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Impacto de la espectrometria de masas por MALDI-TOF MS
en la identificacion rapida de bacterias aerdbicas y anaerobicas
de importancia clinica

Paulette Legarraga, Marcela Moraga, Marusella Lam, Enrique Geoffroy, Cecilia Zumaran y Patricia Garcia

Impact of mass spectrometry by MALDI-TOF MS for the rapid identification of
aerobic and anaerobic bacteria of clinical importance

Background: MALDI-TOF MS (Matrix Assisted Laser Desorption Ionization —Time of Flight Mass Spec-
trometry) technology, recently introduced in the microbiology laboratory has proven to be a precise and rapid
method for bacterial identification. Objective: To evaluate the performance, costs associated and turnaround time
of MALDI-TOF in a routine laboratory. Material and Method. Five hundred and sixty one clinical isolates (281
aerobes and 280 anaerobes) previously identified by conventional methods were evaluated. Discordances were
resolved by means of 16S rRNA sequencing. Results: MALDI-TOF identified 95, 7% of the aerobes isolates and
86, 4% of the anaerobes. The groups with better performance were the enterobacteriacea and Bacteroides spp
with 95% and 100% identification at the species level. The error rate of MALDI-TOF and conventional methods
compared to sequencing was 0, 39% and 9, 4% respectively. The costs associated were § times lower with a tur-
naround time of 6 hours. Conclusion: MALDI-TOF proved to be simple, precise and less expensive technology

compared to the traditional methods.
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Introduccion

a identificacion de microorganismos en el labo-
I ratorio de microbiologia se ha llevado a cabo
tradicionalmente mediante pruebas fenotipicas
como son la caracterizacion macroscopica de las colonias,
caracteristicas tintoriales y pruebas bioquimicas. Un
avance importante fue la automatizacion de estas pruebas
permitiendo un diagndstico mas rapido. Sin embargo, a
pesar de los avances, estas tecnologias atin requieren de
tiempos de incubacion que pueden tomar varias horas y
con un alto costo asociado. Por otro lado, la espectrome-
tria de masas, utilizada ampliamente en el campo de la
investigacion, a pesar de su alta especificidad, ha tenido
un rol menor en el laboratorio clinico.

El desarrollo de la tecnologia de MALDI-TOF MS
(matrix assisted laser desorption ionization-time of
flight-mass spectrometry, en espaiiol: desorcion laser
asistida por la matriz con deteccion de masas por tiempo
de vuelo MALDI-TOF MS) hace mas de 30 afios ha
permitido la utilizacion de la espectrometria de masas
en el diagnostico microbiolégico de rutina. Permite la
identificacion de microorganismos mediante el analisis de
proteinas, principalmente ribosomales, a partir de colonias
o directamente de muestras a través de la creacion de un

espectro de masas el que es especifico para cada especie'~.
La implementacion de MALDI-TOF MS es sencilla,
necesitando solo un par de dias para la capacitacion del
personal, la identificacion es rapida y el costo por cada
muestra es inferior al costo de otros métodos diagnosticos.

El ntimero de publicaciones con respecto al desempefio
de MALDI-TOF MS en la identificacion de microor-
ganismos ha ido aumentando de manera importante.
Esta tecnologia ha demostrado ser confiable, especifica
y rapida para la identificaciéon de distintas bacterias
aerobicas y anaerdbicas. Los estudios abarcan bacterias
de distintas familias como: Enterobacteriaceae, bacilos
gramnegativos no fermentadores, cocaceas grampositivas,
levaduras y micobacterias®*. Si bien este método no ha
sido atn aprobado por la FDA en los Estados Unidos de
América, ha sido utilizado ampliamente en laboratorios
clinicos europeos. En Chile no hay publicaciones que
evaluen su rendimiento.

