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Eesmark. Selgitada senist suguteede infektsioonide diagnoosimise praktikat, kompleks-
uuringu moju selle kvaliteedile.

Metoodika. Quattromed HTI laborisse tihe kuu jooksul saabunud suguteedest véetud
proove (n = 4985) uuriti soltumata arsti tellimusest Luminexi xMAP-paneeliga suguteede
infektsioonide selliste vdimalike tekitajate suhtes nagu N. gonorrhoeae, C. trachomatis,
C. trachomatis LGV, T. vaginalis, M. genitalium, M. hominis, U. urealyticum, U. parvum.
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TU Kliinikumi nahakliinik Tulemused. Enamasti tellis arst uuringu tihe (31%), kahe (22%) voi kolme (20%) obligaatse
vdi oportunistliku patogeeni suhtes. Enim telliti C. trachomatis’e uuringut (91% proovi-
dest). Uuritud proovidest leiti N. gonorrhoeae 0,2%-1, C. trachomatis 3,5%-1, T. vaginalis
0,5%-1, M. genitalium 1,2%-1, M. hominis 7,9%-1, U. urealyticum 7,7%-1 ja U. parvum 32%-1
juhtudest. Kasutatud meetodiga tuvastasime uuritud materjalis ka teisi STLI tekitajaid,
mille suhtes arst ei olnud uuringut tellinud (sagedamini mitmeid STLI-d tekitavaid
mikroorganisme, nt N. gonorrhoeae ja M. genitalium). Analiilisides proove vaid arsti
tellimuse jargi, oleks suguhaigusi pohjustavatest patogeenidest jddnud avastamata 40%

N. gonorrhoeae, 0,6% C. trachomatis’e, 88% T. vaginalis’e ja 48% M. genitalium’i esinemisest.
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Jareldused. Kompleksdiagnostika kasutamine voimaldaks mitmete sugulisel teel levivate
mikroorganismide (eelkdige N. gonorrhoeae ja T. vaginalis’e) paremat avastamist ning

vdiks seeldbi parandada suguhaiguste ravi ja diagnoosimise kvaliteeti.

Molekulaarse kompleksdiagnostikaga
madratakse tithest uuritavast materjalist
korraga palju erinevaid molekulaarseid
markereid, nditeks mikroobi liigile vdi geno-
tltibile spetsiifilised markerid, toksiinide
vdi muude virulentsusfaktorite geenid jm.
Nimetatud diagnostikameetodid on leidnud
ttha enam rakendust mitmete erinevate
haigustekitajate riihmade kindlakstegemisel
nii teadusuuringutes kui ka igapdevases
kliinilises praktikas (1-5).

Suguteede infektsioonide diagnoosimi-
seks kasutatakse molekulaarseid diagnos-
tikapaneele, mis hélmavad nii sagedamini
esinevaid ja kindlalt seksuaalsel teel levivate
infektsioonide (STLI) tekitajaid (Neisseria
gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis, Tricho-
monas vaginalis, Mycoplasma genitalium) kui

