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ÖZ

Enfektif endokardit etkeni olarak sıklıkla karşımıza çıkan viridans grup streptokoklar (VGS)’ın doğ-
ru tanımlanması her zaman klinik mikrobiyoloji laboratuvarı için sorun oluşturmaktadır. Klinik mikrobi-
yoloji laboratuvarları genellikle bu bakterilerin tanımlamasında konvansiyonel yöntemler ile birlikte yarı 
otomatize/otomatize sistemler ve moleküler yöntemleri kullanmaktadır. Son zamanlarda VGS tanısında 
“Matriks Yardımlı Lazer İyonizasyon Kütle Spektrometre, Matriks Assisted Laser Ionization-Time of Flight” 
MALDI-TOF sistemlerinin kullanıldığı çalışmalar yayımlanmaktadır. Bu çalışmada, enfektif endokardit açı-
sından riskli kişilerin ağız mikrobiyotasındaki VGS’lerin tanısında kullanılan konvansiyonel yöntemler, yarı 
otomatize ve MALDI-TOF MS sistemlerinin altın standart yöntem 16S rRNA dizi analizi ile karşılaştırarak 
performanslarının belirlenmesi ve elde edilen veriler doğrultusunda klinik mikrobiyoloji laboratuvarında 
VGS identifikasyonu için kullanılabilecek bir tanı algoritmasının oluşturulması amaçlanmıştır. Çalışmaya 
Şubat-Haziran 2015 tarihleri arasında Ankara Numune Eğitim ve Araştırma Hastanesi, Kardiyoloji Polikli-
niğine başvuran enfektif endokardit gelişme riski bulunan romatizmal kalp hastalığı, kapak hastalığı ve/
veya prostetik kapağı olan hastaların ağız mikrobiyotasından elde edilen 51 VGS izolatı dahil edilmiştir. 
Bakterilerin izolasyonu için standart mikrobiyolojik yöntemler ile optokin ve safrada erime testi uygulan-
mıştır. Bakteriler API STREP (bioMérieux, Fransa) ve MALDI-TOF MS Bruker Microflex (Bruker Biotyper; 
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Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) yöntemleri ile tanımlanmıştır. Bakterilerin 16S rRNA dizi analizinde 
BSF-8 (5´-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3´) ve BSR-534 (5´-ATTACCGCGGCTGCTGGC-3´) primerleri kul-
lanılmıştır. ABI PRISM 3100 Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, ABD) cihazı 
kullanılarak dizi analizi gerçekleştirilmiştir. Elde edilen elektroferogramlar, Seq Scape Software (Applied 
Biosystems, Foster City, CA, ABD) programı ile analiz edilerek BLASTN (NCBI) programı ile GenBank re-
ferans dizileri ile karşılaştırılmıştır. Optokin ve safrada erime testleri sonucunda optokin ve safraya dirençli 
alfa hemolitik streptokokların API STREP sistemi ile 16 (%31.37)’sının Mitis grubunda, 15 (%29.41)’inin 
Anginosus grubunda, 9 (%17.65)’unun Salivarius grubunda, 7 (%13.73)’sinin Sanguinis grubunda ve 
4 (%7.84)’ünün Bovis grubunda yer aldığı tespit edilmiştir. MALDI-TOF sistemi ile aynı izolatların 20 
(%39.22)’sinin Mitis grubunda, 14 (%27.45)’ünün Anginosus grubunda, 13 (%25.49)’ünün Salivarius 
grubunda ve 4 (%7.84)’ünün Sanguinis grubunda yer aldığı tanımlanmıştır. 16S rRNA ile yapılan tanım-
lamada ise izolatların 25 (%49.02)’inin Mitis grubunda, 13 (%25.49)’ünün Anginosus grubunda, 12 
(%23.53)’sinin Salivarius grubunda ve 1 (%1.96)’inin Sanguinis grubunda yer aldığı bulunmuştur. Elde 
edilen sonuçlara göre MALDI-TOF MS sisteminde tanımlanan 33 (%64.70) izolatın, API STREP sisteminde 
tanımlanan 31 (%60.78) izolatın 16s rRNA dizi analizi yöntemi ile uyumlu olduğu bulunmuştur. Mitis 
grubu için API STREP testinin duyarlılığı %48.00, özgüllüğü %84.62 olarak bulunurken, MALDI TOF 
MS’de duyarlılık %80.00, özgüllük %100 olarak bulunmuştur. Bu çalışma sonucunda, VGS’ların tanısının 
karmaşık bir süreç olması nedeniyle klinik mikrobiyoloji laboratuvarında bu izolatların tanımlamasında 
yöntemlerin tek başına yeterli olamayacağı ve MALDI-TOF MS sisteminin VGS tanısı için kullanılabile-
ceğini ancak, gerektiği durumlarda optokin testi ve/veya moleküler yöntemlere tanı algoritmasında yer 
verilmesi gerektiği düşünülmüştür.

