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Enfektif endokardit etkeni olarak siklikla karsimiza cikan viridans grup streptokoklar (VGS)'in dog-
ru tanimlanmasi her zaman klinik mikrobiyoloji laboratuvari icin sorun olusturmaktadir. Klinik mikrobi-
yoloji laboratuvarlari genellikle bu bakterilerin tanimlamasinda konvansiyonel yontemler ile birlikte yari
otomatize/otomatize sistemler ve molekiiler yontemleri kullanmaktadir. Son zamanlarda VGS tanisinda
“Matriks Yardimli Lazer iyonizasyon Kiitle Spektrometre, Matriks Assisted Laser lonization-Time of Flight”
MALDI-TOF sistemlerinin kullanildigi calismalar yayimlanmaktadir. Bu calismada, enfektif endokardit aci-
sindan riskli kisilerin agiz mikrobiyotasindaki VGS'lerin tanisinda kullanilan konvansiyonel yontemler, yari
otomatize ve MALDI-TOF MS sistemlerinin altin standart yontem 16S rRNA dizi analizi ile kargilastirarak
performanslarinin belirlenmesi ve elde edilen veriler dogrultusunda klinik mikrobiyoloji laboratuvarinda
VGS identifikasyonu icin kullanilabilecek bir tani algoritmasinin olusturulmasi amaglanmistir. Calismaya
Subat-Haziran 2015 tarihleri arasinda Ankara Numune Egitim ve Arastirma Hastanesi, Kardiyoloji Polikli-
nigine basvuran enfektif endokardit gelisme riski bulunan romatizmal kalp hastaligi, kapak hastaligr ve/
veya prostetik kapagi olan hastalarin agiz mikrobiyotasindan elde edilen 51 VGS izolati dahil edilmistir.
Bakterilerin izolasyonu icin standart mikrobiyolojik yontemler ile optokin ve safrada erime testi uygulan-
mistir. Bakteriler APl STREP (bioMérieux, Fransa) ve MALDI-TOF MS Bruker Microflex (Bruker Biotyper;
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Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) yontemleri ile tanimlanmustir. Bakterilerin 16S rRNA dizi analizinde
BSF-8 (5"-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3") ve BSR-534 (5°-ATTACCGCGGCTGCTGGC-3") primerleri kul-
lanilmugtir. ABI PRISM 3100 Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, ABD) cihazi
kullanilarak dizi analizi gergeklestirilmistir. Elde edilen elektroferogramlar, Seq Scape Software (Applied
Biosystems, Foster City, CA, ABD) programi ile analiz edilerek BLASTN (NCBI) programi ile GenBank re-
ferans dizileri ile karsilastinlmistir. Optokin ve safrada erime testleri sonucunda optokin ve safraya direncli
alfa hemolitik streptokoklarin API STREP sistemi ile 16 (%31.37)'sinin Mitis grubunda, 15 (%29.41)'inin
Anginosus grubunda, 9 (%17.65)'unun Salivarius grubunda, 7 (%13.73)'sinin Sanguinis grubunda ve
4 (%7.84)'inln Bovis grubunda yer aldigi tespit edilmistir. MALDI-TOF sistemi ile ayni izolatlarin 20
(%39.22)'sinin Mitis grubunda, 14 (%27.45)'inin Anginosus grubunda, 13 (%25.49)’lnin Salivarius
grubunda ve 4 (%7.84)’Gnln Sanguinis grubunda yer aldigi tanimlanmistir. 16S rRNA ile yapilan tanim-
lamada ise izolatlarin 25 (%49.02)'inin Mitis grubunda, 13 (%25.49)'Uniin Anginosus grubunda, 12
(%23.53)'sinin Salivarius grubunda ve 1 (%1.96)’inin Sanguinis grubunda yer aldigi bulunmustur. Elde
edilen sonuglara goére MALDI-TOF MS sisteminde tanimlanan 33 (%64.70) izolatin, API STREP sisteminde
tanimlanan 31 (%60.78) izolatin 16s rRNA dizi analizi yontemi ile uyumlu oldugu bulunmustur. Mitis
grubu icin APl STREP testinin duyarlihgr %48.00, 6zgullugi %84.62 olarak bulunurken, MALDI TOF
MS’de duyarlilik %80.00, 6zglilliik %100 olarak bulunmustur. Bu calisma sonucunda, VGS’larin tanisinin
karmasik bir stirec olmasi nedeniyle klinik mikrobiyoloji laboratuvarinda bu izolatlarin tanimlamasinda
yontemlerin tek bagsina yeterli olamayacagi ve MALDI-TOF MS sisteminin VGS tanisi icin kullanilabile-
cegini ancak, gerektigi durumlarda optokin testi ve/veya molekiler yontemlere tani algoritmasinda yer
verilmesi gerektigi distnulmustar.