ka potentsiaalseid ainult teatud juhtudel voi
teatud piirkonnas esinevaid infektsioonide
tekitajaid (Mycoplasma hominis, Ureaplasma
urealyticum, Ureaplasma parvum) (6-14).
Vorreldes klassikaliste diagnooosimis-
meetoditega on kompleksdiagnostikal
mitmeid eeliseid. Molekulaardiagnostika
suurele tundlikkusele ja spetsiifilisusele
lisandub voimalus méadrata tekitajaid kiiresti
ja mitut korraga. Uksikute haigustekitajate
vilistamistaktikat kasutades voib diag-
noosini joudmine votta kauem aega, olla
tillikam patsiendile ning kokkuvdttes ka
kallim. Kompleksdiagnostika voéimaldab
ka kiiremini ning tdpsemalt diagnoosida
segainfektsioone. Paljude haigusseisundite
puhul on ammu teada, et poletikutekitaja-
tena osalevad mitmed eri mikroorganismid
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samal ajal (nt intraabdominaalsed infekt-
sioonid, kroonilised haavandid). Moleku-
laarse kompleksdiagnostika abil on leitud
palju segainfektsioone ka selliste haigussei-
sundite korral, mida varem peeti eelkdige
monoinfektsioonideks (nt kéhulahtisus,
hingamisteede haigused) (1, 15, 16). Ka
suguteede infektsioonide puhul on komp-
leksuuringud ndidanud segainfektsioonide
suuremat osakaalu, kui varem arvati (7-9,
11, 12). Kasutades diagnoosimist tiksikute
haigustekitajate kaupa (nende olemasolu kas
kinnitades voi vilistades), jadvad sellised
segainfektsioonid markamata, kuna pérast
esimest positiivset leidu rohkem uuringuid
enamasti ei tehta. Samuti vdivad avasta-
mata jddda harvem esinevad v6i muudel
pohjustel uurimisel esmavalikusse mitte-
kuuluvad mikroorganismid. Niiteks on
suguhaiguste diagnostilistesse paneelidesse
lisatud harva esinevaid STLI-de tekitajate
nagu pehme Sankeri tekitaja Haemophilus
ducrey ja veneerilist granuloomi p&hjustava
Chlamydia trachomatis’e serotiitibid L1-3
(ymphogranuloma venereum, LGV). Eespool
nimetatud haigusi peetakse eelkdige aren-
gumaade probleemideks, kuid samas on
kirjeldatud mitmeid juhtumeid ja haigus-
puhanguid ka arenenud maades ning nende
juhtude avastamise sagedus soltub oluliselt
diagnoosimisvoimalustest (17).

Eestis on molekulaarne kompleksdiag-
nostika kdttesaadav olnud juba aastaid, kuid
pole teada, kuivord arstid seda voimalust
kasutavad ning kuidas selle laiem rakenda-
mine vdiks mojutada STLI-de diagnoosimist.

Uuringu eesmairk oli selgitada jargmist:
1) milline on suguteede infektsioonide
kompleksdiagnostika tellimise senine prak-
tika arstide seas; 2) kuidas molekulaarse
kompleksuuringu kasutamine vorreldes
arsti tellitud tksiktestidega voiks moju-
tada diagnoosimise kvaliteeti ning 3) kui
sagedane on suguteedes erinevate haigus-
tekitajate koosesinemine.

MATERJAL JA MEETODID

Uuringusse kaasati koik suguteedest voetud
proovimaterjalid, mis olid saadetud Quatt-
romed HTI Laborid OUsse (QHL) 2013.
aasta jaanuaris uuringuks iithe voi mitme
suguteede infektsioonide tekitaja suhtes.
Kokku uuriti 4985 proovimaterjali (83%
moodustas emakakaela kanali kaabe,
8% esmasjoa uriin, 5% ureetrakaabe, 2%
sperma, 1% tupekaabe, 1% tdpsustamata

materjal). Uuritavatest olid 85% naised ja
15% mehed.

Koikides materjalides méarati séltumata
arsti tellimusest jargmised obligaatsed
ja oportunistlikud patogeenid: Neisseria
gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis,
Chlamydia trachomatis LGV, Trichomonas
vaginalis, Mycoplasma genitalium, Myco-
plasma hominis, Ureaplasma urealyticum,
Ureaplasma parvum. Uurimisel kasutati
Luminexi xMAP*-metoodikat, mis pdhineb
polimeraasi ahelreaktsiooni (PCR, poly-
merase chain reaction) meetodil paljun-
datud geneetilise materjali tuvastamisel
patogeenispetsiifiliste hiibridisatsioo-
niproovide kaudu. Patogeenispetsiifilised
hiibridisatsiooniproovid on seotud spekt-
raalselt kodeeritud mikrokerakestega, iga
mikroorganismi spetsiifiline proov kindla
regiooniga. Koos vastava aparatuuri ning
tarkvaraga on véimalik tuvastada vastavad
mikrokerakesed ja nendega spetsiifiliselt
seondunud paljundatud DNA jéarjestused
(18). Luminexi xMAP*-metoodikal péhinev
uurimismeetod on QHLis suguteede infekt-
sioone pdhjustavate mikroorganismide
uurimiseks akrediteeritud.

