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Bu calismada, cesitli klinik 6rneklerden soyutlanan tiiberkiiloz disi mikobakteri (TDM)'lerin dizi analizi
ile tanimlanmasi ve elde edilen verilerin epidemiyolojik yonden degerlendirilmesi amaglanmistir. Nisan
2007-Temmuz 2011 yillari arasinda tiiberkiiloz 6n tanisi ile Celal Bayar Universitesi Mikobakteriyoloji
Laboratuvarina gonderilen 5122 klinik 6rnegdin 225’inde (%4.39) Mycobacterium tuberculosis kompleks
ve 126’sinda (%2.46) TDM tanimlamasi yapilmisti. TDM’lerin 101’i Ege Universitesi Mikobakteriyoloji
Laboratuvarinda hsp65 ve 16SrDNA genlerini hedef alan DNA dizi analizi ile incelenmis ve veriler
RIDOM ve GenBLAST veri tabanlari kullanilarak degerlendirilmisti. TDM suslar siklik sirasiyla; 40
M.porcinum (%39.60), 36 M.lentiflavum (%35.64), alti M.abscessus (%5.64), bes M.peregrinum (%4.95),
dort M.gordonae (%3.96), lg¢ M.fortuitum (%2.97), iki M.chelonae (%1.98), birer M.alvei (%0.99),
M.scrofulaceum (%0.99) ve M.kansasii (%0.99) olarak tanimlanmustir. iki sus ise veri tabanlarindaki diger
mikobakterilerle %95-98 arasinda uyumlu bulunmus, ancak kesin tanimlama yapilamamistir. TDM’ler
icinde en sik (%75.24) izole edilen tirler olan M.lentiflavum ve M.porcinum suslarindan 72'si (%94.73)
bronkoalveoler lavaj (BAL) sivisindan elde edilmistir. ATS/IDSA kriterlerine gore iki hastanin balgam
orneklerinden izole edilen M.abscessus susu (%2) hastalik etkeni kabul edilmis, 99 susun ise hastalarin
klinik bilgileri yetersiz oldugundan etken olduklari kanitlanamamistir. Arastirmada 2010 yilinda diger
yillara oranla daha fazla (%5.33) TDM izole edildigi gortilmistir. Bu yila ait veriler degerlendirildiginde,
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en sik izole edilen M.porcinum ve M.lentiflavum suglarinin timinin BAL orneklerinden Uretildigi gordl-
mustir. Bu durum, ayni yil hastanemizde otomatize bronkoskop yikama cihazinin kullaniimaya baslamasi
ile paralellik gostermektedir. Sonug olarak, tiiberkiiloz 6n tanisi ile incelenen klinik 6rneklerin %2.46'sin-
dan TDM izole edilmis, DNA dizi analizi ile TDM suslarinin 10 farkli tiire ait olduklar gosterilmistir. En
sik izole edilen TDM tirleri antibiyotiklere direncli ve insanlarda hastalik etkeni olabilmeleri ile taninan
M.lentiflavum ve M.porcinum olarak bulunmustur. Bu suslarin cogunlukla BAL sivisindan izole edilmesi,
hastane su sistemlerinin veya bronkoskop yikama cihazlarinin kontaminasyonunun arastiriimasi gerek-
tigini dusiindlirmektedir. TDM'lerin etken veya kontaminant olduklarinin ayirt edilememesi calismada
kisitlayici olmakla birlikte, cevresel mikobakterilerin hastane enfeksiyonlarina yol acabildigi bilindiginden,
elde edilen verilerin bélgemizdeki TDM enfeksiyonlarinin epidemiyolojisine ait bilgilere katki saglayacagi
distnulmusgtur.

Anahtar sozciikler: Tiiberktiloz disi mikobakteri; tanimlama; DNA dizi analizi; epidemiyoloji; bronkoskopi;
kontaminasyon.

