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Anaerop bakteriler, insan mikrobiyomunun 
temel bileşenlerinden biridir. Şimdiye kadar farklı 
birkaç yüz anaerop mikroorganizma türü, özel kültür 

yöntemleri ve moleküler genetik analizler kullanıla-
rak tanımlanmıştır.1 Zaman zaman farklı anatomik 
bölgelerde bulunan ve yaşamı tehdit eden enfeksi-
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ÖZET Amaç: Bu çalışmada, anaerop kültür istemi ile gelen çeşitli klinik ör-
neklerde tanımlanan tür sayılarının Matriks destekli lazer desorpsiyonu/iyo-
nizasyon süresi-kütle spektrometresi [matriks assisted lazer desorption/ 
ionization time of flight, mass spectrometry (MALDI-TOF MS)] ile birlikte 
nasıl bir değişim gösterdiğinin incelenmesi amaçlanmıştır. Gereç ve Yön-
temler: Çalışmaya, 2015-2018 yılları arasında Sivas Cumhuriyet Üniversi-
tesi Tıp Fakültesi Hastanesi Mikrobiyoloji Laboratuvarına çeşitli poliklinik 
ve servislerden anaerop kültür istemi ile gönderilen 419 farklı klinik örnek 
ve Clostridioides difficile istemiyle gönderilmiş 183 gaita olmak üzere top-
lam 602 örnek dâhil edilmiştir. Belirtilen yıllar içerisindeki anaerop kültür 
istemlerinin sonuçları BD EpiCenter™ (Becton Dickinson, ABD) veri ana-
liz sisteminden geriye dönük olarak incelenmiştir. Çalışmada MALDI-TOF 
MS ölçümleri, Bruker Microflex™ LT model MALDI-TOF MS cihazı ve 
flexControl 3.0 yazılımı (Bruker Daltonics, ABD) kullanılarak yapılmış, 
tiplendirme için MALDI Biotyper® 3.0 yazılımı ve veri bankası kullanıl-
mıştır. Bulgular: İncelenen farklı klinik materyallerden gönderilen 419 ör-
neğin anaerop kültürlerinde MALDI-TOF MS yöntemiyle, 46 farklı anaerop 
bakteri türü tanımlanırken, gaita örneklerinde 10 farklı anaerop bakteri tür 
düzeyinde tanımlanmıştır. Tanımlanan anaerop bakteri izolatları içerisinde 
en yaygın cins %26,4 ile Prevotella iken, onu sırasıyla %17,6 ile Cutibac-
terium acnes, %12 ile Bacteroides ve %8,8 ile Fusobacterium cinsi üyeleri 
takip etmiştir. C. difficile istemiyle gelen 183 gaita örneğinde ise Clostri-
dium perfringens (%47,3) en sık tanımlanan tür olarak tespit edilmiştir. 
Sonuç: Çalışmamızın sonuçları konvansiyonel yöntemlerle yapılmış ça-
lışma verileri ile karşılaştırıldığında, anaerobik bakteri tanımlamalarında 
MALDI-TOF MS ile birlikte artış olduğu görülmüştür. MALDI-TOF MS 
sisteminin anaerobik bakteri tanımlamalarına önemli katkı sunabileceğini 
düşünmekteyiz. 
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ABSTRACT Objective: This study aimed to investigate how the number 
of species identified in various clinical samples sent with the anaerobic 
culture request changed with Matrix Assisted Laser Desorption and Ion-
ization Time-Of-Flight Mass Spectrometry (MALDI-TOF MS). Material 
and Methods: A total of 602 samples were included in the study, con-
sisting of 419 different clinical samples sent from various polyclinics and 
services to the Microbiology Laboratory of Sivas Cumhuriyet University 
Medical Faculty with the anaerobic culture request, and 183 stool sam-
ples sent with the Clostridioides difficile request between 2015 and 2018. 
The results of the anaerobic culture requests within the mentioned years 
were analyzed retrospectively from the BD EpiCenter™ (Becton Dickin-
son, USA) data analysis system. In the study, MALDI-TOF MS measure-
ments were performed using a Bruker Microflex™ LT MALDI-TOF MS 
device and flexControl 3.0 software (Bruker Daltonics, USA), and MALDI 
Biotyper® 3.0 software and database were used for typing. Results: In the 
anaerobic cultures of 419 specimens sent from different clinical materials, 
46 different anaerobic bacteria species were identified by MALDI-TOF 
MS method and 10 different anaerobic bacteria species were identified in 
stool samples. Among the identified anaerobic bacterial isolates, the most 
common genus was found to be Prevotella with 26.4%, followed by 
Cutibacterium acnes with 17.6%, Bacteroides with 12%, and Fusobac-
terium with 8.8%, respectively. C. perfringens (47.3%) was identified as 
the most frequently identified species among 183 stool samples sent with 
the C. difficile request. Conclusion: When the results of our study were 
compared with the results of conventional methods, it was observed that 
there was an increase in the identification of anaerobic bacteria with 
MALDI-TOF MS system. We believe that the MALDI-TOF MS system 
can contribute to the identification of anaerobic bacteria. 
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yonlara yol açan bu türlerin dağılımı, enfeksiyon böl-
gesine, virülans faktörlerinin çeşitliliğine, oksijenli 
ortamlara dayanabilme sürelerine, antibiyotik di-
rençlerine ve diğer bakterilerle sinerjisine bağlı ola-
rak değişir.1,2 

