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Bakterie-DNA (16S) rDNA

Bakgrund

Metoden har främst använts för att identifiera svårodlade och långsamväxande

bakterier eller bakterier som inte har kunnat odlas med konventionella tekniker.

Bland annat har Nocardia farcinica   som orsak till hjärnabscesser påvisats, och

Ureaplasma urealyticum   i ledvätska påvisats. Metoden lämpar sig också för att

påvisa mikroorganismer under pågående antibiotikabehandling.

Svar/Tolkning/Bedömning

Art av bakterie från vilken DNA har påvisats anges. 

Negativt utfall besvaras: Bakterie-DNA ej påvisat.

Metodik/mätprincip 

Förstärkning med PCR (polymeras kedjereaktion) och sekvensering av ett ca 500

baser långt fragment av genen för bakteriellt 16S rRNA. Den erhållna sekvensen

jämförs med sekvenser från kända bakterier som finns lagrade i internationella

databaser tillgängliga via National Centre for Biotechnology Information (NCBI).
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