

Nanosphere Verigene™ BC-GN mikroarray testi: BC-
GN mikroarray testi, Uretici talimatlarina gore ger-
ceklestirildi. Bu test, Acinetobacter spp., Citrobacter
spp., Enterobacter spp., Proteus spp. bakterilerinin
cins dlizeyinde tespiti ve Escherichia coli, Klebsiella
pneumoniae, Klebsiella oxytoca, Pseudomonas
aeruginosa ve Serratia marcescens bakterilerinin tlr
dlzeyinde tespitiicin, rpsA, ompA/mrkC, gyrB/metB,
atpD, oppA, yggE, ompA, sodA, chiC /ampC genlerini
hedefleyen problara sahip bir mikroarray platformu
CTX-M b/aKPC’ blaNDM’ blaVlM’
bla,,, ve bla_, direng belirleyicilerini de belirleyebil-

kullanmaktadir. Ayrica bla

me yetenegine sahip bir testtir. Calisma prosediri
olarak her bir 6rnek icin Verigene™ Processor SP’ye
bir ekstraksiyon tepsisi, bir test kartusu ve bir utility
tepsisi yerlestirildi. Test kartusunun numune kuyucu-
guna 700 pl kan kaltard sivisi 6rnegi konuldu, 2.5 saat
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sonra, test kartusu Verigene™ Processor SP’den ¢ika-
rildi ve reaktif paketi substrat tutucusundan ayrildi.
Substrat tutucu, analiz igin Verigene™ okuyucusuna
yerlestirildi ve identifikasyon sonuglandirildi. Ornek
basina BC-GN mikroarray testi icin tahmini maliyet
100 ABD Dolari olarak hesaplandi. Ornek hazirlik asa-
malari ve test asamalarinin sonuglanmasiyla yaklasik
¢ saatte identifikasyon gerceklestirildi.

BULGULAR

Kan kulturl pozitiflik sinyal slireleri en kisa 7 saat 55
dakika, en uzun 31 saat 22 dakika, ortalama pozitiflik
sliresi 12 saat 55 dakika olarak kaydedildi.

Calismaya alinan toplam 39 etkenin konvansiyonel
kiltirden elde edilen koloniler kullanilarak MALDI
TOF MS yodntemiyle yapilan identifikasyonunda en
stk saptanan Ug¢ etken Klebsiella pneumoniae (12,
%30.76), Acinetobacter baumannii (11, %28.2) ve
Escherichia coli (7, %17.94) olarak siralanmistir. Kil-
tir sonrasi MALDI TOF yontemi, LFM ve mikroarray
yontemleri ile elde edilen identifikasyon sonuglari
karsilastirmali olarak Tablo 1’de sunulmustur.

Dort kultlr sisesinden yapilan LFM tani yontemiyle
sonug elde edilemezken, iki kan kiltlru sisesinden
yapilan calismada konvansiyonel kiltiir yontemiyle
elde edilenden farkli bakteri tanimlanmasi gergek-
lestirildi. Lizis filtrasyon yontemi kullanilarak tanim-
lama yapilamayan dort sisenin Gglnin kaltGrinde
Acinetobacter baumannii, bir 6rnekte de Citrobacter
freundii identifiye edildi. Farkli cins tayini yapilan iki
ornekten birincisinde konvansiyonel yéntemle
Acinetobacter baumannii olarak identifiye edilen
bakteri Clostridium perfringens, ikincisinde ise kon-
vansiyonel yéntemle Klebsiella pneumoniae, olarak
identifiye edilen bakteri Escherichia coli olarak ta-
nimlandi.

Calismaya alinan 39 6rnegin lgiinde (%7.69) mikro-
array yonteminde “NO_CALL’ hatasi alinmis ve bu
ornekler “tanimlama yapilamadi” olarak kabul edil-
di. Mikroarray yontemiyle tanimlanamayan etkenler
kiltir ve ardindan MALDI TOF yontemiyle sirasiyla
Acinetobacter baumannii, Serratia marcescens ve
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Tablo 1. Kullanilan ii¢ yontemle elde edilen identifikasyon sonuglari.