Son yıllarda anaeropların klinik önemi, yeni tür-
lerin keşfedilmesi ve özellikle bağışıklık sistemi bas-
kılanmış hastalarda gelişen bulaşıcı enfeksiyonların 
sıklaşması ile giderek artmıştır. Bu durum, klinis-
yenleri de bu tür enfeksiyonlar konusunda daha bi-
linçli hâle getirmiştir.3  

Bakterilerin doğru ve verimli şekilde üretilmesi 
için materyalin uygun şekilde alınması, hızlı taşın-
ması ve spesifik atmosferik koşulların oluşturulması 
gereklidir.4,5 Anaerop bakterileri içeren numunelerin 
işlenmesindeki zorluklar, bunların saf kültürde izole 
edilmesindeki teknik sorunlar ve tür düzeyinde doğru 
bir şekilde tanımlanması için gereken zaman alıcı 
prosedürler nedeni ile, etiyolojisi anaerop mikroor-
ganizmalar olan birçok vaka hâlâ gözden kaçabil-
mektedir.1 Böyle bir durumda uygun antibiyotiğe 
başlanmaması hem direnç problemini artırmakta hem 
de tedavi başarısızlığına yol açmaktadır.6  

Anaerop bakterilerin fenotipik yöntemlerle ta-
nımlanması, çok çeşitli faktörler nedeni ile zor ve 
zaman alıcıdır. Ticari olarak temin edilen tanımlama 
kitleri de çoğu zaman kesin sonuç vermemektedir.7,8 
Matriks destekli lazer desorpsiyonu/iyonizasyon sü-
resi-kütle spektrometresi [matriks assisted lazer de-
sorption/ionization time of flight, mass spectrometry 
(MALDI-TOF MS)], gram-pozitif, gram-negatif, 
aerop ve anaerop bakterileri, mikobakterileri ve 
mayaları doğrudan doğruya agar plakları üzerinde 
üreyen kolonilerden tanımlamak için geliştirilmiş 
hızlı (yaklaşık 2 dk içinde) ve ucuz bir yöntem-
dir.9,10 MALDI-TOF MS’nin 16S rDNA dizilişine 
benzer bir tanımlama doğruluğu sunduğu ve polime-
raz zincir reaksiyonu (PCR) ve genom dizileme yön-
temleriyle kıyaslandığında daha düşük maliyetle 
çalıştığı bildirilmiştir.8,11 

Bu çalışmada, 2015-2018 yılları arasında, has-
tanemiz klinik mikrobiyoloji laboratuvarına anaero-
bik kültür istemi ile gelen çeşitli klinik örneklerde 
enfeksiyon etkeni olan anaerop bakterilerin, MALDI-
TOF MS kullanılarak izolasyon oranlarının belirlen-

mesi, tanımlanan tür sayılarının MALDI-TOF MS 
öncesi konvansiyonel yöntemlerle yapılmış çalışma 
verileri ile karşılaştırılması amaçlanmıştır. 