Anahtar sozciikler: Viridans grups treptokok; MALDI-TOF; 16S rRNA dizi analizi.

ABSTRACT

Accurate identification of viridans group streptococci (VGS) frequently encountered as a causative
agent of infective endocarditis is always a challenge for the clinical microbiology laboratory. Clinical
microbiology laboratories generally use semi automatic/full automatic systems, molecular methods and
also conventional methods for the identification of these bacteria. There are recent published studies that
have used MALDI-TOF (Matrix Assisted Laser lonization Mass Spectrometry-Time of Flight) systems in the
identification of VGS. The aim of the study was to compare the performance of the conventional methods,
semi automatic and MALDI-TOF MS system used in identification of VGS in oral microbiota of persons
under the risk of infective endocarditis, with the gold standard method 16S rRNA sequence analysis and
to create a diagnosis algorithm for the identification of VGS in clinical microbiology laboratories according
to the obtained data.The study was conducted with 51 VGS strains isolated from oral microbiota
of the patients with rheumatologic cardiac, valve and/or prosthetic valve diseases, under the risk of
development of infective endocarditis, who have admitted to Ankara Numune Training and Research
Hospital, Department of Cardiology, between February-June 2015. Standard microbiology procedures,
optochin susceptibility and bile solubility tests were done for the isolation of bacteria. Bacteria were also
identified with APISTREP (bioMérieux, France) and MALDI-TOF MS Bruker Microflex (Bruker Biotyper;
Bruker Daltonics, Bremen, Germany) methods. BSF-8 (5-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3") and BSR-
534(5°-ATTACCGCGGCTGCTGGC-3") primers were used in the 16S rRNA sequence analysis of bacteria.
ABI PRISM 3100 Avan t Genetic Analyzer (Applied Biossytems, Foster City, CA, USA) were used for the
sequence analysis. Electropherograms were analyzed in SeqScape Software (Applied Biosystems, Foster
City, CA, USA) and compared with the reference sequences in GenBank with BLASTN (NCBI). According
to the result of optochin and bile solubility tests, with API STREP system, 16 (31,37%) of the isolates were
identified as Mitis group, 15 (29.41%) as Anginosus group, 9 (17.5%) as Salivarius group, 7 (13,73%)
as Sanguinis group and 4 (7.84%) as Bovis group among optochin and bile resistant alpha hemolytic
streptococci. Moreover, of the same isolates 20 (39.22%) were identified as Mitis group, 14 (27.45%) as
Anginosus group, 13 (25.49%) as Salivarius group and 4 (7.84%) as Sanguinis group with MALDI-TOF
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system. In the identification with 16S rRNA, 25 (49.02%) of the isolates were identified as Mitis group,
13 (25.49%) as Anginosus group, 12 (23.53%) as Salivarius group and 1 (1.96%) as Sanguinis group.
According to the results, it was determined that 33 (64.70%) of the isolates identified in MALDI-TOF MS
system and 31 (60.78%) of the isolates identified in API STREP system were compatible with 16S rRNA
sequence analysis method. For Mitis group, APl STREP test sensitivity was 48.00% and specificity was
84.62% and MALDI-TOF system sensitivity was 80.00% and specificity was 100%. As VGS identification
is a complicated process, we believe a single method will be insufficient for the identification of these
isolates in clinical microbiology laboratories. We suggest that MALDI-TOF system can be used for VGS
diagnosis, however, optochin test and/or molecular methods should also be included in the diagnosis
algorithm when necessary.