Anahtar sözcükler: 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 Ionization 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, API 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.

GİRİŞ

Oral streptokoklar büyük oranda viridans grup streptokok (VGS) üyesidirler ve bu bak-
teriler oral mikrobiyotanın baskın üyelerindendir1. Viridans grup streptokoklar 16S rRNA 
dizi analizi çalışmalarından elde edilen verilere göre beş grupta toplanırlar. Gruplar ve 
bu gruplarda yer alan bazı bakteriler Tablo I’de yer almaktadır2. vMikrobiyota elemanı 
VGS’ler düşük virülans özelliklerine karşın enfektif endokardit (EE), sepsis, bakteriyemi 
gibi ciddi enfeksiyonların etkeni olarak karşımıza çıkabilmektedir. Bu hastaların antibiyo-
tik tedavilerinin planlanabilmesi için örneklerin tür düzeyinde tanımlanması önemlidir3. 
Bu grup bakterilerin halen taksonomik olarak tanımlanmasında sorunlar yaşanmaktadır4. 
Etkenin özellikle Mitis grup içinde yer alan Streptococcus pneumoniae olup olmadığının 
belirlenmesi çok önemlidir. Optokin ve safrada erime testleri çok yaygın olarak kullanılan 
güvenilir testler olmasına karşın testlerin değerlendirilmesi için 18-24 saatlik bir süreye 
ihtiyaç duyulması testlerin en büyük dezavantajıdır5. 

Tablo I. Viridans Grup Streptokokların Sınıflandırılması*

Grup Örnek 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 uyarlanmıştır.



4

Viridans Grup Streptokok Tanımlamasında MALDI-TOF ve 
16S rRNA Yöntemlerinin Karşılaştırılması

MİKROBİYOLOJİ BÜLTENİ

Son yıllarda, özellikle ribozomal proteinler başta olmak üzere hücre proteinlerini baz 
alarak tanımlama yapan The Matrix-Assisted Laser Desorption Ionization-Time of Flight 
Mass Spectrometry (MALDI-TOF MS) cihazı mikroorganizmaların tanımlamasında sıklıkla 
kullanılan güvenilir bir sistemdir6. Sistemin konvansiyonel yöntemler ile kıyaslandığında 
hızlı, ucuz ve güvenilir olmak gibi birçok üstünlüğe sahip olduğu bildirilmekle beraber 
özellikle VGS’lerin tanımlanmasında moleküler yöntemler ile karşılaştırıldığında sorunlar 
olduğu belirtilmektedir7. Bu çalışma, EE gelişme riski olan hastaların ağız sürüntü örnek-
lerinden elde edilen optokin ve safraya dirençli oral VGS tanımlanmasında yarı otomatize 
ve MALDI-TOF MS sistemlerinin 16S rRNA sonuçlarına göre performansını belirlemek ve 
laboratuvarlarda VGS tanısı için bir tanı algoritması oluşturmak amaçlanmıştır. 