 GEREÇ VE YÖNTEMLER 

Çalışmaya, 2015-2018 yılları içerisinde Sivas Cum-
huriyet Üniversitesi Tıp Fakültesi Hastanesi Mikro-
biyoloji Laboratuvarına çeşitli klinik materyallerden 
anaerop kültür istemi ile gönderilen 419 farklı klinik 
örnek ve Clostridioides difficile istemiyle gönderil-
miş 183 gaita olmak üzere toplam 602 klinik örnek 
dâhil edilmiştir. Oksijen ile temas etmiş bölgelerden 
alınan sürüntü örnekleri, ağzı kapatılmamış örnek 
kaplarında gönderilen materyaller, anaerobik taşıma 
ortamında ise 2-3 saat içinde; taşıma ortamı kullanıl-
madıysa 30 dk içinde laboratuvara gönderilmeyen ör-
nekler reddedilmiştir. Yine, alınan örneklerin, 
hastane bilgi yönetim sistemi (HBYS)’ne hasta adı, 
servis, gönderen doktor, örneğin alındığı bölge, 
alınma saati gibi bilgilerin eksiksiz olarak girilip gön-
derilmesi gerekmektedir. HBYS sistemine bilgileri 
tam olarak girilmeyen örnekler de laboratuvarca red-
dedilmiştir. Her hasta için aynı örneğe ait bir anae-
rop kültür isteminin sonucu değerlendirmeye alınmış, 
aynı hasta ve örnek için tekrarlanan örnekler değer-
lendirmeye alınmamıştır. Laboratuvarımızda bakte-
riyolojik sonuçların işlendiği bir veri analiz sistemi 
bulunmaktadır. Belirtilen yıllar arasındaki anaerop 
kültür istemlerinin sonuçları bu BD EpiCenter™ 
(Becton Dickinson, ABD) veri analiz sisteminden ge-
riye dönük olarak incelenmiştir. 

Anaerop kültür için uygun örnekler Schaedler 
agar (Liofilchem®, Roseto d. Abruzzi, İtalya ve anae-
rop kanlı agar (LAB M® Neogen, Heywood, Lancas-
hire, Birleşik Krallık) besiyerlerine ekilmiştir. C. 
difficile kültürü için dışkı örnekleri tiyoglikolatlı sıvı 
besiyerine bir öze dolusu alınarak 80oC’de 10 dk 
inaktive edilmiştir. Bu sürenin sonunda tiyoglikolat 
sıvı besiyerinden alınan örnek, Schaedler agar besi-
yerlerine ekilmiştir. Ekim yapılan anaerop besiyer-
leri anaerop kavanoza yerleştirilerek, kuru sistem gaz 
paketleri (AnaeroGen™-Oxoid™, Basingstoke, Bir-
leşik Krallık/MGC AnaeroPack®-Anaero, Tokyo, Ja-
ponya) ile oksijensiz ortam sağlanmıştır. Kavanoz 
içerisindeki anaerop koşullar indikatör (Oxoid™, Ba-
singstoke, Birleşik Krallık) ile kontrol edilmiştir. 