Keywords: Viridans group streptococcus; MALDI-TOF; 16S rRNA sequenceanalysis.

GiRiS

Oral streptokoklar biytk oranda viridans grup streptokok (VGS) Uyesidirler ve bu bak-
teriler oral mikrobiyotanin baskin yelerindendir'. Viridans grup streptokoklar 16S rRNA
dizi analizi calismalarindan elde edilen verilere gore bes grupta toplanirlar. Gruplar ve
bu gruplarda yer alan bazi bakteriler Tablo I’de yer almaktadir?. vMikrobiyota elemani
VGS'ler duglik virlilans 6zelliklerine karsin enfektif endokardit (EE), sepsis, bakteriyemi
gibi ciddi enfeksiyonlarin etkeni olarak kargimiza cikabilmektedir. Bu hastalarin antibiyo-
tik tedavilerinin planlanabilmesi icin érneklerin tiir diizeyinde tanimlanmasi 6nemlidir>.
Bu grup bakterilerin halen taksonomik olarak tanimlanmasinda sorunlar yasanmaktadir®.
Etkenin o6zellikle Mitis grup icinde yer alan Streptococcus pneumoniae olup olmadiginin
belirlenmesi cok dnemlidir. Optokin ve safrada erime testleri cok yaygin olarak kullanilan
glivenilir testler olmasina karsin testlerin degerlendirilmesi icin 18-24 saatlik bir stireye
ihtiyac duyulmasi testlerin en biiyiik dezavantajidir®.

Tablo I. Viridans Grup Streptokoklarin Siniflandirimasi*

Grup Ornek bakteriler

Mitis grubu Streptococcus mitis, Streptococcus oralis, Streptococcus
pneumoniae, Streptococcus pseudopneumoniae,
Streptococcus cristatus, Streptococcus peroris ve
Streptococcus infantis

Sanguinis grubu Streptococcus sanguinis, Streptococcus parasanguinis,
Streptococcus gordonii ve Streptococcus sinensis

Anginosus grubu Streptococcus anginosus, Streptococcus constellatus ve
Streptococcus intermedius

Mutans grubu Streptococcus mutans, Streptococcus sobrinus, Streptococcus
cricetus, Streptococcus downei, Streptococcus ratti,
Streptococcus macacae ve Streptococcus ferus

Salivarius grubu Streptococcus salivarius, Streptococcus ve stibularis,
Streptococcus infantarius, Streptococcus thermophilus ve
Streptococcus hyointestinalis

* Kaynak 2’den uyarlanmustir.
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Son yillarda, 6zellikle ribozomal proteinler basta olmak Uzere hiicre proteinlerini baz
alarak tanimlama yapan The Matrix-Assisted Laser Desorption lonization-Time of Flight
Mass Spectrometry (MALDI-TOF MS) cihazi mikroorganizmalarin tanimlamasinda siklikla
kullanilan giivenilir bir sistemdir®. Sistemin konvansiyonel yéntemler ile kiyaslandiginda
hizl, ucuz ve guvenilir olmak gibi bircok Gstiinliige sahip oldugu bildirilmekle beraber
ozellikle VGS'lerin tanimlanmasinda molekiler yontemler ile karsilastirildiginda sorunlar
oldugu belirtiimektedir’. Bu calisma, EE gelisme riski olan hastalarin agiz siiriintii 6rnek-
lerinden elde edilen optokin ve safraya direncli oral VGS tanimlanmasinda yari otomatize
ve MALDI-TOF MS sistemlerinin 16S rRNA sonugclarina gore performansini belirlemek ve
laboratuvarlarda VGS tanisi icin bir tani algoritmasi olugturmak amaclanmistir.