Arsti tellitud uuringutele saadeti vastused
rutiinse korra kohaselt, mittetellitud uurin-
gute tulemused salvestusid analiisaatoris
anoniiimselt. Andmetdotluses kasutati
isikustamata andmeid, mis sisaldasid telli-
muse sisu (milliste mikroorganismide suhtes
telliti uuring) ning uuringu tulemusi.

Uuring on kooskélastatud Tallinna medit-
siiniuuringute eetikakomitees (18.04.2013. a
otsus nr 248).

TULEMUSED

Uuringute tellimine
Analitisides tellimusi STLI-de patogeenide
suhtes, leidsime, et enim telliti uuringut
C. trachomatis’e suhtes (91% proovides), jarg-
nesid N. gonorrhoeae ja M. genitalium, mida
telliti ligi pooltest proovidest (vt tabel 1).
Vaadates, kui palju telliti kombineeritud
ja tiksikuuringuid, leidsime, et sageli tellis
arst uuringu vaid tihe haigustekitaja suhtes
(31% proovidest). Tellimused kahe mikroor-
ganismi uurimiseks moodustasid 22% juhtu-
dest, kolme jaoks 20% ning nelja v6i enama
uurimiseks 27%. Vaid 5% proovide korral
oli arst tellinud tédieliku kompleksdiagnos-
tika koigi 7 voimaliku STLI-tekitaja suhtes.
Sagedamini telliti uuring N. gonorrhoeae
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kui C. trachomatis’e suhtes samas proovis
(14% proovidest).

Uuritavate mikroorganismide
esinemine proovides

STLI-tekitajaid leiti jargmiselt: N. gonor-
rhoeae 0,2%-s, C. trachomatis 3,5%-s,
T. vaginalis 0,5%-s ja M. genitalium 1,2%-s
proovidest. C. trachomatis’e LGV tiilipi ei
leitud tihestki proovist. Potentsiaalselt
patogeensetest mikroobidest leiti M. hominis
7,9%-s, U. urealyticum 7,7%-s ja U. parvum
32%-s proovidest.

Enamasti oli uuritavate STLI-de patogee-
nide esinemissagedus sarnane proovides,
millest arst oli vastava uuringu tellinud, ja
nendes, millest uuringut tellitud ei olnud
(vt tabel 1). Erandiks oli C. trachomatis,
mida leiti sagedamini nendes proovides,
millest arst oli nimetatud mikroorganismi
uuringu tellinud, kui nendest, millest seda
polnud tellitud.

Kui vordlesime positiivsete tulemuste
arve proovides, millest vastav uuring oli
tellitud, ning koigis proovides kokku (tellitud
ja mittetellitud uuringud), siis STLI-de
kindlatest tekitajatest oleks kuu jooksul
jddanud avastamata 4 N. gonorrhoeae, 1
C. trachomatis’e, 21 T. vaginalis’e ja 28
M. genitalium’i esinemise juhtumit, kuna arst
polnud vastavat uuringut tellinud (vt tabel 1).

Tabel 1. Uuringute tellimine, STLI-tekitajate esinemine proovides
(tellitud ja mittetellitud uuringutes) ning uuringu mittetellimisest
tingitud diagnoosimata jaanud juhud

Konkreetse STLI-tekitaja leid:

Tellitud % ja (positiivne leid / analiiisid ~ Potentsiaalselt
eea uuringute kokk diagnoosimata
Mikro kaal okku) jaanud STLI
organism osakaa jdanud STLI-
(%) koigist llitud . llitud juhud: % ja
proovidest tellitu mittetellitu juhud kokku
uuringutes uuringutes
N. gonorrhoeae 49 0,25 (6/2426) 0,16 (4/2559) 40 (4/10)
C. trachomatis 91 3,8* (172/4549) 0,2* (1/436) 0,6 (1/173)
T. vaginalis 19 0,32(3/942) 0,52 (21/4043) 88 (21/24)
M. genitalium 46 1,4 (31/2279) 1(28/2706) 48(28/59)
*p<0,001
Tabel 2. Erinevate mikroorganismide koosesinemine suguteedest voetud
proovides
Kaasuva tekitaja leid (%) positiivsetes proovides
Leitud
patogeen Kaasuv kindel ja/v6i