Anaerop kavanozlar 35-37°C’de 72-96 saat inkübe 
edilmiştir. İnkübasyon sonunda anaerop besiyerle-
rinde üreyen her koloniden bir kürdan aracılığı ile tek 
bir koloni seçilerek MALDI plaklarına (MSP 96 BC 
ground steel target; Bruker Daltonics) aktarılmıştır. 
Oda sıcaklığında kurutulduktan sonra örneğin üzeri, 
ko-kristalizasyon işlemi için 1 µl-α-siyano-4-hidro-
ksisinamik asit (HCCA) matriks solüsyonu (Bruker 
Daltonics, Almanya) ile kaplanmış ve oda ısısında 
kuruması beklenmiştir. Kuruduktan sonra Microf-
lex™ LT MALDI-TOF MS (Bruker Daltonics, Al-
manya) cihazı ile analiz işlemi yapılmıştır. Çalışmada 
tüm MALDI-TOF MS ölçümleri, Bruker Microf-
lex™ LT model MALDI-TOF MS cihazı ve flex-
Control 3.0 yazılımı (Bruker Daltonics, ABD) 
kullanılarak yapılmış, tiplendirme için MALDI Bi-
otyper® 3.0 yazılımı ve veri bankası kullanılmıştır. 
Sistemle çalışırken, lineer pozitif iyon modunda, 
2.000-20.000 Da kütle aralığında, mikroorganizma 
tanımlama için optimize edilmiş uygun metot ile öl-
çümler gerçekleştirilmiştir. İyon kaynağı olarak 340 
nm’de, 60 Hz’lik nitrojen lazer kullanılmıştır. Spekt-
rumların elde edilmesi için her bir numunenin ölçü-
münde, toplamda 240 olacak şekilde 40’arlı 
paketlerden oluşan lazer atışları gerçekleştirilmiştir. 
Sistem, ölçüm sonuçlarına göre 0-3 arasında skor de-
ğeri vermektedir. Üretici firma (Bruker Daltonics, Al-
manya), 1,7’nin altında elde edilen skor değerlerinin 
güvenirlilik seviyesini geçemediğini, 1,7-2,0 arasında 
elde edilen skor değerlerinin cins düzeyinde güveni-
lir tanımlamaları; 2,0-3,0 arasında elde edilen skor 
değerlerinin ise hem cins hem de tür düzeyinde gü-
venilir tanımlamaları gösterdiğini bildirmektedir. Ça-
lışmamızda sonuçlarını değerlendirdiğimiz anaerop 
kültür tanımlamaları 2,0 ve üzeri güvenirlilik skorları 
elde edilen tanımlamalardan elde edilmiştir. Çalışma-
mız, Helsinki Deklarasyonu Prensipleri’ne uygun ola-
rak yapılmıştır. Ayrıca bu çalışma, Sivas Cumhuriyet 
Üniversitesi Girişimsel Olmayan Klinik Araştırmalar 
Etik Kurulu tarafından, 20.02.2019 tarihinde, 2019-
02/06 karar numarasıyla onaylanmıştır.  

 BULGULAR 

Çalışmaya alınan farklı klinik materyallerden gönde-
rilen 419 örneğin anaerop kültürlerinde MALDI-TOF 
MS yöntemiyle 46 farklı anaerop bakteri türü tanım-

lanırken, gaita örneklerinden istenen C. difficile kül-
türlerinde ise 10 farklı anaerop bakteri tür düzeyinde 
tanımlanmıştır. Klinik örnekler ve bunlardan izole 
edilen bakteriler Tablo 1’de görülmektedir. 

Çalışmamızda çeşitli klinik örneklerden tanım-
lanan toplam 125 anaerop bakteri izolatı içerisinde en 
yaygın cins %26,4 (125/33) ile Prevotella iken, onu 
sırasıyla %17,6 (125/22) ile Cutibacterium acnes, 
%12 (125/15) ile Bacteroides, %8,8 (125/11) ile Fu-
sobacterium cinsi üyeleri takip etmektedir.  

C. difficile istemiyle gelen 183 gaita örneğinde 
C. difficile dışında üreyen Clostridium türleri de be-
lirlenmiş olup dağılımları Tablo 2’de görülmektedir.  

 TARTIŞMA 

Farklı anaerop mikroorganizmaların değişik seviye-
lerde aerotoleransının olması ve bu türler için uygun 
atmosferik koşulları sağlama zorluğu rutin tanıyı zor-
laştırmaktadır. Ayrıca bu mikroorganizmaların yavaş 
üremesi izolasyon zamanının uzamasına neden olur. 
Ticari olarak temin edilen biyokimyasal kitleri içe-
ren fenotipik tanımlama yöntemleri 5-7 gün gibi uzun 
bir zaman alır. Ayrıca bu kitlerin veri tabanlarının 
mevcut taksonomik değişiklikler ile güncellenme-
sinde sorunlar bulunmaktadır.7,12-14 Bu sebeple rutin 
laboratuvarlarda çok sayıda anaerop bakterinin ta-
nımlanamadığı veya yanlış tanımlanabildiği bildiril-
miştir.15 Son yıllarda kullanıma giren MALDI-TOF 
MS sistemi, anaerop mikroorganizmaların da dâhil 
olduğu birçok farklı gruptan bakterinin tanımlanma-
sını sağlayan hızlı, ucuz ve daha doğru sonuçlar veren 
bir yöntem olarak rutin laboratuvarlarda kullanıma 
girmiş ve iş akışını değiştirmiştir.16,17  

