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Abstract
Bacteria are organisms that have interacted with human beings 
for centuries. In this interaction, some species of bacteria have 
found their place in human microbiota, and have taken useful 
and important roles. Despite their usefulness, bacteria that cause 
disease in humans have been responsible for the loss of thou-
sands of people for centuries and even in the age we live. After 
the discovery of antibiotics and their coming into use, our suc-
cess rate has increased in this struggle. Besides, it is crucial that 
the correct antibiotic is given to the patient immediately. In order 
to achieve this, rapid identification of the pathogen is required. 
Classical diagnostic methods include time-consuming and labor-
intensive procedures based on the cultivation and characteriza-
tion of bacteria. Even though these processes are carried out 
close to the ideal, the time spent, leads to a delay in initiating 
therapy, increased morbidity, mortality and labor loss. Today's 
modern scientific world has enabled faster, more precise and 
specific identification of organisms through the development of 
different devices and approaches. By means of methods such as 
polymerase chain reaction and DNA sequence analysis, organ-
isms can be identified genotypically. Moreover, with these tech-
niques, species identification has become clearer. In this way, 
clinicians have been able to plan treatment with more accurate 
data. Methods such as matrix-assisted laser desorption/ioniza-
tion time-of-flight mass spectrometry, which are gradually be-
coming a part of routine clinical microbiology procedures, made 
bacteria identifiable within hours, even those which used to take 
a long time to identify. This review will emphasize the use of 
these methods in clinical microbiology in particular, although it 
is certain that many of them will also have a great importance for 
the control of environmental samples, food and pharmaceutical 
products. Klimik Dergisi 2018; 31(3): 176-80.
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Özet
Bakteriler yüzyıllardır insanoğluyla etkileşim içinde yaşayan can-
lılardır. Bu etkileşim boyunca bazı bakteri türleri insan mikrobi-
yotası içinde kendilerine yer bulmuş, bazı yararlı ve önemli gö-
revler üstlenmişlerdir. Bu yararlarına karşın, bakterilerin hastalık 
etkeni olanları, yüzyıllardır olduğu gibi, içinde yaşadığımız çağda 
da binlerce insanın ölmesine neden olmaktadır. Antibiyotiklerin 
keşfi ve kullanıma girmesi, bu mücadelede insanoğlunun başarı 
oranını artırmıştır. Bununla birlikte, doğru antibiyotiğin kısa süre 
içerisinde hastaya verilmesinin yaşamsal önemi vardır. Bunu sağ-
layabilmek için de patojenin hızlı bir şekilde tanısının yapılabilme-
si gerekmektedir. Klasik tanı yöntemleri, bakterilerin kültürünün 
yapılmasına ve özelliklerinin belirlenmesine dayanan, zaman alıcı 
ve yoğun emek gerektiren işlemleri içerir. Bu süreçler, ideale ya-
kın olarak yürütülse bile, bu sırada geçirilen zaman, tedaviye baş-
lanmasında gecikmeye, morbidite ve mortalitenin artmasına ve 
işgücü kaybına yol açabilir. Günümüzün modern bilim dünyası, 
çeşitli cihazların ve yaklaşımların geliştirilmesi sayesinde, mikro-
organizmaların idantifikasyonlarının daha hızlı, duyarlı ve özgül 
bir biçimde yapılmasını sağlamıştır. Polimeraz zincir reaksiyonu 
ve DNA dizi analizi gibi yöntemlerle mikroorganizmalar genotipik 
olarak tanımlanmaya başlamıştır. Bu tekniklerle tür tanımlamaları 
da daha net hale gelmiştir. Bu sayede klinisyenlerin tedaviyi daha 
kesin bilgilerle planlaması sağlanmıştır. Rutin klinik mikrobiyoloji 
işlemlerinin bir parçası olmaya başlayan matriksle desteklenmiş 
lazer desorpsiyon/iyonizasyon uçuş zamanı kütle spektrometresi 
gibi yöntemler sayesinde idantifikasyonu çok uzun süren bakte-
riler bile saatler içerisinde tanımlanabilir hale gelmiştir. Bu der-
lemede, çevresel örneklerin, besinlerin ve farmasötik ürünlerin 
kontrolleri açısından da önemi büyük olan bu yöntemlerin özel-
likle klinik mikrobiyolojideki kullanımları üzerinde durulacaktır.  
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Giriş
Mikroorganizmalar yüzyıllardır varlığını bildiğimiz, insa-