ABSTRACT

The aims of the study were to perform the identification of nontuberculous mycobacteria
(NTM) isolated from different clinical specimens in the Mycobacteriology Laboratory of Celal Bayar
University, Manisa (located at Aegean region of Turkey), by DNA sequence analysis, and to discuss the
epidemiological aspects of the data obtained. Out of 5122 clinical specimens sent to the laboratory
with the initial diagnosis of tuberculosis in the period April 2007 to July 2011, M.tuberculosis complex
and NTM were identified in 225 (4.39%) and 126 (2.46%) samples, respectively. DNA sequence
analysis by targeting hsp65 and 16S rDNA gene regions was performed on 101 of the NTM strains
in Mycobacteriology Laboratory of Ege University, Izmir. DNA sequence analysis data was evaluated
using RIDOM and GenBLAST data bases. NTM strains were identified as 40 M.porcinum (39.60%), 36
M.lentiflavum (35.65%), six M.abscessus (5.64%), five M.peregrinum (4.95%), four M.gordonae (3.96%),
three M.fortuitum (2.97%), two M.chelonae (1.98%), and one for each M.alvei (0.99%), M.scrofulaceum
(0.99%), M.kansasii (0.99%) species. Two strains which were both 95-98% compatible with other
mycobacteria in the data bases could not be identified with certainty. Seventy-two (94.73%) strains of
M.lentiflavum and M.porcinum, which were the most frequent (75.24%) species in the study, were isolated
from bronchoalveolar lavage (BAL) specimens. The remaining 99 strains examined could not be proven
as the cause of the disease due to absence of patients’ clinical data, whereas two M.abscessus strains
isolated from the sputum were considered as the cause of the disease according to the ATS/IDSA criteria.
The isolation rate of NTM in 2010 was found significantly higher (5.33%) than previous years. Review of
the 2010 data showed that all strains of M.porcinum and M.lentiflavum, which were the most frequently
identified strains were isolated from BAL specimens. This situation is in line with the start of using of an
automatic bronchoscope washing machine in our hospital in the same year. In conclusion, NTM were
isolated in 2.46% of the clinical specimens of the patients with the initial diagnosis of tuberculosis and
these strains belonged to 10 different NTM species. The two NTM species most frequently isolated
in our study were M.lentiflavum and M.porcinum which are known for their potential to cause human
infections and antibiotic resistance. As these strains were mostly isolated in BAL speciments, it is concluded
that automatic bronchoscope washing machines and water delivery system in the hospitals should be
examined in terms of contamination by NTM. The isolated NTM strains could not be distinguished as
the cause of the disease or a contaminant, which is the limiting factor in this study. However, knowing
that the environmental mycobacteria can cause hospital infections, the data obtained in this study can
contribute to epidemiology of NTM infections in Turkey.

Keywords: Non-tuberculous mycobacteria; identification;, DNA sequence analysis; epidemiology;
bronchoscopy; contamination.
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GIRi$

Mycobacterium tuberculosis kompleks ve Mycobacterium leprae disinda kalan mikobak-
teriler, tiiberkiiloz disi mikobakteri (TDM)’ler olarak adlandirilirlar'. Giiniimiizde 160’dan
fazla mikobakteri tiiri tanimlanmistir ve glin gectikce yeni tirler taksonomideki yerini al-
maktadir (http://www.bacterio.net/-generalinformation.html). TDM’lerin cogu dogada
saprofit olarak bulunur ve topraktan, dogal sulardan, icme suyu sistemlerinden, toz ve
aerosollerden izole edilebilir. TDM enfeksiyonlarinin kaynaginin, bu ortamlarda bulunan
mikroorganizmalar oldugu distintilmektedir. Enfeksiyonun gelismesinde konaga ait baz
faktorler de onemlidir. Kistik fibroz, bronsiyektazi, kronik obstriktif akciger hastaligi ve
pnémokonyoz gibi akciger hastaligi olanlarda ve bagisik sistemi baskilanmis hastalarda
TDM enfeksiyonlari daha sik gériiliir>. Son 30 yilda TDM'lere bagl, akciger ve diger
organlari tutan enfeksiyonlarda kiiresel bir artis gézlenmistir>*. Bununla birlikte tiiberki-
lozdan farkli olarak TDM’lerin neden olduklari hastaliklarin bildirimi zorunlu olmadigin-
dan, bu enfeksiyonlara iliskin stirveyans verileri sinirhidir. Ancak kistik fibrozlu hastalarda
tam gen dizileme ve molekiiler tiplendirme yontemleri ile salginlarin arastinldigi iki aras-
tirmada, M.abscessus subsp. massiliense ve M.abscessus'un insandan insana gecebildigi-
ne dair bulgular elde edilmistir>®. Ayrica esnek (flexible) bronkoskoplarin ve bronkoskop
yikama cihazlarinin M.chelonae, M.gordonae, M.xenopi ve M.avium kompleks kokenleri
ile kontaminasyonuna bagl yalanci salginlar da bildirilmistir’-®. Bu nedenle, TDM’lerin
tanimlanmasi ve epidemiyolojisine iliskin bilgiler giderek 6nem kazanmaktadir.