MALDI-TOF MS, hızlı ve ucuz olmanın yanı 
sıra ihtiyaca göre veri tabanı geliştirilip farklı spekt-
rumlar eklenerek aynı türe ait antibiyotik direnci,  
virülans özellikleri gibi farklı özelliklerin belirlene-
bildiği ve yeni patojen türleri tanımlayabilecek şe-
kilde kolaylıkla optimize edilebilen bir tanımlama 
sistemidir.18  

Geleneksel biyokimyasal yöntemler ile anaerop 
bakterilerin tanımlanmasında hatalı değerlendirmeler 
ile sıklıkla karşılaşılmaktadır. Aynı grup bakterilerin 
MALDI-TOF MS ile tanımlanmalarında ise tür dü-
zeyinde daha yüksek tanımlama doğruluğu ve düşük 
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Örnek türleri (n) 

Üretilen anaerop Batın sıvısı Abse Yara yeri Vajinal sürüntü BOS Aspirasyon sıvısı Plevral-periton-

Bakteri türleri (n) (15) (124) (92) (7) (44) (75) perikardiyal sıvı (62) 

Gram-pozitif basil  

Actinomyces oris (1) 1  

Actinomyces europaeus (2) 2  

Bifidobacterium bifidum (1) 1  

Clostridioides difficile (1) 1  

Clostridium perfingens (2) 2  

Lactobacillus jensenii (1) 1  

Lactobacillus paracasei (1) 1  

Lactobacillus fermentum (3) 2 1 

Lactobacillus iners (1) 1  

Propionibacterium acvidum (1) 1  

Cutibacterium acnes (22) 1 6 14 1  

Propionibacterium granulosum (1) 1  

Gram-pozitif kok  

Anaerococcus prevotii (1) 1  

Atopobium minutum (1) 1  

Atopobium parvulum (1) 1  

Finegoldia magna (1) 1  

Parvimonas micra (7) 1 1 1 3 1 

Peptostreptococcus anaerobicus (4) 2 1 1  

Peptoniphilus harei (2) 1 1  

Peptoniphilus lacrimalis (1) 1  

Ruminococcus species (1) 1  

Gram-negatif basil  

Bacteroides ovatus (1) 1  

Bacteroides thetaiotaomicron (2) 1 1  

Bacteroides vulgatus (1) 1  

Bacteroides fragilis (11) 3 2 6  

Fusobacterium nucleatum (10) 1 3 1 4 1 

Fusobacterium periodonticum (1) 1  

Porphyromonas asaccharolytica (1) 1  

Parabacteroides distasonis (2) 1 1  

Prevotella stercoreal (1) 1  

Prevotella ori (1) 1  

Prevotella buccae (5) 4 1 

Prevotella denticola (5) 1 2 2  

Prevotella bivia (9) 1 5 3  

Prevotella pallens (1) 1  

Prevotella bergansis (1) 1  

Prevotella histicola (1) 1  

Prevotella intermedia (2) 1 1  

Prevotella dentalis (1) 1  

Prevotella timanensis (1) 1  

Prevotella baroniae (1) 1  

Prevotella nigrescens (1) 1  

Prevotella disiens (1) 1  

Prevotella nanceiensis (2) 1 1  

Gram-negatif kok  

Veillonella parvula (5) 1 2 2  

Veilonella atypica (2) 1 1  

Tanımlanan toplam bakteri sayısı (%) 13 (10,4) 38 (30,4) 45 (36) 7 (5,6) 0 (0) 18 (14,4) 4 (3,2)

TABLO 1:  Çeşitli klinik örneklerde üretilen ve MALDI-TOF MS yöntemiyle tanımlanan bakterilerin dağılımı.