El objetivo de este trabajo fue evaluar la utilidad y el
desempeiio de MALDI-TOF MS en la identificacion de
bacterias aerdbicas y anaerobicas de importancia clinica
en un laboratorio de rutina. Ademas se compararon los
costos y el tiempo necesario para cada identificacion en
comparacion a los métodos utilizados hasta ese momento
de manera rutinaria en el laboratorio.
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Material y Método

Aislados bacterianos. Entre abril y agosto de 2011, en
el Laboratorio de Microbiologia de la Pontificia Univer-
sidad Catolica de Chile (PUC) se analizaron 561 aislados
bacterianos provenientes de muestras clinicas de pacientes
(281 aislados aerobicos y 280 anaerobicos estrictos) iden-
tificados previamente por métodos convencionales y que
estaban almacenadas en un cepario. La seleccion de las
cepas fue realizada considerando aquellos aislados menos
frecuentes y con menor informacion en la literatura. Estos
se distribuyeron en 105 Enterobacteriaceae (11 géneros),
29 bacilos gramnegativos no fermentadores (6 géneros),
74 fastidiosos (9 géneros), 64 cocéaceas positivas (13 géne-
ros), 9 bacilos grampositivos (5 géneros) y 280 anaerobios
estrictos (8 géneros). El detalle de los aislados estudiados
se muestra en la Tabla 1. Todos fueron identificados por
MALDI-TOF MS. El resultado obtenido fue comparado
con la identificacion por métodos convencionales. Las
discordancias fueron resueltas por secuenciacion del
ARNTr 16S.

Del total de los aislados estudiados, los correspondien-
tes al grupo de los fastidiosos se encontraban congelados
a -80°C en caldo BHI y glicerol al 15% con suero de
caballo. Los aislados fueron sembrados en agar Polivitex
bioMerieux® e incubados durante 48-72 h a 35°C 'y 5%
CO,. Enterobacteriaceae, bacilos gramnegativos no
fermentadores y cocaceas grampositivas se encontraban
congelados en caldo BHI con glicerol al 15% a -20°C. Los
subcultivos se realizaron en placas de agar soya tripticasa
bioMerieux® e incubados durante 24 ha 35°C'y 5% CO,.
Los aislados anaerobios estrictos se encontraban a -80°C
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en sangre de cordero y fueron subcultivados en placas
agar sangre anaerobio en jarra con anaerogen durante
72 ha 35°C.

Todos los aislados fueron subcultivados dos veces
consecutivas antes de su estudio.

Espectrometria de masas (MALDI-TOF MS)

Un inoculo tomado a partir de una colonia aislada en
cultivo puro fue depositado por duplicado sobre una tarjeta
de analisis (Bruker Daltonics, Bremen, Alemania) y se
dejo secar a temperatura ambiente. Luego, los pocillos
fueron cubiertos con 1pL de matriz (solucion saturada
de acido a-ciano-4-hidroxicinamico [HCCA; Bruker
Daltonics] en 50% acetonitrilo y 2,5% 4acido trifluoro-
acético). MALDI-TOF MS fue realizado en el equipo
Microflex LT utilizando el software FlexControl (version
3.0 Bruker Daltonics). Los pardmetros del equipo fueron
ajustados segun recomendaciones del fabricante. Para
la calibracion del espectrometro se utilizd una prueba
estandar consistente en el perfil proteico de una cepa de
Escherichia coli DHS péptido alfa que posee proteinas
adicionales (BTS; Bruker Daltonics). El estandar BTS
se utilizé también como control positivo para validar la
corrida. Los espectros para cada aislado fueron obtenidos
con 240 disparos del laser en seis regiones distintas en el
mismo pocillo y dichos espectros fueron analizados por
el software MALDI Biotyper RTC 3.0 (Bruker Daltonics,
Bremen, Alemania). Los espectros son creados conside-
rando el tiempo requerido por las proteinas para llegar
al detector lo que depende de la relacion masa/carga de
éstas. Cada espectro al ser comparado con la base de datos
permite la asignacion de un puntaje. Los criterios de iden-

Tabla 1. Nimero de aislados estudiados por grupo bacteriano y detalle de los géneros estudiados

Aislados estudiados n aislados Género estudiados ( numero de aislados)