GEREÇ ve YÖNTEM 

Hastaların Belirlenmesi

Protez kapağı, kapak ve/veya romatizmal kapak hastalıkları olan, Ankara Numune 
Eğitim ve Araştırma Hastanesi Kardiyoloji Polikliniğine başvuran ve çalışma için örnek 
vermeyi kabul eden hastalar çalışmaya dahil edildi. Çalışma sürecinde son 15 gün içinde 
antibiyotik kullanan, immünsüpresif ve 18 yaşından küçük hastalar çalışma dışı bırakıldı. 
Şubat-Haziran 2015 tarihleri arasında çalışmaya dahil edilme kriterlerine uyan 51 has-
tadan örnek toplandı. Hastaya zarar vermeden steril eküvyon ile hastaların diş etleri ve 
bukkal mukozasından toplanan sürüntü örnekleri ekim yapılana kadar Amies (Coban, 
Italya) besiyerinde bekletildi. 

Bakteri İzolasyonu

Amies besiyerindeki örnekler oda sıcaklığında bekletilmiş olan %5’lik koyun kanı içe-
ren agara tek koloni düşecek şekilde ekildi. Ekimi yapılan plaklar %5 CO2’’li ortamda 35 
± 1°C’de 18 ± 24 saat inkübe edildi. İnkübasyon sonunda %5 koyun kanlı plakta yaygın 
olarak üremiş olan alfa hemolitik kolonilerden tek koloni pasaj yapıldı. Gram boyamada 
gram pozitif kok görülen kolonilerin taze kültüründen optokin ve safrada erime testi 
çalışıldı. Optokin duyarlı ve safrada erime testi pozitif olan izolatlar S.pneumoniae olarak 
tanımlanarak çalışmaya dahil edilmedi. Çalışmaya dahil edilen optokin ve safraya dirençli 
51 izolat çalışma gününe kadar -80°C’de skim milk besiyerinde saklandı. Tüm sistemlerin 
kalite kontrolü S.pneumoniae ATCC 49619 suşu ile yapıldı.

API 20 STREP ile Tanımlama

Üretici firma önerileri doğrultusunda bakterilerin API 20 Strep System (bioMerieux, 
Fransa) kiti ile bakteri tanımlaması yapıldı. 18-24 saatlik inkübasyondan sonra yapılan 
değerlendirmeler web tabanlı apiWEB sistemi ile değerlendirildi.

MALDI-TOF MS Sistemi ile Tanımlama

Bakterilerin tanımlaması MALDI-TOF MS Bruker Microflex LT model Flex Control 
3.0 yazılımı (Bruker Biotyper; Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) kullanılarak yapıldı. 
Örneklerin hazırlanmasında direkt transfer metodu kullanıldı. 24-48 saatlik inkübasyon 
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sonunda tek koloniden küçük bir miktar tahta çubuk ile plakaya sürüldü ve üzerine 1 
µl matriks solüsyonu (α-cyano-4-hydroxycinnamic acid in 50 acetonitrile/%2.5 triflu-
oroacetic acid, Bruker Daltonics, Bremen, Almanya) eklendi. Sistemle çalışırken, line-
er pozitif iyon modunda 2000-20.000 Da kütle aralığında, mikroorganizma tanımlama 
için optimize edilmiş uygun yöntem ile çift ölçümler gerçekleştirildi. İyon kaynağı olarak 
340 nm’de, 60Hz’lik nitrojen lazer kullanıldı. Spektrumların elde edilmesi için her bir 
numunenin ölçümünde, toplamda 240 olacak şekilde 40’arlı paketlerden oluşan lazer 
atışları gerçekleştirildi. Her bir bakterinin tanımlaması yaklaşık 5 dakikalık bir süre içinde 
tamamlandı. 