Kaasuv kindel STLI-tekitaja

potentsiaalne tekitaja

N. gonorrhoeae
C. trachomatis
T. vaginalis

M. genitalium

33 88
7 61
4 71

12 58

Uuritavate mikroorganismide
koosesinemine

Anallitisides esinevate patogeenide koos-
esinemise sagedust, soltus tulemus sellest,
kas materjali uuriti ainult kindlate STLI-
tekitajate voi ka suguteede poletike potent-
siaalsete tekitajate suhtes. Arvestades
ainult kindlaid tekitajaid, esines lisaks muu
uuritava mikroorganismi leid sagedamini
N. gonorrhoeae ja M. genitalium’i leiu korral.
Arvestades ka potentsiaalseid haigustekita-
jaid, oli erinevate mikroorganismide koos-
esinemine tunduvalt sagedasem (vt tabel 2).
Kindlate STLI-tekitajate sagedasemad
koosesinemise kombinatsioonid olid C. trac-
homatis koos M. genitalium’i (7 juhtumit)
vdi N. gonorrhoeae’ga (4 juhtumit). Potent-
siaalsete tekitajate kombinatsioonid olid
M. hominis koos U. parvum’i (214 juhtumit)
voi U. urealyticum’iga (114 juhtumit).

ARUTELU JA JARELDUSED

ToO0 toi esile meie raviarstide eelistused sugu-
teede infektsioonide tekitajate uurimisel:
enamasti telliti uuring C. trachomatis’e
suhtes ning harvem uuriti patsienti mingi
muu haigustekitaja suhtes. Umbes kolman-
dikul juhtudes esitati tellimus vaid tihe
mikroobi uuringuks. Saadud tulemus erineb
oluliselt meie 2002. aastal tehtud uuringust,
kus N. gonorrhoeae, C. trachomatis’e ja
T. vaginalis’e analiilise tehti enam-vahem
vordsel hulgal (19). Kuigi meie tédsse oli
kaasatud vaid liks labor, annab see tulemus
ettekujutuse tldisest Eesti praktikast,
kuna Quattromed HTI laborite klientuur
hélmab iile Eesti erinevaid raviasutusi
(haiglad ja eriarsti ambulatoorsed vastu-
votud, erameditsiini asutused). Uuringus
ei olnud v6imalik eristada eri ndidustustel
voetud proove (nt kontaktsete voi muude
patsiendirithmade skriining, simptomaati-
lised patsiendid), kus tellimuste eesmargid
vbivad teatud méaaral erineda.

Teise olulise tulemusena leidsime, et meie
kasutatud meetodiga tuvastasime uurimis-
materjalis ka STLI-tekitajaid, mille suhtes
arst uuringut ei olnud tellinud (vélja arvatud
C. trachomatis). Kompleksdiagnostika raken-
damise tihe vastuargumendina on esitatud
seisukoht, et enamasti saab arst Kkliinilise pildi
alusel otsustada, millise haigustekitaja(te)
suhtes peaks uuringu tellima. Meie uuringu
tulemused seda seisukohta ei toeta ja pigem
oleks monele patsiendiriithmale mottekas
teha kompleksuuringuid mitmete Kliiniliselt
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oluliste mikroorganismide suhtes, mille klii-
nilised pildid kattuvad oluliselt voi kui skrii-
nitakse riskirtthma patsiente. Samalaadseid
jareldusi on esitatud ka teistes uuringutes nii
STLI-ide kui ka muude infektsioonigruppide
korral (20, 21).