Bacilos gramnegativos, Enterobacteriaceae 105 Escherichia coli (27), Enterobacter spp (21), Klebsiella pneumoniae (11), Klebsiella oxytoca (5), Morganella spp (7),

(11 géneros) y Aeromonas spp Proteus spp (6), Hafnia alvei (8), Pantoea agglomerans (5), Providencia (1), Citrobacter spp (4), Salmonella spp (2),
Serratia spp (2), Aeromonas (6)

Bacilos gramnegativos no fermentadores 29 Achromobacter spp (4), grupo Acinetobacter baumannii (3), Pseudomonas spp (12), Ralstonia spp (3), Sphingo-

(6 géneros) bacterium multivorum (1), Stenotrophomonas spp (6)

Fastidiosos (9 géneros) 74 Haemophilus spp (25), Eikenella corrodens (13), Kingella kingae (5), Capnocytophaga spp (12), Moraxella catarrhalis
(11), Aggregatibacter spp (4), Bordetella brochiseptica (2), Actinobacillus suis (1), Pasteurella multocida (1)

Cocaceas grampositivas habituales 41 Staphylococcus aureus (12), Staphylococcus coagulasa negativa (18), Streptococcus spp (7), Enterococcus spp (4)

(4 géneros )

Cocéceas grampositivas inhabituales 23 Abiotrophia spp (3), Aerococcus spp (4), Granulicatella spp (3), Kokuria spp (2), Micrococcus spp (2), Rothia muci-

(9 géneros) laginosa (3), Gemella spp (1), Lactococcus spp (2), Leuconostoc spp (3)

Bacilos grampositivos (5 géneros) 9 Lactobacillus spp (4), Rhodococcus spp (2), Microbacterium hydrocarbonoxydans (1), Brevibacterium spp (1),
Corynebacterium aurimucosum (1)

Anaerobios estrictos (8 géneros) 280 Propionibacterium spp (91), Bacteriodes spp (87), Clostridium spp (58), Prevotella spp (40), Peptostreptococcus
anaerobius (1), Finegoldia magna (1), Actinobaculum schaalii (1), Slackia exigua (1)

Total 561
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tificacion sefialados por el fabricante son los siguientes:
puntaje > 2,000 indica identificacion a nivel de especie,
puntaje entre 1,700-1,999 indica identificacion confiable
solo a nivel de género, mientras que valores < 1,700 no
permiten identificacion’.

Identificacion microbiologica convencional

La identificacion convencional de bacterias aerdbicas
se realizo por métodos automatizados (tarjeta de identifi-
cacion VITEK GN+® en VITEK® 2, bioM¢érieux) y por
sistemas manuales comerciales API NH® (bioMérieux),
API NE® (bioMérieux), API STREPTO ID32® (bio-
Meérieux) y otras pruebas. En el caso de los anaerobios
estrictos, éstos se identificaron mediante tarjeta VITEK®
ANC también leida en sistema VITEK® 2. (bioMérieux).
Estos métodos fueron utilizados segtin indicaciones del
fabricante y segin los procedimientos descritos en el
laboratorio de microbiologia de la PUC.

Resolucion de discordancias mediante secuenciacion
La extraccion del ADN gendmico bacteriano se realizo
a partir de un cultivo puro, utilizando el kit QIAamp DNA
Mini® (Qiagen). Para todas las bacterias se amplifico una
region de 1.380 pb del gen que codifica para el ARNr 168,

Tabla 2. Resultados de la identificacion de bacterias aerobias segun grupo

de microorganismo, nimero y porcentaje de aislados identificados a nivel de género
y especie y nimero de discordancias observadas