16S rRNADizi Analizi ile Tanımlama 

Çalışmaya dahil edilen izolatların tür düzeyinde tanımlaması parsiyel 16S rRNA dizi 
analizi ile yapıldı. Çalışmada 16S rRNA’nın 526 baz çiftlik bölgesi, polimeraz zincir re-
aksiyonu (PCR) ile üniversal primerler (BSF-8 (5´-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3´) ve 
BSR-534 (5´-ATTACCGCGGCTGCTGGC-3´)) kullanılarak amplifiye edildi8. PCR ürünleri, 
QIAquick PCR saflaştırma kiti (Qiagen, N.V. Hollanda) ile saflaştırıldı ve “BigDye Direct 
CycleSequencing Kit (AppliedBiosystems, ABD)” ile amplifiye edildi. Amplikonlar, “ABI 
PRISM 3100 AvantGenetic Analyzer (AppliedBiosystems,Foster City, CA, ABD)” cihazına 
yüklenerek dizi analizi gerçekleştirildi. Elde edilen elektroferogramlar, “SeqScape Softwa-
re (Applied Biosystems Foster City, CA, ABD)”programı ile analiz edilerek BLASTN (NCBI) 
programı ile GenBank referans dizileri ile karşılaştırıldı.

 İstatistiksel Analiz

Verilerin istatistiksel analizi SPSS 20.0 (Inc. ABD) programı kullanılarak yapıldı. Testle-
rin duyarlılık ve özgüllüğü McNemar testi kullanılarak belirlendi. 

BULGULAR 

API 20 STREP yarı otomatize sistemden elde edilen sonuçlar apiweb sistemine yüklene-
rek %70’in üzerinde uyumlu olan sonuçlar alınmıştır. MALDI-TOF MS sistemi ile yapılan 
değerlendirmelerde > 1.7 skoru baz alınmış ve bu skorun üzerindeki tanımlamalar doğru 
olarak kabul edilmiştir.16S rRNA dizi analizi ile yapılan değerlendirmede GenBank’ta ya-
yımlanmış dizi analizlerine göre ≥ %99 ve ≥ %96 oranında gen dizi benzerliği bulunan 
51 VGS izolat tür düzeyinde tanımlanmıştır. Bu değerlendirmelere göre, tür düzeyinde 
tanımlanmış olan VGS’lar gruplara ayrılmıştır ve testlerin performans değerlendirmeleri 
gruplar üzerinden yapılmıştır. Grupların tanı sistemlerine göre dağılımı Tablo II’de yer 
almaktadır. MALDI-TOF MS sistemi ile Mitis grup içindeki 2 (%10.0) izolat S.pneumoniae 
olarak tanımlanmıştır. Buna karşın, 16S rRNA dizi analizi ile yapılan çalışmada hiçbir izolat 
S.pneumoniae olarak tanımlanmamıştır. MALDI-TOF MS sistemi ve API 20 STREP Sistem-
leri ile yapılan çalışmalardan elde edilen sonuçların 16S rRNA tanımlanmasına göre du-
yarlılık, özgüllük, pozitif prediktif ve negatif prediktif değerleri Tablo III’te yer almaktadır. 
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TARTIŞMA 

Literatürde VGS tanımlanmasına yönelik test performanslarının değerlendirildiği bir-
çok benzer çalışma yer almaktadır. Viridans streptokok grubunun en önemli üyesi tartış-
masız S.pneumoniae olup çalışmalar genellikle bu bakteri üzerinde yapılmıştır. Çalışma-
mızda özellikle konvansiyonel yöntemler ile S.pneumoniae olarak tanımlanmış olan izo-
latlar dışarıda bırakılarak test yöntemlerinin daha çok diğer VGS’nin tanımlanmasındaki 
performansını değerlendirmek amaçlanmıştır. 