Meie t60st jareldub, et kompleksdiag-
nostika kasutamine véimaldaks oluliselt
rohkem avastada teatud suguhaiguste juhtu-
meid. Mdrkimisvddrne on trihhomoniaasi
ja gonorrda aladiagnoosimine praeguse
praktika korral. Nimetatud infektsioo-
nide tekitajad voivad mitte alluda STLI-de
empiirilisele ravile ning poéhjustada edasisi
komplikatsioone. Kuigi tihes kuus on tihes
laboris avastamata juhtude absoluutarvud
vdiksed, on nende juhtude protsentuaalne
suhe potentsiaalselt diagnoositavatesse
juhtudesse markimisvddrne. Ka hiljutises
Ameerika diagnostikajuhendis on réhu-
tatud N. gonorrhoeae, C. trachomatis’e,
T. vaginalis’e rutiinse koosmddramise
olulisust, et valtida just trihhomoniaasi
aladiagnoosimist (23).

Uuringu tulemusel selgus ka asjaolu,
et avastatud STLI-tekitajate protsent oli
saadetud proovides viike. See lubab oletada,
et enamik proove saadetakse skriininguks
STLI kahtluse vélistamiseks ja vihem kindla
simptomaatika korral. Kuna arstid tildjuhul
ei registreeri saatekirjas uuringu pdhjust
voi patsiendi diagnoosi, ei olnud véimalik
analiiisida uuringutele saatmise ndidustusi.
Samas viitab positiivsete tulemuste viike
sagedus vajadusele STLI-de uuringute ndidus-
tused iile vaadata ning neid tédpsustada.

Eestis on teatamine suguhaiguste
juhtudest olnud viimase 20 aasta jooksul
koikuv, selle pdhjuseks vodivad osalt olla
ka muutunud diagnoosimismeetodid.
Laboratoorse diagnostika ebaoptimaalsus
(kattesaadavus, kasutamine, metoodika
valik) voib oluliselt mdjutada ametlikku
STLI-statistikat ning raskendab objektiivsete
trendide analisi (19, 24, 25).

Vaadates suguteede infektsioonide erine-
vate tekitajate koosesinemist, oli sagedasim
see gonorroa korral. Kolmandikul gonorroa-
juhtudest esines lisaks mingi muu STLI-
tekitaja. Sarnast haigustekitajate sagedast
koosesinemist on leitud ka teistes uuringutes
ning ka astimptomaatilistel patsientidel (10).

Kuigi tihtegi C. trachomeatis’e LGV juhtu
me oma uuringu patsientidel ei tuvastanud,
ei saa tdielikult vdita nimetatud serotiiiibi
esinemise puudumist, kuna arvatavasti oli

enamik rutiinselt STLI-uuringuteks saadetud
materjalidest ebaoptimaalsed LGV diagnoo-
simiseks. Samas valitseb Euroopa Haiguste
Preventsiooni ja Kontrolli Keskuse (ECDC,
European Centre for Disease Prevention and
Control) hinnangu kohaselt Euroopas nime-
tatud mikroorganismi aladiagnoosimine
ning on reaalne voimalus sellest tingitud
puhanguteks viljaspool arengumaid ja ka
heteroseksuaalide hulgas.

Enim vaidlust on tekitanud suguteede
podletike potentsiaalsete tekitajate (nagu
M. hominis, U. urealyticum, U. parvum, adeno-
viirus, H. influenzae jt) lisamine diagnostika-
paneelidesse (isiklikud vestlused suguteede
pdletikke diagnoosivate spetsialistidega).
Nimetatud oportunistlike patogeenide Kklii-
nilise olulisuse ning ravi vajalikkuse suhtes
on nii teadlaste kui ka praktiseerivate arstide
seas erinevaid seisukohti. Nende tekitajate
olulisuse tolgendamisel tuleb kindlasti
arvestada nii patsiendiga seotud tegureid
kui ka kaasuvaid mikrobioloogilisi leide.