Kiiltiir sonrasi VITEK Kiltiir sonug LFM Verigene BC-GN Mikroarray

MS sonucu suiresi (dakika) sonucu mikroarray sonucu direng paterni

A. baumannii 651 yok Acinetobacter spp. OXA

A. baumannii 654 C. perfringens NO CALL HATASI

K. pneumoniae 560 K. pneumoniae K. pneumoniae OXA+CTX-M+NDM

S. marcescens 747 S. marcescens NO CALL HATASI

K. pneumoniae 915 E. coli E. coli CTX-M

C. freundii 667 yok C. freundii+Enterobacter

A. baumannii 590 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

E. coli 475 E. coli E. coli

A. baumannii 505 A. baumannii Acinetobacter spp.

K. oxytoca 630 E. coli E. coli NDM

E. coli 1902 E. coli E. coli

E. cloaceae 481 E. cloaceae Enterobacter spp.

C. koseri 724 C. koseri Citrobacter spp. CTX-M

K. pneumoniae 691 K. pneumoniae K. pneumoniae OXA

K. pneumoniae 624 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+NDM

A. baumannii 910 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

K. pneumoniae 683 K.pneumoniae K. pneumoniae CTX-M

K. pneumoniae 749 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+0OXA

K. pneumoniae 538 K. pneumoniae K. pneumoniae

A. baumannii 714 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

P. aureginosa 583 P. aureginosa P. aureginosa

E. coli 1334 E. coli E. coli

A.baumannii 754 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

A. baumannii 662 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

K. pneumoniae 940 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+0OXA

E. cloaceae 538 E. cloaceae Enterobacter spp.

E. coli 1064 E. coli E. coli

C. freundii 688 C. freundii Citrobacter spp. OXA

K. pneumoniae 694 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+0OXA

A. baumannii 928 yok Acinetobacter spp.

E. coli 535 E. coli E. coli

P. aureginosa 970 P. aureginosa P. aureginosa

E. coli 1271 E. coli NO CALL HATASI

K. pneumoniae 508 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+0OXA

A. baumannii 821 yok Acinetobacter spp. OXA

A. baumannii 1744 A. baumannii Acinetobacter spp. OXA

E. coli 693 E. coli E. coli

K. pneumoniae 508 K. pneumoniae K. pneumoniae CTX-M+0OXA

K. pneumoniae 582 K. pneumoniae K. pneumoniae

Tablo 2. Kiiltiir ile LFM metodlari ile en sik saptanan ii¢ etkenin Tablo 3. Kiiltiir ve microarray metodlari ile en sik saptanan iig

Cohen’in kappa degeri ve uyum degerlendirilmeleri. etkenin Cohen’in kappa degeri ve uyum degerlendirilmeleri.

Kultir ve LFM uyumu Degerlendirme Kultir ve mikroarray Cohen’in  Degerlendirme

Kappa degeri uyumu Kappa degeri

Acinetobacter spp Onemli derecede uyusma Acinetobacter spp 0.935 Neredeyse kusursuz
olmasi uyusma olmasi

Escherichia spp Neredeyse kusursuz Escherichia spp 0.753 Onemli derecede uyusma
uyusma olmasi olmasi

Klebsiella spp Neredeyse mikemmel Klebsiella spp 0.938 Neredeyse kusursuz
uyusma olmasi uyusma olmasi

Escherchia coli olarak identifiye edildi. %82 olarak hesaplandi. Mikroarray ile kaltir yon-

teminin sonuglari birbiriyle %87.1 (34/39) oraninda

Kiltir sonrasi MALDI TOF MS identifikasyonu ile benzerlik gosterdi. Kiltir ile kombine MALDI TOF