Ülkemizdeki klinik mikrobiyoloji laboratuvarlarında bakteri tanımlamasında yarı oto-
matize sistemler yaygın olarak kullanılmaktadır. Her laboratuvarın ileri teknikleri kullanma 
olasılığı yoktur ve ayrıca her laboratuvarın otomatize ve moleküler yöntemleri kullanması 
maliyet etkin değildir. Bu çalışmada, 16S rRNA gen dizi analizi ile VGS bakterilerinin 
tanımlamasında kullanılan testlerin performansını değerlendirmeyi ve bu sistemleri kul-
lanan laboratuvarlarda VGS tanımlamasında nasıl bir yol izlemeleri gerektiğini ortaya 
koymaya çalıştık. 

Mitis grup, VGS’ler arasında klinik örneklerden en sık izole edilen grup olarak karşımıza 
çıkmaktadır9,10. Çalışmamızda Mitis grubunun florada en yaygın olan VGS grubu oldu-
ğunu belirlenmiştir. Kan kültüründe etken olarak izole edilen VGS’lerin tanımlamasında 
API 20 STREP sisteminin kullanımının güvenilir sınırlarda olmadığı söylenebilir11,12. Elde 
edilen verilere göre, VGS tanımlamasında yarı otomatize sistem kullanan laboratuvarların 
raporlarını bir ön rapor olarak hazırlamaları ve izolatları bir referans laboratuvara gönde-
rerek doğrulama yapılması daha doğru bir yaklaşım olacaktır.

Tablo II. VGS’nin Tanımlama Yöntemlerine Göre Dağılımı (n= 51)

Viridans grup 
streptokok

API 20 STREP
n (%)

MALDI-TOF MS
n (%)

16S rRNA dizi analizi
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 III. 16S rRNA Sonuçlarına Göre MALDI-TOF MS ve API 20 STREP Sisteminin VGS Gruplarında 
Yöntemsel Karşılaştırması

Viridans grup 
streptokok

MALDI-TOF MS API 20 STREP

Se Sp PPD NPD Se Sp PPD NPD

Mitis grup 80.00 100.00 100.00 83.87 48.00 84.62 64.00 72.92

Anginosus grup 92.31 94.74 92.86 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: Duyarlılık, Sp: Özgüllük, PPD: Pozitif prediktif değer, NPD: Negatif prediktif değer, VSG: Viridans grup streptokok.
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Klinik mikrobiyoloji laboratuvarlarında hızlı tanı testlerinin yeri gün geçtikçe artmakta-
dır. Çünkü enfeksiyonlu bir hastanın tedavisinin doğru yönetilmesi için hız bir zorunluluk 
olarak karşımıza çıkmaktadır. Bu amaçla, MALDI-TOF MS sistemleri klinik mikrobiyoloji 
laboratuvarlarında kullanıma girmiştir. Hızlı tanı testi olması ve bunun bir sonucu olarak 
mortalite ve hasta yatış süresinde azalmaya katkıda bulunduğu kaçınılmaz bir gerçektir13. 
Bu çalışmada, MALDI-TOF MS sisteminin özellikle Mitis grubu ve Anginosus grubu tanısı 
için kabul edilebilir güven aralığında yer aldığı söylenebilir. Özellikle bu iki grubun VGS 
enfeksiyonlarında görülen en sık etkenler olması bu yöntemin kabul edilebilirliğini de 
arttırabilir. 