Uheks oluliseks aspektiks suguteede
poletike potentsiaalsete tekitajate rolli
hindamisel on jdrjest tdpsem alatiitipide ja
virulentsusfaktorite eristamine ning nende
seos haigusseisunditega. Naiteks jagati
erineva virulentsusega U. urealyticum ja
U. parvum eri liikidesse alles hiljuti, kuid
niitid on leitud, et ka U. parvum koosneb
erineva virulentsusega alarihmadest,
millest osa on seotud infektsiooniga ning
teised esinevad sagedamini normaalses
mikrobiootas (26). Erinevalt klassikalis-
test meetoditest vdimaldaks molekulaarne
kompleksdiagnostika potentsiaalselt eris-
tada ja méddrata selliseid suure infekt-
siooniriskiga alatiilipe (sarnaselt nditeks
papilloomiviirusega), mis eeldab aga nii
molekulaarse diagnostika edasiarendamist
kui ka vastavaid kliinilisi uuringuid.

Uhelt poolt on siindroomip&hises komp-
leksdiagnostikas (kus paneeli koondatakse
mingi sindroomi véimalikud p&hjustajad)
oluline kaasata paneeli vdéimalikult palju
erinevaid haigustekitajaid (sh potentsiaalselt
patogeenseid), et saada vdimalikult palju
infot. Teiselt poolt muudab suurem infohulk
keerulisemaks tulemuse télgendamise (nii
STLI-de kui ka muude infektsioonide korral).
Nagu mis tahes laboratoorse uuringu puhul
peab ka siin leidu arst alati tdlgendama ja
positiivne tulemus ei tihenda automaatselt
dgedat haigust, mida peaks alati ravima.
Kuna aga kompleksdiagnostika annab
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rohkem teavet, voib tulemuste hindamine
olla keerulisem ning vajalik on labori ja
klinitsisti senisest tihedam koostdo. Selles
on Eesti laboritel veel hulgaliselt arengu-
ruumi konsultatsiooniteenuse parandamisel
ja uuringutulemuste tdiendava laborisisese
hindamise juurutamisel, nii nagu see toimib
Skandinaavia riikides ja mujal Euroopas.

Olulise kiisimusena on kompleksdiag-
nostika puhul esilekerkinud kulutulususe ja
kulutéhususe aspekt. Kahjuks on vdhe uurin-
guid, kus oleks vérreldud molekulaarsete
tiksiktestide, kompleksdiagnostika ja klassi-
kaliste meetodite kulusid ning saadavat kasu.
Uksikud publikatsioonid siiski on, mis viitavad
nditeks hingamisteede infektsioonide korral
molekulaarse kompleksdiagnostika suure-
male kulutéhususele vorreldes klassikaliste
meetoditega (27, 28). STLI-de kohta sellised
uuringud puuduvad ning oleks kindlasti
vajalikud. Erinevate diagnostikameetodite
kulutéhususe hindamisel tuleb arvesse votta
ka kiiremast ja tdpsemast diagnoosimisest
tulenevaid kaudseid mdjusid, naiteks tédien-
davat kokkuhoidu muude uuringute pealt,
tdpsemat ja kiiremat ravi, moju hospitali-
seerimise kestusele, hilisemate tiisistuste
esinemist ja nende ravikulusid ning moju
tthiskonnale (nditeks viljatus) ja ravimi-
resistentsuse levikule. On néiteks niidatud,
kuidas kiirem ja tdpsem (kuid laboratoorse
testi hinnalt kallim) molekulaarne diagnos-
tika moéjutab infektsioonide ja haigusteki-
tajate tilekande riski ning voib kokkuvottes
vahendada summaarselt patsiendi diagnostika
ja ravi kulusid (29, 30).