noğluyla etkileşim içerisinde yaşayan canlılardır. Bu süreç 
içerisinde insan mikrobiyotasını oluşturmuş, böylece yararlı 
hale gelmiş olan türler bulunmaktadır. Bu yararlı özellikleri 
taşıyan türler bulunmasına karşın, günümüzde, içme suyu-
nun yanı sıra üretim süreçleri sırasında farmasötik formların 
ve besinlerin mikroorganizmalarca kontamine edilebilmesi 
riski, önemli problemlerden biridir. Son yıllarda gündeme ge-
len biyolojik terör tehlikesi de mikroorganizmalara gösterilen 
ilgiyi artırmaktadır (1,2). Farklı sektörleri ilgilendiren bu gibi 
durumlar dışında, dünyadaki bütün ölümlerin yaklaşık yüz-
de 30’u infeksiyon hastalıklarına bağlıdır. Bu durumda, başta 
bakteriler olmak üzere, infeksiyon etkenlerinin tanımlanması-
nın, gerek klinik mikrobiyoloji gerekse sağlık politikaları açı-
sından önemi de artmaktadır (3).

Yıllardır kullanılan klasik tanı yöntemleri, mikroorganiz-
manın kültürde üretilmesine dayanmaktadır. Bakterilere ait 
koloni tipi, hemoliz ve pigment yapması gibi gözleme daya-
nan özelliklerin incelenmesi ve çeşitli biyokimyasal testlerin 
yapılması sırasında, her zaman bir kontaminasyon riski ya da 
yanlış yorumlama olasılığı vardır. Kültürü yapılamayan, uzun 
sürede üreyen ve polimikrobik infeksiyonlarda tanı aşamala-
rında sorun yaşanmakta olduğu için daha hızlı ve daha du-
yarlı tanı yöntemlerine gereksinim duyulmaktadır (1,4). Daha 
hızlı tanımlama yapılabildiği takdirde özellikle sepsis gibi hızlı 
bir biçimde antibiyotik tedavisine başlanması gereken du-
rumlarda tedavinin düzenlenmesi daha kolay olacaktır (5). Bu 
derleme kapsamında kültür ve biyokimyasal idantifikasyon 
yöntemleriyle karşılaştırıldığında, görece farklı yaklaşımlar 
içeren, daha hızlı şekilde sonuca ulaşan ve daha çok klinik 
mikrobiyolojide kullanılan bakteriyel tanı yöntemleri gözden 
geçirilecektir.

Moleküler Yöntemler
Genetik materyalin keşfi ve görevlerinin saptanması, sa-

dece mikrobiyoloji alanında değil, pek çok bilim dalında da 
önemli getiriler sağlamıştır. Bakteriyel hayatın devamlılığını 
sağlayan türe ve/veya cinslere özgü genetik materyalin hedef 
alındığı yöntemler sayesinde daha spesifik tanı yöntemleri ve 
daha keskin tür ayrımları yapılabilmiştir.

Polimeraz Zincir Reaksiyonu Tabanlı Yöntemler 
Polimeraz zincir reaksiyonu (PZR), pek çok farklı dezok-

siribonükleik asid (DNA) içeren bir örnek veya havuz içinden 
istenen bölgenin, o gene spesifik primerler aracılığıyla enzi-
matik olarak çoğaltılmasını sağlayan bir yöntemdir. Yüksek 
sıcaklıklara dayanıklı Taq polimeraz enziminin keşfini takiben 
kullanılan bir yöntem haline gelmiştir. Elde edilen DNA par-
çacıkları, agaroz jel elektroforezinde veya kullanılan primer-
lerin florofor boyalarla işaretlenmesiyle görünür hale getiril-
mekte ve böylece genin varlığı tespit edilebilmektedir. Bak-
teriyoloji açısından düşünüldüğünde, herhangi bir bakteriye 
ait spesifik gen bölgeleri hedef alınarak tanılama yapılmasına 
olanak sağlamaktadır. Tüm bakteri türlerine ait genetik olarak 
korunmuş bölgeleri hedef alan evrensel primerler sayesinde 
bir örnekte bakteri olup olmadığının tespiti başarılı olarak 
yapılabilmektedir (6). Bir kaynaktan tür ayrımı yapılmaksızın 