Microorganismos Identificaciéon adecuada Identificacién inadecuada
(n° de aislados) % aislados % aislados % de no % de
identificados identificados identificadas* discordancias**
a nivel de a nivel de
género género y
especie
Enterobacteriaceae y otros 4% 95% 1%
bacilos gram negativos (105) (4/105) (100/105) (1/105) 0/100
Bacilos gramnegativos no 3,5% 93% 3,5%
fermentadores (29) (1/29) (27/29) (1/29) 0/29
Fastidiosos (74) 8% 87% 4% 1%
(6/74) (64/74) (3/74) (1/74)
Cocdaceas grampositivas 15% 85%
habituales (41) (6/41) (35/41) 0741 0741
Cocdceas grampositivas 22% 61% 17%
inhabituales (23) (5/23) (14/23) (4/23) 0/23
Bacilos grampositivos (9) 22% 56% 22%
(2/9) (5/9) (2/9) 0/9

Total (281) 8,6% 87.1% 3,9% 0,4%

(24/281) (245/281) (11/281) (1/281)

95,7% 4,3%
(269/281) (12/281)

*No identificadas: Citrobacter freundii, Sphingobacterium multivorum, Haemophilus spp, Capno-
cytophaga spp, Eikenella spp. **Discordancias: Actinobacillus suis por secuencia, Actinobacillus ureae
por MALDI-TOF.
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utilizando los partidores: 5'-AGT TTG ATC CTG GCT
CAG-3"%y 5'-AGG CCC GGG AAC GTA TTC AC-3".
Los productos de RPC fueron visualizados por electro-
foresis en gel de agarosa al 1,5% tefiido con bromuro de
etidio. Los productos amplificados fueron purificados y
posteriormente secuenciados en el analizador genético
ABI Prism 3130® (Applied Biosystems). Las condiciones
de secuenciacion han sido descritas previamente®. Las
secuencias fueron analizadas manualmente y alineadas
en BLAST® y luego comparadas con la informacion en
GenBank!. Los resultados fueron interpretados segtn lo
descrito en CLSI MM18-A'%.

Resultados

De los 281 aislados aerobicos evaluados fue posible
obtener una identificacion adecuada en 95,7% (269/281),
ya fuese a nivel de género o especie. De estos 269 ais-
lados identificados, 91% (245/269) fueron identificados
correctamente a nivel de especie y el 9% restante (24/269)
fue identificado solo a nivel de género. En 11 aislados no
se obtuvo identificacion por MALDI-TOF MS (puntaje
<1.700) correspondiendo a: Citrobacter freundii, Sphin-
gobacterium multivorum, Haemophilus parainfluenzae,
Capnocytophaga spp, Eikenella corrodens. Hubo un
aislado de Actinobacillus ureae identificado como Actino-
bacillus suis por MALDI-TOF MS de modo que 4,3% de
los aislados aerdbicos estudiados no fueron identificados
adecuadamente (12/281).

En la Tabla 2 se observa el porcentaje de identificacion
por grupo bacteriano estudiado. El porcentaje mas alto
de identificacion se obtuvo en el grupo de Enterobacte-
riaceae y otros bacilos gramnegativos. Del total de 105
aislados evaluados, pudo identificarse 95% a nivel de
género y especie, 4% solo a nivel de género, no obte-
niéndose identificacion en un aislado de C. freundii de
los cuatro aislados evaluados. El porcentaje mas bajo de
identificacion se observo en el grupo de bacilos gramposi-
tivos, donde, de los nueve aislados evaluados se identifico
a 56% a nivel de género y especie, 22% so6lo a nivel de
género y no se obtuvo identificacion en el 22% restante.

De los 280 aislados de bacterias anaerobias estrictas
evaluados, 86,4% (242/280) fueron identificados correc-
tamente. De éstos, 92,5% (224/242) fueron identificados
anivel de especiey 7,4% (18/242) s6lo anivel de género.
De los 38 aislados que no fueron identificados correcta-
mente, 13,2% (37/280) presentaron puntajes menores a
1,700. Se observé una discordancia correspondiente a un
aislado de Finegoldia magna identificado por MALDI-
TOF MS como Anaerococcus hidrogenalis (Tabla 3).
Al examinar los resultados segun familias, en el grupo
de bacilos gramnegativos, 100% de los 87 aislados de
Bacteroides spp estudiados fueron identificados a nivel
de especie, mientras que de los aislados de Prevotella spp
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Tabla 3. Resultados de la identificacion de bacterias anaerobias estrictas segiin grupo de microorganismo, nimero y

porcentaje de aislados identificados a nivel de género y especie y nimero de discordancias observadas