GEREC ve YONTEM
Hastalarin Belirlenmesi

Protez kapagi, kapak ve/veya romatizmal kapak hastaliklari olan, Ankara Numune
Egitim ve Arastirma Hastanesi Kardiyoloji Poliklinigine basvuran ve calisma icin 6rnek
vermeyi kabul eden hastalar calismaya dahil edildi. Calisma strecinde son 15 giin icinde
antibiyotik kullanan, immunsupresif ve 18 yasindan kiguk hastalar calisma disi birakildi.
Subat-Haziran 2015 tarihleri arasinda calismaya dahil edilme kriterlerine uyan 51 has-
tadan o6rnek toplandi. Hastaya zarar vermeden steril eklivyon ile hastalarin dis etleri ve
bukkal mukozasindan toplanan siriintii 6rnekleri ekim yapilana kadar Amies (Coban,
Italya) besiyerinde bekletildi.

Bakteri izolasyonu

Amies besiyerindeki 6rnekler oda sicakhiginda bekletilmis olan %5’lik koyun kani ice-
ren agara tek koloni dusecek sekilde ekildi. Ekimi yapilan plaklar %5 CO,/li ortamda 35
1 1°C’de 18 £ 24 saat inkibe edildi. Inkiibasyon sonunda %5 koyun kanli plakta yaygin
olarak tiremis olan alfa hemolitik kolonilerden tek koloni pasaj yapildi. Gram boyamada
gram pozitif kok gorilen kolonilerin taze kiltiriinden optokin ve safrada erime testi
calisildi. Optokin duyarli ve safrada erime testi pozitif olan izolatlar S.pneumoniae olarak
tanimlanarak ¢alismaya dahil edilmedi. Calismaya dahil edilen optokin ve safraya direncli
51 izolat calisma guiniine kadar -80°C’de skim milk besiyerinde saklandi. Tum sistemlerin
kalite kontrolu S.pneumoniae ATCC 49619 susu ile yapildi.

API 20 STREP ile Tanimlama

Uretici firma onerileri dogrultusunda bakterilerin APl 20 Strep System (bioMerieux,
Fransa) kiti ile bakteri tanimlamasi yapildi. 18-24 saatlik inkiibasyondan sonra yapilan
degerlendirmeler web tabanli apiWEB sistemi ile degerlendirildi.

MALDI-TOF MS Sistemi ile Tanimlama

Bakterilerin tanimlamasi MALDI-TOF MS Bruker Microflex LT model Flex Control
3.0 yazilimi (Bruker Biotyper; Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) kullanilarak yapildi.
Orneklerin hazirlanmasinda direkt transfer metodu kullanildi. 24-48 saatlik inkiibasyon
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sonunda tek koloniden kiiclik bir miktar tahta cubuk ile plakaya surlldi ve lzerine 1
pl matriks soliisyonu (a-cyano-4-hydroxycinnamic acid in 50 acetonitrile/%2.5 triflu-
oroacetic acid, Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) eklendi. Sistemle calsirken, line-
er pozitif iyon modunda 2000-20.000 Da kutle arahiginda, mikroorganizma tanimlama
icin optimize edilmis uygun yéntem ile cift dlciimler gerceklestirildi. iyon kaynag olarak
340 nm’de, 60HZ'lik nitrojen lazer kullanildi. Spektrumlarin elde edilmesi icin her bir
numunenin ol¢ciiminde, toplamda 240 olacak sekilde 40’arli paketlerden olusan lazer
atiglar gerceklestirildi. Her bir bakterinin tanimlamasi yaklasik 5 dakikalik bir stire icinde
tamamlandi.