bakteri varlığının tespiti, tanı ve tedavi açısından öneminin 
daha az olduğu düşünülse de, bu durum özellikle besinlerin 
kontrolü açısından önem arz etmektedir (7). 

PZR sayesinde, genel olarak korunmuş bölgeler dışında, 
sadece tür, alttür ve serotiplere ait özelleşmiş gen bölgeleri-
ne yönelik olarak daha ayrıntılı bir ayrım ve tanılama yapıla-
bilmektedir. Bu noktada bakterilerde bulunan ve fonksiyonel 
olarak korunmuş 16S rRNA, 23S rRNA, gyrA, gyrB, hsp65 gibi 
bölgeler tercih edilmektedir (8,9). Bununla birlikte Salmonel-
la enterica serotipleri için invazyondan sorumlu invA, Pseu-
domonas türleri için ise oprL ve oprI gibi dış zar lipoproteini 
genlerinin tanımlanması gibi türe özgü bölgelerden faydala-
nılması da söz konusudur (10-12). 

Yöntemin kendi içerisinde pek çok avantaj ve dezavan-
tajı bulunmaktadır. Sık yapılan ve hâkim olunan bir yöntem 
olması, en önemli üstünlüğü olarak öne çıkmaktadır. Yön-
temin standardizasyonu ve ayrıntılarla ilgili pek çok başarılı 
çalışmaya ulaşılabilir olması, deneylerin daha yüksek oranda 
tekrarlanabilmesine olanak sağlamaktadır. Basit, uygulanma-
sı nispeten kolay bir yöntem olması genel avantajları olarak 
sayılabilir. Ancak tekniğin, birbirini takip eden birkaç basa-
mağı içermesi, emek-yoğun bir yöntem olmasına sebebiyet 
vermektedir. Bu aşamaların her biri için ayrı kimyasal, madde 
ve cihaza gerek duyulmasının yanında, mikroorganizmaya ait 
temel düzeyde de olsa genetik bilgiye ihtiyaç duyulmaktadır. 
Bu da yöntemin sadece genotipik olarak bilgi sahibi olunan 
bakteriler için uygulanabilir olmasına sebep olmaktadır (13). 

PZR’nin bu anlamdaki başarılı uygulamaları esnasında 
gerçek zamanlı kantitafif PZR yönteminden faydalanılabile-
ceği düşünülmüştür. Bu PZR yöntemi sadece bir genin var-
lığını değil, oluşacak transkript miktarını da tanımlamaya 
olanak sağlamaktadır (14). Bu sayede yöntemde kantitatif 
sonuç alınarak bakterinin miktar tayininin yapılabilmesinin 
önü açılmıştır. Chen ve arkadaşları (15) tarafından 2018 yı-
lında yapılan çalışmada uygun primerler tasarlanıp kullanıla-
rak, Neisseria gonorrhoeae’nin hem idantifikasyonunun hem 
de klinik örnekteki bakteri miktarının koloni oluşturan birim 
(CFU) olarak tespit edilebileceği ortaya konulmuştur. 

Dezoksiribonükleik Asid Dizi Analizi 
Genlerin çoğaltılabilir hale gelmesiyle mikrobiyoloji ala-

nında DNA dizi analizi işlemlerinin de tanımlayıcı bir yöntem 
olarak kullanılması gündeme gelmiştir. Bilimsel cihazların ve 
yöntemin son yıllarda oldukça gelişmesini takiben kültürde 
üretilmiş bakterilerden, hatta direkt olarak klinik örneklerden 
tanımlama yoluna gidilmiştir (16). Bu teknoloji sayesinde alı-
şılmamış ve daha önceki dönemde kültürünün yapılması ol-
dukça zor olan bakterilerin de tanımlanması sağlanmıştır (17). 