Microorganismos Identificacion adecuada Identificacion inadecuada
(n de aislados evaluados) % identificado a nivel % identificados a nivel No Discordancias*
de género de género y especie identificados

Cocaceas Peptostreptococcus 0/2 50% 0/2 1/2
grampositivas  Finegoldia magna (2) (1/2)
Bacilos Actinobaculum schaalii 100% 0/2 0/2 0/2
grampositivos Slackia exigua (2) (2/2)

Propionibacterium 4,4% 95,6% 0/91 0/91

spp (91) (4/91) (87/91)

Clostridium spp (58) 12% 62% 26% 0/58

(7/58) (36/58) (15/58)

Bacilos Bacteroides spp (87) 0/87 100% 0/87 0/87
gramnegativos (87/87)

Prevotella spp (40) 12,5% 32,5% 55% 0/40

(5/40) (13/40) (22/40)
Total (280) 6,4% 80% 13,2% 0,4%
(18/280) (224/280) (37/280) (1/280)
86,4% 13,6%
(242/280) (38/280)

*Discordancias: Finegoldia magna por secuencia, Anaerococcus hidrogenalis por MALDI-TOF.

solo 32,5% (13/40) fueron identificados a nivel de
especie, no obteniéndose identificacion en 55%
(22/40). En el caso de Clostridium spp se obtuvo
identificacion a nivel de especie en 62% (36/58) no
pudiéndose identificar 26% (15/58). Los aislados
de Actinobacullum schalii y Slackia exigua sélo
fueron identificados a nivel de género (Tabla 3).

En resumen, de los 561 aislados estudiados se
obtuvo identificacion adecuada en 511 aislados
(91%), no se obtuvo identificacion en 48 aislados
(8,5%) y se observaron 2 discordancias (Tabla 4).

Para el analisis de discordancias solo se
considerd los 513 aislados identificados por
MALDI-TOF MS. Las discordancias obtenidas por
MALDI-TOF MS correspondieron a un aislado de
F. magna identificado como 4. hidrogenalis y un
aislado de Actinobacillus suis identificado como
A. ureae. Al considerar estas dos discordancias,
MALDI-TOF MS presenta un porcentaje de error
de 0,39% (2/513). Por otro lado, la identificacion
convencional presentd un porcentaje de error de
9,4% (48/513). Hubo identificacion errdonea por
métodos convencionales en 15 aislados aerdbicos,
todos ellos a nivel de género (Tabla 5).

En el caso de los aislados anaerdbicos estric-
tos, hubo discordancias en 33 aislados. A nivel
de especie hubo discordancias en 27 aislados de
Bacteroides, un aislado de Propionibacterium, dos
de Prevotella, mientras que hubo error a nivel de
género en un aislado de Slackia, Actinobaculum
y Prevotella, respectivamente.
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Tabla 4. Resumen numero de aislados estudiados, identificaciones adecuadas, no identificados

y discordancias encontradas

Bacterias n de Identificacion Discordancias No identificadas
aislados adecuada (%) (%) (%)
Aerobias 281 269 (95,7) 1(0,37) 11 (3,9
Anaerobias estrictas 280 242 (86,4) 1(0,41) 37 (13,2)
Total 561 511 (91) 2(0,39) 48 (8,5)
513 (91,4)

Tabla 5. Discordancias obtenidas por identificacion convencional vs secuenciacion del gen

16S ARNr en bacterias aerdbicas

Identificacion Identificacion Puntaje Identificacion 16S ARNr
tradicional MALDI TOF MALDI TOF

Gemella spp Rothia mucilaginosa 2,167 Rothia mucilaginosa

Gemella spp Granulicatella spp 1,993 Granulicatella paraadiacens
Gemella morbilorum Streptococcus cristatus 2,177 Streptococcus cristatus