16S rRNADizi Analizi ile Tanimlama

Calismaya dahil edilen izolatlarin tiir diizeyinde tanimlamasi parsiyel 16S rRNA dizi
analizi ile yapildi. Calismada 16S rRNA'nin 526 baz ciftlik bolgesi, polimeraz zincir re-
aksiyonu (PCR) ile (niversal primerler (BSF-8 (5°-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3") ve
BSR-534 (5"-ATTACCGCGGCTGCTGGC-3")) kullanilarak amplifiye edildi®. PCR riinleri,
QIAquick PCR saflastirma kiti (Qiagen, N.V. Hollanda) ile saflastirildi ve “BigDye Direct
CycleSequencing Kit (AppliedBiosystems, ABD)" ile amplifiye edildi. Amplikonlar, “ABI
PRISM 3100 AvantGenetic Analyzer (AppliedBiosystems,Foster City, CA, ABD)” cihazina
yuklenerek dizi analizi gerceklestirildi. Elde edilen elektroferogramlar, “SeqScape Softwa-
re (Applied Biosystems Foster City, CA, ABD)"”programi ile analiz edilerek BLASTN (NCBI)
programi ile GenBank referans dizileri ile kargilastirildi.

istatistiksel Analiz

Verilerin istatistiksel analizi SPSS 20.0 (Inc. ABD) programi kullanilarak yapildi. Testle-
rin duyarllk ve 6zgulligi McNemar testi kullanilarak belirlendi.

BULGULAR

API 20 STREP yari otomatize sistemden elde edilen sonuclar apiweb sistemine yiklene-
rek %70’in tUzerinde uyumlu olan sonuglar alinmistir. MALDI-TOF MS sistemi ile yapilan
degerlendirmelerde > 1.7 skoru baz alinmis ve bu skorun tzerindeki tanimlamalar dogru
olarak kabul edilmistir.16S rRNA dizi analizi ile yapilan degerlendirmede GenBank'ta ya-
yimlanmis dizi analizlerine gore > %99 ve > %96 oraninda gen dizi benzerligi bulunan
51 VGS izolat tir diizeyinde tanimlanmistir. Bu dederlendirmelere gore, tiir diizeyinde
tanimlanmis olan VGS’lar gruplara ayrilmistir ve testlerin performans degerlendirmeleri
gruplar lzerinden yapilmistir. Gruplarin tani sistemlerine gére dagiimi Tablo Il’de yer
almaktadir. MALDI-TOF MS sistemi ile Mitis grup icindeki 2 (%10.0) izolat S.pneumoniae
olarak tanimlanmistir. Buna karsin, 16S rRNA dizi analizi ile yapilan calismada hicbir izolat
S.pneumoniae olarak tanimlanmamistir. MALDI-TOF MS sistemi ve APl 20 STREP Sistem-
leri ile yapilan calismalardan elde edilen sonuglarin 16S rRNA tanimlanmasina gore du-
yarhlik, 6zgulliik, pozitif prediktif ve negatif prediktif degerleri Tablo Ill'te yer almaktadir.
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Tablo Il. VGS'nin Tanimlama Yéntemlerine Gore Dagilimi (n= 51)

Viridans grup APl 20 STREP MALDI-TOF MS 16S rRNA dizi analizi
streptokok n (%) n (%) n (%)

Mitis grup 16 (31.37) 20 (39.22) 25 (49.02)
Anginosus grup 15 (29.41) 14 (27.45) 13 (25.49)
Salivarius grup 9 (17.65) 13 (25.49) 12 (23.53)
Sanguinis grup 7 (13.73) 4 (7.84) 1(1.96)

Bovis grup 4 (7.84) - -

VGS: Viridans grup streptokok.

Tablo Ill. 165 rRNA Sonuclarina Gére MALDI-TOF MS ve APl 20 STREP Sisteminin VGS Gruplarinda
Yéntemsel Karsilastirmasi

Viridans grup MALDI-TOF MS API 20 STREP

streptokok Se Sp PPD NPD Se Sp PPD NPD
Mitis grup 80.00 100.00 100.00 83.87 48.00 84.62 64.00 7292
Anginosus grup 9231 9474 9286 97.30 61.54 81.58 86.67 89.58
Salivarius grup 75.00 89.74  75.00 92.11 41.67 89.74 75.00 87.04

Se: Duyarlilik, Sp: Ozgiilliik, PPD: Pozitif prediktif deger, NPD: Negatif prediktif deger, VSG: Viridans grup streptokok.