MALDI-TOF MS: Matriks assisted lazer desorption/ionization time of flight, mass spectrometry, BOS: Beyin-omurilik sıvısı.



hata oranları sunduğu görülmüştür. MALDI-TOF MS 
ile alınan anaerop kültür tanımlama sonuçlarının se-
kans analizleri ile neredeyse %100 uyumluluk gös-
terdiği bildirilmiştir.13 Bir klinik mikrobiyoloji 
laboratuvarında karşılaşılan bakteri gruplarını temsil 
eden 1.000’den fazla rutin izolatta 16S rRNA sekans 
analizi ile doğrulanarak, MALDI-TOF MS’nin yüzde 
doksanın üzerinde doğru tanımlama yaptığı belirtil-
miştir.19 Benzer şekilde Barreau ve ark., 1.325 anae-
rop bakteri ile yaptıkları bir çalışmada %92,5 
oranında tür düzeyinde doğru tanımlama yaptıklarını 
bildirirken, Veloo ve ark., gram-pozitif anaerop kok-
ları 16S rRNA ve floresan ın situ hibridizasyon 
(FISH) ile doğrulayarak yaptıkları bir çalışmada 
MALDI-TOF MS’nin %89,7 oranında doğru tanım-
lama yaptığını bildirmişlerdir.20,21 

Bacteroides ve Prevotella cinsinin üyeleri, gas-
trointestinal sistemin normal mikrobiyotasının 
önemli bileşeni olan anaeroplardır. Ancak bu mikro-
organizmalar zaman zaman fırsatçı patojenler olarak 
kendini gösterir ve mortaliteye sahip, şiddetli, yaşamı 
tehdit eden ciddi enfeksiyonlara neden olurlar.22,23 Fe-
notipik olarak birbirine benzeyen bakteri gruplarının 
tanımlanmasında sorunlar yaşanmaktadır. Birçok türü 
bulunan bu bakterilerin tür düzeyinde fenotipik ta-
nımlanması hatalı olabilmekte ya da cins düzeyinde 
kalabilmektedir. Bahar ve ark., yara enfeksiyonla-
rında anaerop bakterilerin dağılımını gösterdikleri bir 
çalışmada konvansiyonel yöntemlerle iki farklı Pre-
votella türünü tanımlamış; Demir ve ark. ise bir başka 

çalışmada beş farklı Prevotella türünü tanımlamış-
lardır.24,25 Çalışmamızda ise 15 farklı Prevotella türü 
MALDI-TOF MS yöntemiyle tanımlanabilmiştir.  

Organizmada mikrobiyota üyesi olarak bulunan 
bazı anaerop türler, bağışıklık sistemi zayıfladığında 
fırsatçı enfeksiyonlar oluşturmaktadırlar. Bu mikro-
organizmalardan biri olan Cutibacterium acnes (Ön-
ceki ismi Propionibacterium acnes), nispeten düşük 
patojeniteye sahip bir anaeroptur. Ciltte oluşturduğu 
sivilceye ek olarak, geç evreli protez eklem enfeksi-
yonları, osteomiyelit, endokardit, endoftalmit, nöro-
şirürji enfeksiyonları ve muhtemelen prostat kanseri 
de dâhil olmak üzere birçok klinik durumda önemli 
bir fırsatçı patojen olarak ortaya çıkmaktadır.26 Daha 
önce fenotipik yöntemlerle yapılan bazı çalışmalarda 
Propionibacterium türleri oldukça sınırlı tespit edil-
mişken, çalışmamızda C. acnes (P. acnes) dışında iki 
Propionibacterium türü de tanımlanmıştır.24,27,28 Bun-
dan başka Fusobacterium nucleatum da çeşitli perio-
dontal hastalıklar ve ekstraoral enfeksiyonların yanı 
sıra kolorektal kanserle ilişkili fırsatçı bir patojendir. 
F. nucleatum’un farklı alt türleri, farklı hastalıklara 
neden olabilir. Örneğin F. nucleatum subsp. nuclea-
tum çoğunlukla periodontal hastalıklı bölgelerden 
izole edilirken, F. nucleatum subsp. fusiforme/vin-
centii genellikle sağlıklı bölgelerden mikrobiyota 
üyesi olarak izole edilir.29-32 Bu bakterilerin rutinde 
konvansiyonel yöntemlerle tanımlanması zaman alı-
cıdır. Bu tür hastalar için etkenin hızlı ve doğru ta-
nımlanması, klinisyenin hastaları daha hızlı tedavi 
etmesine, sonuçta ölüm oranlarının, klinikte hastanın 
kalış süresinin ve hasta bakımı ile ilişkili sağlık hiz-
metleri maliyetlerinin azaltılmasını sağlar. MALDI-
TOF MS’nin kullanıma girmesiyle yeni keşfedilen 
veya yeniden sınıflandırılan patojenlerin belirlenme-
sinde büyük mesafe katedilmiş ve tür düzeyinde ta-
nımlamalar oldukça artmıştır. Ancak MALDI-TOF 
MS’nin veri tabanının güncellenmesi, iyi karakterize 
edilmiş yeni spektrumların eklenmesi doğru tanım-
lama için gereklidir.8,33,34 