TDM'’lerin tanisinda, geleneksel olarak kullanilan biyokimyasal yontemler zaman alici-
dir ve tek basina kullanildiklarinda her zaman dogru sonug vermezler. Ayrica yeni tiirlerin
tanisinda yetersiz kalirlar. Bu nedenle giinimiizde molekiiler tanimlama yontemleri ve
referans yontem olarak DNA dizi analizi kullanilmaktadir®. Ulkemizde hem cevresel hem
de klinik érneklerde TDM tiirlerinin dagilimi Gizerine cesitli arastirmalar yapilmistir'®15,
Bu arastirmalarin biyuk bir bolimiinde line probe assay temeline dayal ticari molekuler
tani kitleri kullanilmistir. Dogada yaygin olarak bulunmalarina karsin, insan icin potansi-
yel patojen olabilen TDM tirleri, belirli cografi bolgelerde daha sik goriilme egiliminde-
dirler'>1%, Bu calismanin amaci, Manisa bélgesinde cesitli klinik érneklerden soyutlanan
TDM'’lerin altin standart yontem olan DNA dizi analizi ile tanimlanmasi ve tir dagilimla-
rinin epidemiyolojik yonden incelenmesidir. Bélgemizde konu ile ilgili 5nceden yapilmis,
ulagilabilen bir arastirmaya rastlanmadigindan, elde edilecek bilgilerin bu enfeksiyonlarin
epidemiyolojisine katki saglayacagi dustintlmustir.

GEREC ve YONTEM
TDM Suglan

Celal Bayar Universitesi Tip Fakiiltesi Mikobakteriyoloji Laboratuvarinda Nisan
2007-Temmuz 2011 yillari arasinda cesitli klinik 6rneklerden soyutlanan ve NAP inhibis-
yon testi (Becton Dickinson, ABD) ve BD MGIT TBC Tanimlama Testi (Becton Dickinson,
ABD) ile TDM olarak tanimlanan suslar geriye donik olarak incelendi. Bu sire icinde izole
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edilen toplam 126 sustan 110°u saf kiltir halinde elde edildi ve polimeraz zincir reaksi-
yonu (PCR) ve DNA dizi analizi asamalarinda trtin kayiplari nedeniyle 101’i calismaya da-
hil edildi. TDM kultdr stoklarinin her birinden bakteri sispansiyonlari hazirlanarak DNA
dizi analizi icin Ege Universitesi Tip Fakiiltesi Tibbi Mikrobiyoloji Laboratuvarina uygun
kosullarda iletildi.

DNA Dizi Analizi

TDM'’lerin DNA eldesi; hsp65 ve 16S rRNA gen bdlgelerine yonelik, otomatize dizi
analizi cihaz ureticisinin rehberindeki 6nerilere gore yapildi. Elde edilen DNA &6rneklerin-
den PCR ile cogaltilan 441 baz cift(bc)’lik hsp65 geni ve 16S rRNA geninin 1027 bg¢ ve
714 b¢'lik parcalar agaroz jel elektroforezi ile gosterildi.

Dizi analizi icin oncelikle hsp65 gen bdlgesi hedef olarak secildi, analiz sonucu farkl
mikobakteri tiirleri olarak tanimlananlar ya da ayni tiir icinde yer alip farkl dizi varyantla-
rina sahip olanlar icinden randomize olarak secilen suglardan dogrulama icin, 16S rRNA
gen bélgesi hedef alinarak ikinci kez dizi analizi yapildi'¢'”.