Bu çalışmada, optokin duyarlı ve safrada erime testleri ile tanımlanan S.pneumoniae 
izolatları çalışma dışında tutulmuştur. BrukerBiotyper MS sisteminde S.pneumoniae izo-
latı için skorun > 2 olması durumunda bile izolatın mutlaka ya optokin duyarlılığının 
belirlenmesi ya da dizi analizi ile doğrulanması gerekmektedir14. 16S rRNA dizi analizi 
çalışmalarında S.pneumoniae, S.pseudopneumoniae, S.mitis ve S.oralis ile çok yüksek ben-
zerlikler göstermekte olup, tür düzeyinde tanımlama oldukça zor olmaktadır15,16. Son 
zamanlarda yapılmış olan çalışmalar,S.pneumoniae’nın 16S rRNA gen dizisinde 203. po-
zisyonda bir sitozin içerdiğini, diğer Mitis grubu üyelerinde bu pozisyonda adeninin yer 
aldığı bildirilmektedir14,17

VGS’lerin tür düzeyinde doğru tanımlanması patojenite ve virülans faktörlerinin belir-
lenmesi için de önemlidir.  Bu durum, özellikle S.pneumoniae’nın içinde yer aldığı Mitis 
grubunun tanımlanmasında daha büyük bir önem taşımaktadır. BrukerBiotyper MS siste-
minde pnömokok olmayan izolatların sıklıkla S.pneumoniae olarak tanımlandığı ve bu sis-
temin özellikle bu grup için performansının düşük olduğu bildirilmektedir11,18. Çalışma-
mızda optokin duyarlı pnömokok izolatları çalışmanın başında dahil edilmediği için siste-
min performansının Mitis grup için bu nedenle çok düşük bulunmadığını düşünüyoruz. 
Doğrudan transfer yöntemi ile S.pneumoniae, S.mitis ve S.oralis tanımlamasının yapıldığı 
bir çalışmada,tanı olasılığını arttırmak için referans suşlar ile bir kütle spektrum modeli 
geliştirilmiş ve doğrudan transfer yönteminde doğru tanımlama oranının %66.7’den, 
%100’e yükseldiği saptanmıştır19. Bilindiği üzere, dizi analiz yöntemleri hem çok pahalı 
hem de zaman alıcı yöntemlerdir. Optokin testi ise ucuz ve rutin laboratuvarlarda rahat-
lıkla kullanılabilecek bir test olup çok nadiren yanlış bakteri tanımlamasına neden olmak-
tadır20. VGS için hızlı tanı testlerinin güvenirliliğini arttırmaya yönelik tanı algoritmaları-
nın hazırlanmasının ya da spektrum modeli geliştirilmesinin faydalı olacağı kanısındayız. 
Klinik laboratuvarda VGS’nin tanımlanması amacıyla elde edilen veriler doğrultusunda 
başka bir çalışma sonucunda oluşturulan tanı algoritmasının bizim verilerimizle de uy-
gun olduğu bulunmuştur14. Çalışmadan ve elde edilen verilerden esinlenerek hazırlanan 
tanı algoritması Şekil 1’de yer almaktadır. Algoritmaya göre MALDI-TOF MS sistemin-
de tanı skoru  ≥ 1.7 olan tanımlamaların S.pneumoniae hariç raporlanabileceği, ancak 
S.pneumoniae için skorun > 2 olması durumunda bile, mutlaka optokin duyarlılığının 
gösterilmesi gerektiği belirtilmiştir. Skoru < 1.7 olan tanımlamalar için aynı yöntem ile 
testin tekrar edilmesi ve skoru > 2 olan optokine dirençli bulunan S.pneumoniae izolatları 
için ise 16S rRNA dizi analizi sonucuna göre raporlandırmanın yapılması gerektiği kanı-
sındayız. 
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MİKROBİYOLOJİ BÜLTENİ

VGS tanısı karmaşık bir süreç olup, klinik mikrobiyoloji laboratuvarında bu izolatla-
rın tanısında yöntemlerin tek başına kullanımının yeterli olamayacağını düşünüyoruz. 
MALDI-TOF MS ve API STREP sistemleri kullanıldığında konvansiyonel yöntemler ve/veya 
moleküler yöntemlere de tanı algoritmasında yer verilmeli ve gerektiğinde referans labo-
ratuvarlarda izolatların doğru tanımlanması gerçekleştirilmelidir. 
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