Yöntemin kullanılması açısından en önemli faktör hedef 
olarak seçilecek gen bölgesidir. Bakteriler için genellikle 16S 
rRNA bu anlamda kullanılan hedef bölgedir. Yaklaşık 1500 
baz çifti uzunluğundaki bu bölgenin kodladığı ürün 30S ribo-
zomun yapısına katılır. Bakteriler ve arkealarda bulunan bu 
gen bölgesi gösterdiği korunmuşluk sayesinde hem primer 
tasarımı açısından uygun bir bölgedir; hem de filogenetik 
yakınlığı tanımlayabilecek değişken bölgeler içermesi, hedef 
olarak kullanılabilmesine olanak sağlamaktadır. Ayrıca gene 
ait baz uzunluğunun filogenetik anlamda analiz yapılmasına 
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izin verecek uzunlukta olması, önemli bir avantaj getirmekte-
dir (18,19).

Bu yöntemin ilgi çeken en önemli özelliği 90’lı yıllarda 
kullanıma girmesiyle birlikte biyokimyasal ve kültürel yön-
temlerle tanımlanması ve ayrımı yapılamayan bakterilere ait 
bilgi elde edilmesini sağlamasıdır. Elde edilen gen bilgileri sa-
dece dizi analizi için değil, pek çok farklı moleküler yöntemin 
dayanağını oluşturacak gen bankalarının oluşumunu sağla-
mıştır (19). Bununla beraber her yöntemde olduğu gibi bu 
yöntemin de sınırlayıcı özellikleri bulunmaktadır. Bunlardan 
birisi Bacillus cereus ve B. anthracis gibi tamamen birbirinin 
aynı 16S rRNA gen dizilerine sahip bakterilerde ayrımın yapı-
lamamasıdır. Bu ve benzer bakteriler için daha farklı hedefle-
rin seçilmesi söz konusudur. rpoB, gyrA, gyrB gibi hedefler bu 
anlamda öne çıkan gen bölgeleridir (17). 

Mikrodizilim 
Mikrodizilim ("microarray"), belli gen bölgelerine hibridize 

olacak oligonükleotid probların kullanılıp, bilgisayar tarafından 
sinyal sistemiyle tanınması temeline sahip bir yöntemdir. Bak-
teriyel tanı için korunmuş ve spesifik olma özelliği taşıyan gyrA, 
parE, 16S rRNA gibi gen bölgelerini hedef alan problar kulla-
nılmaktadır. Hibridizasyonun gerçekleşmesi veya gerçekleşme-
mesi sonucunda verilen sinyaller bilgisayar tarafından okunup 
işlenerek, gen bölgelerinin pozitifliği tespit edilmektedir (20). 

Yöntemin bir seferde çok farklı gen bölgesinin taranma-
sına izin vermesi avantaj olarak ortaya çıkmaktadır. Bu sayede 
bir uygulamada pek çok farklı tür tanımlanabilir. Buchan ve 
arkadaşları (21)’nın yaptığı çalışmada pek çok farklı tür başa-
rılı ve yüksek duyarlılıkla idantifiye edilebilmiştir. Ayrıca çeşitli 
direnç ve virülans genlerini tespit edecek tasarımların kullanıl-
ması sayesinde daha ayrıntılı tanımlamalara gidilebilmektedir. 
2015 yılında yapılmış bir başka çalışmada bakteri türleri yanın-
da bazı temel direnç genlerinin tespiti yapılarak yöntemin sa-
dece idantifikasyon amacıyla değil, tedaviyi yönlendirebilecek 
şekilde düzenlenebileceği de gösterilmiştir (22). 

Modern dönemlerin ilgi çeken bir yöntemi olan mikrodi-
zilim teknolojisi, birbirini izleyen farklı basamakları içermesi 
nedeniyle hata oranının artması ve gerekli materyal sayısının 
fazla olması nedeniyle yüksek maliyetli bir görünüm çizmek-
tedir. Bu durum sık ve rutin olarak kullanımını kısıtlamakta-
dır. Ayrıca bir deney için dizi analizlerine bağımlı olarak çok 
sayıda oligonükleotid probun tasarlanmak zorunda olunması 
yine yöntemin dezavantajı olarak ortaya çıkmaktadır (23). 