DNA dizi analizi icin, otomatize DNA dizileme cihazi (Applied Biosystems 3100 Ge-
netic Analyzer, ABD) kullanildi. Dizi analizi verileri Finch TV dizi analizi programi yardi-
miyla duzeltildi ve elde edilen diziler BLAST programi kullanilarak GenBank'taki referans
dizilerle kargilastirildi. Referans dizilerle tam homoloji gosteren suslar, referans dizinin
elde edildigi tur olarak tanimlandi. Elde edilen 16S rDNA dizileri ayrica RIDOM (http://
www.ridom-rdna.de) veri tabaninda yer alan referans dizilerle de karsilastirildi. Veri ta-
baninda yer alan hicbir referans diziyle tam homoloji gostermeyen suslardan elde edilen
diziler, kendileriyle en fazla dizi homolojisi gosteren turlerin dizileriyle birlikte Lasergene
6 (DNAStar, Inc) Editseq programinda dizeltildi, MegAlign programiyla hizalandi ve
Clustal W yontemiyle filogenetik agac olusturuldu'®'’.

istatistiksel analiz icin, SPSS 15.0 for Windows paket programi kullanildi. istatistiksel
degerlendirmelerde, tanimlayici olarak sayisal ve ylizdelik dagilimi ile Pearson ki kare testi
uygulandi.

BULGULAR

Nisan 2007-Temmuz 2011 tarihleri arasinda Celal Bayar Universitesi Tip Fakiiltesi
Mikobakteriyoloji Laboratuvarinda toplam 5122 6rnegin kiiltirt yapilmistir. Bu 6rnekler-
in 351’inde (%6.85) kiiltiir pozitif bulunmustur. Orneklerin 126’sinda (%2.46) TDM,
225'inde ise (%4.39) M.tuberculosis kompleks (MTB) Uremistir. Kiltirde Greyen 126
TDM'nin 118’i (%93.65) solunum yolu, 8'i ise (%6.35) solunum yolu disi 6rneklere ait-
tir. izole edilen 225 MTB susunun ise 157si (%69.78) solunum yolu, 68'i (%30.22) ise
solunum yolu digi 6rneklerden tremistir.

DNA dizi analizi ile tanimlanan toplam 101 TDM susu siklik sirasiyla; M.porcinum
(%39.60), M.lentiflavum (%35.65), M.abscessus (%5.64), M.peregrinum (%4.95), M.gor-
donae (%3.96), M.fortuitum (%2.97), M.chelonae (%1.98), M.alvei (%0.99), M.scrofu-
laceum (%0.99) ve M.kansasii (%0.99) olarak belirlenmistir. iki sus ise veri tabanlarin-
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daki diger mikobakterilerle %95-98 arasinda uyumlu bulunmus, kesin tanimlamalari
yapilamamustir.

TDM'’ler icinde en sik (%75) izole edilen tirler olan M.lentiflavum ve M.porcinum
suslarindan 72’si (%95) bronkoalveoler lavaj (BAL) sivisindan soyutlanmistir. TDM tdirler-
inin izole edildikleri 6rnek tirlerine gére dagilimlar Tablo I'de verilmistir.

Kultir sonuglarinin yillara gore dagilimi Tablo II’de gorilmektedir. TDM treme sikhgi
2010 yilinda, diger yillara oranla daha yiiksek (p< 0.05) bulunmustur. 2010 yili verileri
degerlendirildiginde, bu yil icinde izole edilen 61 TDM’den tanimlanabilen 52 izolatin
tar dagihmi sirasiyla; 31 M.porcinum (%59.61), 14 M.lentiflavum (%26.92), 3 M.gordonae
(%5.76), 2 (%3.84) M.abscessus ve birer (%1.92) M.fortuitum ve M.chelonae olarak sap-
tanmistir. Bu dénemde izole edilen M.porcinum ve M.lentiflavum suslarimnin timd BAL
orneklerinden uretilmistir. Calismada en sik izole edilen M.porcinum ve M.lentiflavum
kokenlerinin ve diger TDM tirlerinin yillara gore dagilimi Sekil 1°de gdsterilmistir.

Hastalarin klinik bilgilerine ulasilamadigindan ATS/IDSA kriterlerinde® belirtilen; ayni
hastaya ait en az iki ekspektore balgam 6rneginde ayni mikobakteri tiirtiiniin izole edilme-
si ve enfeksiyon bulgularinin olmasi kriterine dayanarak iki M.abscessus susu (%2) etken
olarak kabul edilmistir. Bu suslardan birisi hastanin ardisik iki balgam 6rneginden, digeri
ise bir basgka hastanin ardisik tic balgam 6rneginden Gretilmistir.