LFM yontemi karsilastirildiginda %82 (32/39) ben- MS altin standart olarak kabul edildiginde, duyarhhk

zerlik saptandi. Kaltir ile kombine MALDI TOF MS %87.1, LFM ile mikroarray yontemlerinin birbirleri

altin standart olarak kabul edildiginde, duyarlilik ile benzerligi %79.4 (31/39) saptandi. Her (¢ yonte-
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min birlikte tutarli sonug verdigi 6rneklerin orani ise
%76.9 (30/39) olarak hesaplandi. Kiltur yontemi ile
LFM yontemleri ile en sik saptanan lg¢ etken olan
Acinetobacter, Escherichia ve Klebsiella cinsleri ele
alinarak iki yontem arasindaki uyum Cohen’in kappa
katsayisi degerleri Tablo 2’de paylasiimistir. Ayni se-
kilde en sik saptanan (¢ etken ele alindiginda, kiltr
yontemi ile mikroarray yonteminin uyumundan elde
edilen Cohen’in kappa katsayisi degerleri Tablo 3'te
sunulmustur.

TARTISMA

Sepsis, tanisi ve tedavisinde zorluklar yasanan ve
yuksek morbidite ile mortaliteye sahip klinik tablo-
lardan birisidir.

Cesitli calismalarda, sepsislerin %27-74’Gnde Gram
pozitif bakterilerin, %20-64’tinde Gram negatif bak-
terilerin etken oldugu, %15 ve daha az oranda ise
polimikrobiyal etken izole edildigi gésterilmistirt®®),
Kan kiltirinde izole edilen Gram negatif etkenlerin
sikliklari tilkelere ve bildirilen merkezlere gore degis-
kenlik gostermekle birlikte, llkemizde yapilan bir
calismada Gram negatif sepsis etkenleri %57.1 sap-
tanmistir ve siklik sirasi ¢oktan aza sirasiyla;
Escherichia coli, Acinetobacter spp, Klebsiella spp,
Pseudomonas spp, Enterobacter spp, Proteus spp
olarak bildirilmistir®. Calismamizdaki olgu sayilari-
nin kisith olmasi ve sadece Verigene System BC-GN
(Nanosphere, ABD) mikroarray sisteminin veri taba-
ninda bulunan bakterilerin ¢alismaya alinmasi nede-
niyle, elde edilen veriler 1siginda ¢alismamizdaki etken
dagilimlari Glkemizdeki diger calismalarla karsilastiril-
diginda benzer etken dagilimini yansitmamustir.

GUnlmuzde MALDI TOF MS teknolojisinin yayginlas-
masiyla lizis filtrasyonun ile kombine edilerek basari-
It bir hizli tani yontemi gelistirilmistir. Fothergill ve
ark’nin® LFM teknigi kullandiklari ¢calismasinda 131
izolat Uzerinde vyapilan calismada, tir dizeyinde
tanimlama uyumu, subkultir sonrasi yapilan Vitek
MS (bioMérieux, Fransa) uygulamasi ile %99 olarak
saptanmistir.

Kultlr sonrasi MALDI TOF uygulamasinin 16s rRNA
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genotipleme yerine altin standart olarak kabul edile-
bilirligi ile ilgili cesitli gériusler vardir®, Kiltir sonrasi
MALDI TOF uygulamasi ile karsilastirildiginda bu
calismada LFM yonteminin duyarliigi %82 olarak
saptanmistir. Bu ¢alismadaki basari oraninin benzer
¢alismalara gore disik olmasinin nedeni olarak el
yapimi filtre tutucunun teknik olarak kullanim zorlu-
gu yaratmasi ve galisilan bakteri sayisinin sinirli olma-
si seklinde yorumlanmistir. Ayrica LFM ydnteminin;
kullanicinin becerisine dayali bir ydntem olmasi, LFM
yontemi ile ¢coklu etken bulunan ve komr iceren kan
kiltird siselerinden yapilan ¢alismalarda basari ora-
ninin dustk oldugu cesitli calismalarda gosteril-
mistir?),