TARTISMA

Literatlirde VGS tanimlanmasina yonelik test performanslarinin degerlendirildigi bir-
cok benzer calisma yer almaktadir. Viridans streptokok grubunun en 6nemli Uyesi tartis-
masiz S.pneumoniae olup calismalar genellikle bu bakteri tizerinde yapilmistir. Calisma-
mizda 6zellikle konvansiyonel yontemler ile S.pneumoniae olarak tanimlanmis olan izo-
latlar disarida birakilarak test yontemlerinin daha ¢ok diger VGS’nin tanimlanmasindaki
performansini degerlendirmek amaclanmugtir.

Ulkemizdeki klinik mikrobiyoloji laboratuvarlarinda bakteri tanimlamasinda yari oto-
matize sistemler yaygin olarak kullanilmaktadir. Her laboratuvarin ileri teknikleri kullanma
olasiligi yoktur ve ayrica her laboratuvarin otomatize ve molekdiler yontemleri kullanmasi
maliyet etkin degildir. Bu calismada, 16S rRNA gen dizi analizi ile VGS bakterilerinin
tanimlamasinda kullanilan testlerin performansini degerlendirmeyi ve bu sistemleri kul-
lanan laboratuvarlarda VGS tanimlamasinda nasil bir yol izlemeleri gerektigini ortaya
koymaya calistik.

Mitis grup, VGS’ler arasinda klinik 6rneklerden en sik izole edilen grup olarak karsimiza
cikmaktadir®'%. Calismamizda Mitis grubunun florada en yaygin olan VGS grubu oldu-
gunu belirlenmistir. Kan kiltiriinde etken olarak izole edilen VGS’lerin tanimlamasinda
API 20 STREP sisteminin kullaniminin giivenilir sinirlarda olmadigi séylenebilir' "2, Elde
edilen verilere gore, VGS tanimlamasinda yari otomatize sistem kullanan laboratuvarlarin
raporlarini bir 6n rapor olarak hazirlamalari ve izolatlan bir referans laboratuvara génde-
rerek dogrulama yapilmasi daha dogru bir yaklasim olacaktir.
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Klinik mikrobiyoloji laboratuvarlarinda hizli tani testlerinin yeri giin gectikce artmakta-
dir. Cinkii enfeksiyonlu bir hastanin tedavisinin dogru yonetilmesi icin hiz bir zorunluluk
olarak karsimiza ¢ikmaktadir. Bu amacla, MALDI-TOF MS sistemleri klinik mikrobiyoloji
laboratuvarlarinda kullanima girmistir. Hizli tani testi olmasi ve bunun bir sonucu olarak
mortalite ve hasta yatis siiresinde azalmaya katkida bulundugu kacinilmaz bir gercektir'>.
Bu calismada, MALDI-TOF MS sisteminin 6zellikle Mitis grubu ve Anginosus grubu tanisi
icin kabul edilebilir giiven araliginda yer aldigi séylenebilir. Ozellikle bu iki grubun VGS
enfeksiyonlarinda goriilen en sik etkenler olmasi bu yontemin kabul edilebilirligini de
arttirabilir.

Bu calismada, optokin duyarl ve safrada erime testleri ile tanimlanan S.pneumoniae
izolatlari caisma disinda tutulmustur. BrukerBiotyper MS sisteminde S.pneumoniae izo-
lati icin skorun > 2 olmasi durumunda bile izolatin mutlaka ya optokin duyarliliginin
belirlenmesi ya da dizi analizi ile dogrulanmasi gerekmektedir'®. 165 rRNA dizi analizi
calismalarinda S.pneumoniae, S.pseudopneumoniae, S.mitis ve S.oralis ile ¢cok yiiksek ben-
zerlikler géstermekte olup, tiir diizeyinde tanimlama oldukca zor olmaktadir’>'é. Son
zamanlarda yapilmis olan calismalar, S.pneumoniae’nin 16S rRNA gen dizisinde 203. po-
zisyonda bir sitozin icerdigini, diger Mitis grubu Uyelerinde bu pozisyonda adeninin yer
aldig bildirilmektedir'*1”