TARTISMA

Sonyillarda, 6zellikle immn sistemi baskilanmig hastalarda TDM’lere bagh enfeksiyon-
larin giderek arttigi bildirilmektedir'®'?. Amerika Birlesik Devletleri (ABD)'nde TDM'’lere

Tablo I. Taimlanan Tiiberkiiloz Disi Mikobakterilerin Ornek Tiiriine Gére Dagilimi

Tiiberkiiloz disi mikobakteri Hasta ornegi (Sayr)

Tiir Say1 (%)* BAL Balgam PS AMS Doku idrar
M.porcinum 40 (39.60) 37 1 1 1
M.lentiflavum 36 (35.65) 35 1

M.abscessus 6 (5.94) 1 5

M.peregrinum 5(4.95) 2 2 1

M.gordonae 4 (3.96) 2 2

M.fortuitum 3(2.97) 1 1 1
M.chelonae 2 (1.98) 1 1

M.alvei 1(0.99) 1

M.scrofulaceum 1(0.99) 1

M.kansasii 1(0.99) 1

Tanimlanamayan 2 (1.98) 2

Toplam 101 (100) 84 13 1 1 1 1
* Sltun ylzdesidir. AMS: Aclik mide sivisi; BAL: Bronkoalveoler lavaj sivisi; PS: Plevral sivi.
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Tablo 1. 2007-2011 Yillari Arasinda incelenen Orneklerin Kiiltiir Sonuclari

. Kiiltiir pozitif 6rnekler, n (%)* Kiiltiir yapilan
TDM MTB Toplam ornek sayisi
2007 (Nisan-Aralik) 30 (3.46) 42 (4.84) 72 (8.30) 867
2008 20 (2.01) 55(5.53) 75 (7.54) 995
2009 9 (0.80) 35(3.13) 44 (3.93) 1119
2010 61 (5.33)** 61 (5.33) 122 (10.66) 1144
2011 (Ocak-Temmuz) 6 (0.60) 32 (3.21) 38 (3.81) 997
Toplam 126 (2.46) 225 (4.39) 351 (6.85) 5122

* Satir ylizdesi verilmistir. ** p< 0.05. TDM: Tiiberkiiloz digi mikobakteri; MTB: M.tuberculosis kompleks.
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Sekil 1. Tiiberkiiloz disi mikobakteri tiirlerinin yillara gére dagilimi.

bagh yillik ortalama enfeksiyon prevalansinin 100.000’de 1.4-6.6 arasinda oldugu, 65
yas lizerindeki hastalarda ise bu oranin 100.000’de 47’ye ulasti§i vurgulanmaktadir?. Bu
enfeksiyonlarin énem kazanmasina bagli olarak, TDM’lerin epidemiyolojisine ait calisma-
lar da artis gostermistir. Bu arastirmada Celal Bayar Universitesi Mikobakteriyoloji Labo-
ratuvarinda 2007-2011 yillari arasinda tliberkiiloz 6n tanisi ile gonderilen 5122 6rnegin
126'sinda (%2.46) TDM iredigi gosterilmistir. Ulkemizin degisik bolgelerinde yapilan
calismalarda TDM izolasyon oranlari; Konya’da %0.6, Gaziantep'te %0.1, izmir'de %2.1,
istanbul’da %1.9 ve Ankara’da %7.1 olarak bildirilmistir'#21-24_ Elde edilen sonuclar ben-
zerlik gostermekle birlikte, mikobakteriyoloji laboratuvarlarinda kullanilan, 6rneklerin
islenmesi, kiltir ve tanimlama yontemlerindeki farkhliklarin sonuglan etkileyebilecegi
dustnilmastir.
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Calismamizda DNA dizi analizi yapilan 101 TDM susunun 87'si BAL, 13’U balgam ol-
mak Uizere %96's1 solunum yolu 6rneklerinden izole edilmis olup, 10 farkh tir tanimlan-
mistir (Tablo ). TDM'ler icinde en sik izole edilen M.porcinum (%39.60) ve M.lentiflavum
(%35.65) tirlerini, daha az sikhkta; M.abscessus (%5.64), M.peregrinum (%4.95),
M.gordonae (%3.96), M.fortuitum (%2.97), M.chelonae (%1.98) ve %0.99 oranlarinda
M.alvei, M.scrofulaceum ve M.kansasii izlemistir. Ulkemizde dért ayr merkezin katildigi
bir arastirmada, 90 TDM icinde DNA dizi analizi yontemi ile 17 farkl tir tanimlanmis-
tr'!. En sik izole edilen tiirler M.gordonae (%23), M.abscessus (%14) ve M.lentiflavum
(%10) olarak belirlenmis, cografi olarak istanbul ve Malatya’da M.abscessus, Ankara’da
M.kumamotonense ve Samsun’da M.gordonae tiirlerinin daha sik izole edildigi bildirilmis-
tir'!. Ulusal Tiiberkiiloz Referans Laboratuvarinda 2009-2010 yillarinda TDM’lerin dagi-
imlarinin irdelendigi bir calismada ise, TDM suslar arasinda M.fortuitum (%33) en sik
izole edilen tir olmus, bunu M.abscessus (%18), M.gordonae (%10) ve M.avium (%8) iz-
lemistir'3. Ayrica M.chelonae, M.intracellulare, M.kansasii, M.peregrinum, M.scrofulaceum,
M.szulgai, M.celatum, M.haemophilum, M.smegmatis ve M.xenopi de tanimlanan diger
TDM tiirleri olmustur'3. Ulkemizin de icinde oldugu 14 farkli Gilkeden 1976-1996 yillari
arasinda bildirilen 36.099 TDM enfeksiyonlu hastanin degerlendirildigi bir arastirmada;
TDM enfeksiyon sikiginin giderek arttigi, cografi olarak izole edilen TDM tirlerinin fark-
ik gosterdigi, ancak en sik izole edilen ilk beg tiirin M.avium kompleks, M.gordonae,
M.xenopi, M.kansasii ve M.fortuitum oldugu belirtilmistir®>.