Mikroarray yontemi, son yillarda mikrobiyoloji ala-
ninda dnemli gelisim gdstermis, umut verici bir hizh
tani yontemidir®4, Mancini ve ark.nin®® Verigene
System BC-GN mikroarray sistemi kullanilarak Gram
negatif etkenler tizerinde yapmis olduklari arastirma-
da, 102 pozitif kan kultiri ¢alisilmis ve konvansiyo-
nel kiltir yontemiyle %97.9 oraninda uyumlu sonug
bulunmustur. Yapilan bir maliyet/etkinlik calismasin-
da Hill ve ark. Verigene System BC-GN yonteminin
hastalara dogru antibiyoterapi baslanmasini 33 saat
daha erkene aldigini ve 33 hastanin dahil edildigi bu
¢alismada antibiyotik ve diger ek hasta giderlerinde
70.000 ABD Dolari tasarruf saglandigi bildirilmisler-
dir. Kim ve ark/nin® bu c¢alismada, kullandigimiz
LFM ve mikroarray yontemlerinin kullanildigl benzer
calismada iki yontem arasindaki uyumun %99.1 ola-
rak saptandig bildirilmistir.

Sunulan bu ¢alismada, Verigene System mikroarray
testi ile konvansiyonel kan kiltliri sonrasinda yapi-
lan MALDI TOF MS identifikasyon sonuglari arasinda
34/39 uyum saptanmistir. Kilttr sonrasi MALDI TOF
ile tanimlama yontemi altin standart olarak deger-
lendirildiginde mikroarray testinin duyarlili§i %87.1
olarak hesaplanmistir. Arastirmanin ilk basladig
donemde alinan iki “NO_CALL” hatasinin deneyim
eksikligine bagli kullanici hatasi kaynakli olabilecegi
yorumu yapilmistir, 33 No.lu kan kultlrd sisesinde
alinan “NO_CALL"” hatasinin nedeni ise belirleneme-
mistir.
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Verigene System BC-GN iki saat icerisinde sonug ver-
mesi, kullanim kolayhgi, ayni sisede birden fazla
etkeni yakalayabilmesi, direng geni saptayarak klinis-
yene ESBL Uretimi ve karbapenem direnci bilgisi
verilebilmesi, antibiyotik inhibitorli siselerle calisa-
bilme ve yiksek duyarhlik gibiavantajlara sahiptirt¢7),
Bu sistemin dezavantajlari, hasta basi maliyetlerinin
yliksek olmasi, laboratuvarda ek alana gereksinim
duyulmasi, saptayabildigi patojenlerin ve direng gen-
leri icin mevcut veri tabaninin kisith olmasidir. Bu
calismada saptanan verilere dayanarak, Verigene
System BC-GN mikroarray platformunun bakteriye-
mili hastalar icin iki saat icerisinde ylksek dogrulukta
bakteri identifikasyonu sagladigi yorumu yapilabilir.
CGalismamizin sonuglarinda mikroarray testinden elde
edilmis direng genlerinin varligi bir diger molekiler
yontemle verifiye edilememistir.

Sonug olarak, hem LFM yontemi hem de mikroarray
platformunun bakteriyemi tani stirelerini kisaltmalari
acisindan yararl oldugu dustnilmigstir. Mikroarray
sisteminin pozitif sinyal alinmis inhibitor iceren veya
icermeyen kan kilturd sisesinden (i¢ saat icerisinde
identifikasyon ve direng geni bilgisi verebilmesi, kisi-
ye bagimh kullanim hatalarini en aza indirgemesi,
coklu etkeni taniyabilmesi gibi avantajlarinin yanin-
da, saptayabildigi etken sayisinin ve direng geninin
kisith olmasi ve maliyet ylksekligi gibi dezavatajlari
da bulunmaktadir. Lizis filtrasyonun 15 dakika iceri-
sinde ¢ok daha genis veritabaninda identifikasyon
yapabilmesi, mikroarray testi ile benzer duyarhlik ve
Ozglllige sahip olmasi, hasta basi maliyetinin ¢ok
daha diisuk olmasi ve ek alana gereksinim duyulma-
masi gibi avantajlari vardir. Dezavantaj olarak uygula-
ma zorlugu, inhibitorli siseden sonug verilememesi,
testi yapanin deneyimine gore sonuglarin degisebil-
mesi ve direng bilgisi eksikligi gosterilebilir.
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