Teoreetiliselt voiks molekulaarne komp-
leksdiagnostika vihendada ka kulusid
ebavajaliku antibiootikumravi véltimise
kaudu. Niiteks voiks kiire ja tdpne viirusliku
etioloogia diagnoosimine hingamisteede
infektsioonide puhul viltida ambulatoorses
praktikas tavalist igaks juhuks antibiooti-
kumide kasutamist (2, 3). Haigekassa auditi
pdhjal on antibiootikumide iilekasutamine
tavaline ka Eesti ambulatoorses praktikas
(31). Seega oleks vaja pohjalikke moleku-
laarse kompleksdiagnostika kulutéhususe
ja kulutulususe uuringuid erinevates vald-
kondades, sh suguteede infektsioonide
diagnostiliste paneelide kohta. Parema ja
tdpsema diagnostika rakendamise tulemite
hindamine on iilimalt oluline, sest kuigi
hinnanguliselt kulutatakse mikrobioloogilis-
tele uuringutele vaid minimaalne protsent
koigist tervishoiukuludest, on sellel mdju

60-70%-le tervisega seotud otsustest (32).
Kokkuvotteks voiks STLI-de molekulaarne
kompleksdiagnostika teatud juhtudel paran-
dada suguhaiguste diagnoosimist ning seega
voiks luua eeldused adekvaatsemaks raviks
ja suguhaiguste esinemise kohta statistiliste
andmete saamiseks. Samas esitab komp-
leksdiagnostika uued viljakutsed raviarsti
ja labori koostoodle tulemuste tdlgendamisel
ning néuab tdiendavaid kliinilisi uuringuid,
samuti arendustegevust laboritelt.

VOIMALIKU HUVIKONFLIKTI DEKLARATSIOON

Uuringut on rahastanud Quattromed HTI Laborid OU.

SUMMARY

Relevance of molecular complex
diagnostics for genital tract
infections

Paul Naaber'2, Kaspar Ratnik?3, Kristi
Raud?, Epp Sepp?, Airi Poder*

Background. Molecular complex diagnostics
enables to detect several disease associated
microorganisms together from one sample.
Usage of molecular complex diagnostics has
been shown to improve the sensitivity of
testing and to detect more co-infections as
compared to traditional methods.

Aim. The aim of our study was to evaluate
(1) the current usage of molecular tests
for diagnosis of genital tract infections
and (2) the influence of molecular complex
diagnostics on the quality of diagnosis and
on the statistics of sexually transmitted
infections.

Methods. All genital tract samples sent to
Quattromed HTI Laboratories for testing of
any sexually transmitted infection in January
2013 were included. These samples (n = 4985)
were investigated by the Luminex xMAP
panel for N. gonorrhoeae, C. trachomatis,
C. trachomatis LGV, T. vaginalis, M. genitalium,
M. hominis, U. urealyticum and U. parvum.

Results. Usually, genital samples were sent
for detection of one (31%), two (22%) or
three (20%) different obligate or opportun-
istic pathogens. Detection of C. trachomatis
(91% of the samples) was ordered most
frequently. The prevalence of the inves-
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tigated microorganisms in our samples
was the following: N. gonorrhoeae 0.2%,
C. trachomatis 3.5%, T. vaginalis 0.5%,
M. genitalium 1.2%, M. hominis 7.9%,
U. urealyticum 7.7% and U. parvum 32%.
The prevalence of a particular microor-
ganisms was commonly similar in samples
sent for detection of a particular organism
and in samples sent for detection of some
other organism. The only exception was
C. Trachomatis, which we found signifi-
cantly more frequently in samples sent for
investigation of this pathogen. If we do not
apply the multiplex diagnostics panel for
all genital samples and test only ordered
microorganisms, 40% of N. gonorrhoeae,
0.6% of C. trachomatis, 88% of T. vaginalis,
and 48% of M. genitalium caused STLI cases
will remain undiagnosed, according to our
sample set.

Conclusions. Positivity percentages of partic-
ular disease associated microorganisms were
not related to physician suspicion and order
(except in the case of C. trachomatis) in the
genital samples of patients suspected for
genital tract infections. Usage of multiplex
diagnostic panels increases significantly the
detection rate of some important sexually
transmitted microorganisms, especially
T. vaginalis and N. gonorrhoeae. Thus, it can
improve the quality of management and the
accuracy of statistics of several sexually
transmitted infections.
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