Floresan In Situ Hibridizasyon 
Mikroorganizmaların tanısı amacıyla rRNA’yı hedefleyen 

modifiye edilmiş oligonükleotid probların kullanıldığı ve kı-
saca FISH olarak gösterilen bir yöntemdir. Türe özgü RNA 
dizilerine bağlanarak hibrid yapı oluşturacak kısa ve spesifik 
probların tasarlanması yöntemin ilk koşuludur. Tasarlanan 
bu probların normal DNA/RNA oligomerlerinden farklı mo-
difikasyonlar içermesi sayesinde daha kuvvetli bir bağlan-
ma elde edilmektedir (24). Floresan boyalarla işaretlenen bu 
diziler kendi üzerine katlanma yapmayacak veya farklı gen 
bölgelerine bağlanmayacak şekilde tasarlandığında, istenen 
RNA bölgesiyle hibridize olmasını takiben ışıma yapmakta ve 
floresan mikroskobunda boyaya özgü renklerin seçilmesiyle 
tanılamaya gidilmektedir (25). 

Yöntemin özgüllüğü ve uygulanabilirliğiyle ilgili pek çok 
çalışma literatürde yer almaktadır. Duyarlı olarak tanı yapa-
bilmesi, birden fazla prob kullanarak aynı anda farklı bakte-
riler için tanı yapılabilmesi gibi getirileri olan bu yöntemde, 
en önemli avantajlardan biri yöntemin kısa sürede sonuç 
vermesi ve herhangi bir izolasyon işlemine gerek duyulmak-
sızın kan ve beyin-omurilik sıvısı gibi klinik örneklerden direkt 
olarak tanı yapılabilmesine olanak sağlamasıdır. Yöntemin 
bir diğer avantajı herhangi bir amplifikasyon basamağı içer-
mediği için kontaminasyonun oluşturacağı risklerin daha az 
oluşudur (26). Özellikle kültürünün yapılması uzun veya zor 
olan Mycobacterium ve Legionella türlerinde bile başarılı 
sonuçlar vermesi ve farklı bakteriler için standardize edilerek 
ticari kitlere dönüşmüş olması klinik mikrobiyoloji açısından 
önemli avantajlar getirmektedir (25,27,28). 

Tekniğin başarılı şekilde uygulanabilmesi için hedef alı-
nacak bakteriye ait gen bilgisinin net bir şekilde bilinmesi ge-
rekmektedir. Ayrıca dizilerin üç boyutlu yapılarının moleküller 
arasındaki etkileşimi değiştireceği için tasarım işleminde göz 
önünde bulundurulması gerekmektedir. Floresan işaretleme 
için seçilecek boya konusunda duyarlı davranılması ve bazı 
bakterilerin doğal floresan görüntüleriyle karışmayacak şekil-
de belirlenmesi gerekliliği yöntemin uygulamasındaki zorluk-
lar olarak sayılmaktadır (24,29). 

Spektroskopik Yöntemler
Bir örnek veya materyaldeki atom, iyon veya molekülle-

rin, bir enerji düzeyinden diğerine geçişleri sırasında absorbe 
olan veya yayılan ışımaların ölçülmesi ve yorumlanmasıdır. 
Bu değişimleri farklı yaklaşımlarla tespit edebilen cihazlar sa-
yesinde yeni tanı yöntemleri ortaya çıkmıştır.

Fourier Dönüşümlü Kızılötesi Spektrometrisi 
Genel tanı yöntemlerinden oldukça farklı bir yaklaşıma 