Bu enfeksiyonlarin epidemiyolojisine ait calismalarda, karsilasilan en 6nemli sorun-
lardan biri TDM'lerin hasta orneklerine cevreden bulasabilmesi nedeniyle izole edilen
kokenin enfeksiyon etkeni olabilecegi gibi, kontaminasyonu veya gecici kolonizasyonu
da yansitabilmesidir. ATS/IDSA'nin 2007 yilinda yayinlanmis oldugu tani rehberine gore,
enfeksiyon tanisi icin kiltir sonuglari hastalarin klinik bilgileri ile birlikte degerlendiril-
melidir?®. izmir’de 2004-2009 yillari arasinda yapilan bir calismada, tiiberkiiloz &n tanisi
ile mikobakteriyoloji laboratuvarinda incelenen 10.041 kiiltir pozitif 6rnegin 206'sinda
(%2) TDM izole edilmis, bunlardan sadece 31 susun (%15) ATS kriterlerine gore en-
feksiyon etkeni oldugu saptanmistir'®. Enfeksiyon etkeni olarak en sik M.avium komp-
leks, M.abscessus ve M.kansasii; kontaminant olarak ise en sik M.gordonae, M.fortuitum-
peregrinum kompleks ve M.chelonae kompleks bildirilmistir'®. Calismamizda hastalarin
timunun klinik verilerine ulasilamamasi, sonuclarin yorumlanmasini kisitlamaktadir. Sa-
dece iki ayri hastadan izole edilen M.abscessus susu (%2) etken olarak kabul edilmistir.
Bu suslardan biri akciger enfeksiyonu belirtileri olan bir hastanin ardisik iki balgam 6r-
neginden, digeri ise bir bagka hastanin ardisik G¢ balgam 6rneginden Uretilmistir. ATS/
IDSA kriterlerine gore klinik belirtiler ile birlikte tek bir BAL sivisinda TDM utremesi enfek-
siyon gostergesi olarak kabul edilmelidir?®. Ancak calismamizda, TDM'ler icinde en sik
(%75.24) izole edilen turler olan M.lentiflavum ve M.porcinum suglarindan 72'si (%94.73)
BAL sivisindan soyutlanmistir (Tablo ). Bu durum hastane su sistemleri veya bronkoskop-
larin olasi kontaminasyonunu distindiirmektedir. Ayrica 2010 yilinda diger yillara oranla
daha fazla TDM lremesi (Tablo II, Sekil 1), ayni yil hastanemizde otomatize bronkoskop
yikama cihazinin kullanilmaya baglamasi ile paralellik gostermektedir. Bu dénemde izo-
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le edilen M.porcinum ve M.lentiflavum suslarinin timi BAL orneklerinden Gretilmistir.
2010 yilinda laboratuvarimizda TDM Uremesindeki artis nedeniyle, Gogus Hastaliklari
Klinigi ile temasa gecilerek bronkoskoplarin ve yikama cihazinda kullanilan soliisyonla-
rin dezenfeksiyon yoniinden degerlendirilmesi 6nerilmis ve yikama sollisyonlarindan ve
bronkoskop orneklerinden kontrol kiltirleri istenmistir. Yapilan degerlendirmeler sonucu
dezenfeksiyon yontemi degistirilmistir.