VGS'lerin tir diizeyinde dogru tanimlanmasi patojenite ve viriilans faktorlerinin belir-
lenmesi icin de 6nemlidir. Bu durum, 6zellikle S.pneumoniae’nin icinde yer aldigi Mitis
grubunun tanimlanmasinda daha buytk bir 6nem tagimaktadir. BrukerBiotyper MS siste-
minde pnémokok olmayan izolatlarin siklikla S.pneumoniae olarak tanimlandigi ve bu sis-
temin 6zellikle bu grup icin performansinin distiik oldugu bildirilmektedir'"'8. Calisma-
mizda optokin duyarli pnémokok izolatlar calismanin basinda dahil edilmedigi icin siste-
min performansinin Mitis grup icin bu nedenle cok diigiik bulunmadigini diistinliyoruz.
Dogrudan transfer yontemi ile S.pneumoniae, S.mitis ve S.oralis tanimlamasinin yapildig
bir calismada,tani olasiligini arttirmak icin referans suslar ile bir kitle spektrum modeli
gelistirilmis ve dogrudan transfer yonteminde dogru tanimlama oraninin %66.7'den,
%7100’e yiikseldigi saptanmustir'®. Bilindigi tizere, dizi analiz yéntemleri hem cok pahali
hem de zaman alici yontemlerdir. Optokin testi ise ucuz ve rutin laboratuvarlarda rahat-
likla kullanilabilecek bir test olup ¢ok nadiren yanlis bakteri tanimlamasina neden olmak-
tadir?®, VGS icin hizli tani testlerinin giivenirliligini arttirmaya yénelik tani algoritmalari-
nin hazirlanmasinin ya da spektrum modeli gelistirilmesinin faydali olacagi kanisindayiz.
Klinik laboratuvarda VGS’nin tanimlanmasi amaciyla elde edilen veriler dogrultusunda
baska bir calisma sonucunda olusturulan tani algoritmasinin bizim verilerimizle de uy-
gun oldugu bulunmustur'. Calismadan ve elde edilen verilerden esinlenerek hazirlanan
tani algoritmasi Sekil 1’de yer almaktadir. Algoritmaya gore MALDI-TOF MS sistemin-
de tani skoru > 1.7 olan tanimlamalarin S.pneumoniae haric raporlanabilecegi, ancak
S.pneumoniae icin skorun > 2 olmasi durumunda bile, mutlaka optokin duyarlihginin
gosterilmesi gerektigi belirtilmistir. Skoru < 1.7 olan tanimlamalar icin ayni yontem ile
testin tekrar edilmesi ve skoru > 2 olan optokine direncli bulunan S.pneumoniae izolatlari
icin ise 16S rRNA dizi analizi sonucuna gore raporlandirmanin yapilmasi gerektigi kani-
sindayiz.
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Viridans Grup Streptokok Tanimlamasinda MALDI-TOF ve
16S rRNA Yontemlerinin Karsilastiriimasi
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Sekil 1. VGS’lerin MALDI-TOF MS sistemi ile tanimlama algoritmasi (Kaynak 14 ‘ten esinlenerek hazirlanmustir).

VGS tanisi karmagik bir stre¢ olup, klinik mikrobiyoloji laboratuvarinda bu izolatla-

rin tanisinda yontemlerin tek basina kullaniminin yeterli olamayacagini distinliyoruz.
MALDI-TOF MS ve API STREP sistemleri kullanildiginda konvansiyonel yontemler ve/veya
molekiler ydontemlere de tani algoritmasinda yer verilmeli ve gerektiginde referans labo-
ratuvarlarda izolatlarin dogru tanimlanmasi gerceklestirilmelidir.
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