sahip ve umut vadeden bu yöntemde, bakteriye ait tüm kim-
yasal kompozisyonun görüntülenmesi sayesinde tanılama ya-
pılmaktadır (30). Görüntüleme sonucu bakteriye ait kızılötesi 
spektrumları elde edilir. Böylece bir nevi parmak izi oluşturu-
larak bakteriye özgü paternler oluşturulmaktadır. Bakterilerin 
tanımlanması ve ayırt edilebilmesi için uyarlanmış bu yön-
tem örneklere hücre duvarının veya bakterinin bütünlüğünü 
bozacak herhangi bir işlem yapılmadığı için ufak miktarlarda 
örneklerden bile tanılama yapılabilmesi mümkündür (31). Ay-
rıca uygulanmasının kolay olması ve herhangi bir kimyasala 
ihtiyaç duyulmaması yöntemin getirdiği üstünlükler olarak 
göze çarpmaktadır. Yöntemle ilgili başarılı çalışmalar litera-
türde yer almaktadır. Bosch ve arkadaşları (32)’nın yaptıkları 
çalışmada az miktarlarda örnekle kistik fibrozlu hastaların so-
lunum siteminde sık görülen bakterilerin tanımlanması başa-
rıyla yapılabilmiştir. Özellikle idantifikasyonu görece zor olan 
Burkholderia türlerinin en sık görülen dört türünün, başarılı 
şekilde ayırt edilerek ortaya konulması dikkat çekicidir. 2018 
yılında yapılan bir başka çalışmada ortaya konulan sonuçlar 
bu yöntemin Salmonella enterica serotiplerinin tanısında kul-
lanılabileceğini göstermektedir. 2600 kadar serotipi bulunan 
bu türün üyelerinde genel serotip tanısı için aglütinasyona 
dayalı pahalı ve fazla sayıda antijenik serum gerektiren bir 
yöntemin yerine, alternatif olabileceği gösterilmiştir (33).
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Bütün bu pozitif sonuçlara karşın yöntemin belli kısıtlılık-
ları bulunmaktadır. Elde edilen sonuçların yorumlanabilmesi 
için ilgili bilgilerin girilmesi gereken bir kütüphaneye ihtiyaç 
duyulması, ayrıca elde edilen değerlerin çeşitli algoritmalar 
aracılığıyla analiz edilmesi yöntemin uygulama aşamalarını 
olmasa da, değerlendirme aşamalarını daha kompleks hale 
getirmektedir (31). 

Raman Spektroskopisi 
Raman etkisi, moleküller tarafından saçılan az miktardaki 

ışının dalga boyunun, gelen demetin dalga boyundan farklı 
olması olarak tanımlanmaktadır. Bu dalga boyu kaymalarının 
moleküldeki titreşimler sayesinde değişiklik gösterdiği, yani 
molekülün kimyasal yapısıyla bağlantılı olduğu 1928 yılında 
keşfedilmiş ve özellikle adli vakaların çözümü için uygun bir 
yöntem olduğu düşünülmüştür (34). Bununla birlikte yönte-
min mikroskopiyle birleştirilmesi mikrobiyoloji açısından hız-
la dikkat çekici bir yöntem olmasını sağlamıştır (35). Bu sa-
yede yöntemin kültürden bağımsız hale gelmesi sağlanmış, 
böylece üretme basamağı ortadan kaldırılmıştır. Bu sayede 
daha hızlı hale gelmesinin yanı sıra kültürde üretilemeyen 
bakterilerin in situ tespitleri yapılabilir hale gelmiştir ve tek bir 
bakteri hücresinden bile tanılama olanağı sağlanmıştır (36).

Tang ve arkadaşları (37) tarafından 2013 yılında yapılan 
çalışmada Gram-negatif bakterilerin ve Mycobacterium tür-
lerinin bu yöntemle idantifikasyonu incelenmiş ve yöntemin 
başarılı sonuçlar verdiği ortaya konmuştur. Teknikle ilgili bir 
başka çalışmada, Raman prensiplerinin mikrobiyoloji açısın-
dan kullanımı esnasında, sadece bakterinin varlığının tespiti 
değil, türlerin ayrımının da yapılabileceği düşüncesi ortaya 
atılmıştır. Yöntemi Staphylococcus türlerinin ayrımı açısın-
dan değerlendiren bu çalışma, türe özgü ışıma piklerini tespit 
ederek farklı türleri birbirinden başarıyla ayırt ederek tanım-
layabilmiştir. Bununla beraber modern yöntemlerin bir kıs-
mında gözüktüğü üzere farklı değerlendirme algoritmalarının 
önemini de ortaya koymuş ve doğru algoritmayla tanımlama 
yapılırsa, %99’a varan oranlarda başarı elde edilebileceği 
gösterilmiştir. Moleküllerin ayrımı konusunda oldukça duyarlı 
olan bu yöntem sayesinde, planktonik ve biyofilm içerisindeki 
hücreler arasındaki fark ortaya konulabilmektedir. Dolayısıyla 
bu prensip doğrultusunda yapılan çalışmalarla, bakterilerin 
doğada bulunuş şekillerinden bağımsız bir biçimde tanılama-
larının yapılabileceği tespit edilmiştir (38). 