TDM'’lerin ve M.tuberculosis'in capraz kontaminasyonunu onlemede, bronkoskoplarin
yiiksek diizeyde dezenfeksiyonu saglanmalidir®. Bronkoskop kaynakli salginlarin genellik-
le M.chelonae, M.gordonae, M.xenopi ve M.avium komplekse bagl oldugu bildirilmistir®.
Kontaminant TDM’lerin yasam alanlari icinde en 6nemlileri hastane su sistemleri, icme
suyu dagitim sistemleri ve ev boru tesisatlaridir. Kore’de yapilan bir arastirmada, hastane
musluk sularinin yarisindan TDM izole edilmistir?”. istanbul’da iki hastanenin farkli bé-
limlerinden alinan toplam 160 sicak ve soguk su orneginin incelendigi bir arastirmada
ise, orneklerin %20.6'sindan TDM izole edilmis, TDM’lerin %60"1 M.lentiflavum, %30'u
M.gordonae ve %10’u M.peregrinum olarak tanimlanmistir'2. Bu calismada'? en sik, bizim
calismamizda ise ikinci siklikta saptanan tiir olan M.lentiflavum, ilk kez 1996’da tanimlan-
mustir?®, M.lentiflavum, antibiyotiklere coklu direnc gdsteren ve yavas iireyen bir miko-
bakteridir. Ulkemizden bu tiiriin etken oldugu herhangi bir enfeksiyon bildirilmemistir.
Ancak diinyanin farkli bolgelerinde yapilan calismalarda, su dagitim sistemlerinden ali-
nan su orneklerinde M.lentiflavum’un izole edildigi ve hastalik etkeni olabilecegi bildiril-
mistir?®2°, Calismamizda, diger calismalardan farkli olarak, en sik izole edilen M.porcinum
ise hizli Greyen bir mikobakteridir. ilk kez 1973 yilinda tiiberkiiloz benzeri enfeksiyonu
olan bir domuzun lenf nodlarindan izole edilmistir*®. M.porcinum yara enfeksiyonlari,
intravaskiiler kateter iliskili enfeksiyonlar ve osteomiyelit gibi tablolara yol acabilmektedir.
ABD’nde yapilan bir arastirmada, hastane su sistemlerinin %63’tinden hizl tireyen miko-
bakteri izole edildigi ve bunlarin yarisinin M.porcinum tiiriine ait oldugu belirlenmistir3°.
Ayni calismada hastalik etkeni olan M.porcinum izolatlarinin %92’sinin genetik yapilarinin
sulardan izole edilen kokenler ile benzer oldugu gésterilmistir3C.

Sonug olarak, laboratuvarimizda en sik tespit edilen TDM tirlerinin dagilimi, tlkemizin
degisik bolgelerinden bildirilen calismalara gore kismen farklilik gostermektedir. Calisma-
mizda en sik izole edilen iki tir olan M.lentiflavum ve M.porcinum’un antibiyotiklere direng
gostermesi ve insan enfeksiyonlari ile iligkili olduklarinin bilinmesi nedeniyle dikkate alinma-
lart gerekmektedir. Hastalara ait klinik verilerin olmamasi nedeniyle izole edilen TDM’lerin
etken veya kontaminant olduklarinin ayirt edilememesi kisitlayici olmakla birlikte, cevresel
mikobakterilerin cesitli enfeksiyonlara yol actigi bilindiginden, elde edilen verilerin bolge-
mizdeki TDM enfeksiyonlarinin epidemiyolojisine katki saglayacagr dustnilmustir. Ayni
zamanda TDM izolasyon oranlarinin ve tir dagiiminin izlenmesi, hastane su sistemleri-
nin kontaminasyonu veya bronkoskop gibi cihazlarin yetersiz dezenfeksiyonu konusunda
uyarici olmaktadir. Bu nedenle, mikobakteriyoloji laboratuvarlarinda TDM’ler rutin olarak
tanimlanmali ve sonuglar yorumlanarak izlenmelidir.
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