MALDI-TOF MS sisteminin kullanıma girmesi 
ile birlikte klinik laboratuvarlardan bildirilen anaerop 
kültür sonuçlarında tür düzeyinde tanımlanabilen 
anaerop bakterilerin sayısında önemli bir artış gö-
rülmüştür. Hastanemizde daha önceki dönemi kapsa-
yan yedi yıllık ve konvansiyonel yöntemlerin 
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Üretilen anaerop bakteri Gaita (n=183) 

Gram-pozitif basil  

Clostridioides difficile 9 

Clostridium perfingens 27  

Clostridium innocuum 4  

Clostridium scindens 1  

Clostridium tertium 7  

Clostridium romosum 3  

Clostridium paraputrificum 3  

Clostridium sordelli 1  

Clostridium butyricum 1  

Clostridium clostridioforme 1  

Toplam sayı (%) 57 (31,1) 

TABLO 2:  Clostridioides difficile istemiyle gönderilen 
gaita örneklerinde tanımlanan Clostridium türleri.
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kullanıldığı bir çalışmada, farklı klinik örneklerden 
%24.6 (543/134) oranında anaerop bakteri tanımla-
ması yapılmış ve dokuz farklı cins tespit edilmiştir.28 
Çalışmamızda ise dört yıllık zaman diliminde, 419 
farklı klinik örnekten toplam 125 (%29,83) anaerop 
bakteri MALDI-TOF MS yöntemiyle tanımlanabil-
miştir (Tablo 1). Hastanemizde daha önce konvansi-
yonel yöntemlerle 134 anaerop bakteri dokuz farklı 
cins düzeyinde verilirken, MALDI-TOF MS kullanı-
lan çalışmamız döneminde ise 148 anaerop izolat 54 
farklı bakteri türü olarak tanımlanabilmiştir. Hasta-
nemizde iki farklı dönemi kapsayan bu çalışmalar-
daki anaerop bakteri tanımlamalarındaki artış, 
MALDI-TOF MS sisteminin anaerop bakteri tanım-
lanmasında önemli bir katkı sunabileceğini düşün-
dürmektedir.  

 SONUÇ 

Ülkemizde ve bölgemizde daha önce konvansiyo-
nel yöntemlerle yapılan anaerop bakteri tanımlama 
çalışmaları ile kıyaslandığında, çalışmamızda 
MALDI-TOF MS sistemi ile daha fazla sayıda 
anaerop bakterinin tür düzeyinde tanımlanabildiği 
görülmüştür. Çalışmamızda üzerinde durduğumuz 
anaerop bakterilerin tür düzeyinde tanımlanabil-
mesinin, bu enfeksiyonların tedavisinde klinisyen-

lere ve bu konudaki literatüre katkı sunabileceğini 
düşünüyoruz.  

Finansal Kaynak 

Bu çalışma sırasında, yapılan araştırma konusu ile ilgili doğru-
dan bağlantısı bulunan herhangi bir ilaç firmasından, tıbbi alet, 
gereç ve malzeme sağlayan ve/veya üreten bir firma veya herhangi 
bir ticari firmadan, çalışmanın değerlendirme sürecinde, çalışma 
ile ilgili verilecek kararı olumsuz etkileyebilecek maddi ve/veya 
manevi herhangi bir destek alınmamıştır. 

Çıkar Çatışması 

Bu çalışma ile ilgili olarak yazarların ve/veya aile bireylerinin 
çıkar çatışması potansiyeli olabilecek bilimsel ve tıbbi komite 
üyeliği veya üyeleri ile ilişkisi, danışmanlık, bilirkişilik, herhangi 
bir firmada çalışma durumu, hissedarlık ve benzer durumları 
yoktur. 
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