Matriksle Desteklenmiş Lazer Dezorpsiyon İyonizasyon 
Uçuş Zamanı Kütle Spektrometrisi 

Son yıllarda idantifikasyon amacıyla özellikle klinik mik-
robiyoloji alanında kullanılan ve kısaca MALDI-TOF MS olarak 
gösterilen bir spektrometri yöntemidir. Temel olarak analiz 
edilecek bakteri kolonilerinin kısa dalga boylu lazer aracılığıy-
la iyonize edilip hızlandırılarak elektrik alanından geçirilmesi 
olarak açıklanabilir. Ortaya çıkan spektral profilin bilgisayar 
yardımıyla analizi sayesinde bakteri idantifikasyonuna gidil-
mektedir (39). Yüksek derecede duyarlılık ve verimle çalışan 
bu yöntemin başarısı pek çok çalışmayla ortaya konulmuştur. 
Foster (40)’ın yaptığı çalışmada pek çok farklı aileye mensup 
Gram-pozitif ve Gram-negatif bakterilerin tespiti başarıyla 
gerçekleştirilmiştir. Sık izole edilen türler başta olmak üzere 

250 civarında bakterinin kullanıldığı çalışmada doğru sap-
tama oranlarının %90’ın üzerine çıktığı görülmektedir. Ülke-
mizde buna benzer çalışmalar yapılmış ve yöntemin başarısı 
ortaya konulmuştur (41).

Yöntem sırasında elde edilecek spektral piklerde biyolo-
jik faktörlere bağlı olarak değişiklikler gözlemlenebileceği bi-
linmektedir. Kullanılan kültürün yaşı, kimyasal çevreyle olan 
ilişkisi ve adaptasyonunun, elde edilecek profillerde değişik-
liklere neden olabileceği bilinmektedir (1). Bununla birlikte 
yöntem ribozomal proteinler üzerinden yürüdüğü için yük-
sek derecede korunmuş bölgeler içeren Escherichia coli ve 
Shigella türlerinin ayrımı konusunda sorunlar yaşanabilmek-
tedir (42). Ayrıca hücre duvarının daha kalın olması nedeniyle 
Gram-pozitif bakteriler için daha karmaşık izolasyon yönte-
mine ihtiyaç duyulması yöntemin kısıtlılıkları olarak ortaya 
çıkmaktadır (40). 

Geleceğe Yönelik Beklentiler ve Olası Sorunlar
Günümüz modern teknolojisi, pek çok farklı yaklaşımı ve 

yöntemi sağlık bilimlerinin hizmetine sunmaktadır. Dünyanın 
her yerinden farklı araştırmacıların değişik bakış açılarıyla 
daha yeni ve hızlı tanı yöntemlerinin keşfi için çaba göster-
mesi sayesinde daha kısa sürede ve daha yüksek doğrulukla 
çalışan yeni metodların keşfedilmesi geleceğe yönelik bek-
lentiler arasındadır. Ancak yöntemlerin gerektirdiği cihaz ve 
maddelere ulaşımın zorluğu kadar, nitelikli insan yetersizli-
ğinin bu metodların kullanımını kısıtlayacak faktörlerden biri 
olarak öne çıkabileceği düşünülmektedir. Bu süreçte cihazla-
rın ve yöntemlerin kullanımının mümkünse daha basit hale 
getirilmesi, dünyanın çeşitli bölgelerinde sağlık çalışanlarının 
sayısal olarak yetmediği alanlarda da kullanılabilmesini sağ-
layacaktır.
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