Gemella morbilorum Streptococcus cristatus 2,151 Streptococcus cristatus
Leuconostoc spp Lactobacillus murinus 2,06 Lactobacillus murinus
Micrococcus spp Rothia mucilaginosa 2,0 Rothia mucilaginosa
Micrococcus spp Rothia mucilaginosa 2,0 Rothia mucilaginosa
Micrococcus spp Kokuria spp 1,749 Kokuria palustris

Micrococcus spp Kokuria spp 1,98 Kokuria rhizofila

Micrococcus spp Corynebacterium spp 1,9 Corynebacterium aurimucossum
Capnocytophaga spp Mycrobacterium spp 1,987 Mlycrobacterium hydrocarbonoxydans
Capnocytophaga spp Streptococcus constellatus 2,14 Streptococcus constellatus
Haemophilus aphrophilus — Actinobacillus urae 2,271 Actinobacillus sius

Bordetella brochiseptica Cupriavidus pauculus 2,4 Cupriavidus pauculus
Haemophilus parainfluenza Haemophilus parahemolyticus 2,109 Haemophilus parahemolyticus
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Tabla 6. Detalle de los insumos y costos unitarios asociados a la identificacion

Insumos

Guantes

Agua destilada
Etanol

Ac. tricloroacético
Ac. formico
Acetonitrilo
Puntas de 1 ul
Puntas de 100 ul
Puntas de 1.000 ul
Control positivo
Matriz

Eppendorf 1,5 ml
Eppendorf 0,2 ml

Mano de obra

por MALDI TOF

Costo sin extraccion Costo con extraccion

$ chilenos $ chilenos
- 110
- 2
- 18
- 30
- 1
- 3
60 x3u=180
= x3u=270
- x2u =200
80 80
200 200
= 40
2 2
130 300
$472* $1.436%*

*Aproximadamente US: 1.0 ** Aproximadamente US: 3.0
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Los insumos necesarios para la identificacion por
MALDI-TOF se detallan en la Tabla 6 junto a sus res-
pectivos costos. En promedio la identificacion tradicional
en nuestro laboratorio es de US$ 8 por cada muestra
dependiendo del método utilizado lo que depende direc-
tamente de la familia a la que pertenezca dicha cepa. Sin
embargo, el costo de identificacion por MALDI-TOF
MS es independiente de la familia y es, en promedio,
de US$ 1. Este costo varia dependiendo de si la cepa en
estudio requiere de extraccion previa o no.

Por ultimo, el tiempo en la entrega de resultados
desde que se obtiene crecimiento bacteriano hasta que
el resultado es recibido por el médico clinico fue de seis
horas cuando la identificacion es por MALDI-TOF MS;
el tiempo de entrega de resultados por los métodos tradi-
cionales (considerando bacterias anaerodbicas estrictas) en
promedio fue de 36 h. Esta disminucion en el tiempo de
obtencion de los resultados permite el informe de ellos
dos veces al dia.

Discusion

La identificacion tradicional en el laboratorio de mi-
crobiologia se basa en el uso de pruebas fenotipicas que
normalmente requieren de largos periodos de incubacion.
La espectrometria de masas, si bien habia sido utilizada en
el campo de la microbiologia basica, no se habia adaptado

Microbiologia

para su uso en el laboratorio clinico microbioldgico. Sin
embargo, en el ailo 2008 dos publicaciones independientes
reportan el uso de esta tecnologia para la identificacion
de bacilos gramnegativos aislados de pacientes'>!*. Desde
entonces, numerosas publicaciones han demostrado su
utilidad en el laboratorio clinico'*'%; sin embargo, hasta
nuestro conocimiento, no existen evaluaciones locales
en América Latina de la utilidad de MALDI-TOF MS
en la identificacion de bacterias clinicamente relevantes.
La serie estudiada contempla 561 aislados de diversos
géneros y especies, en los cuales, MALDI-TOF MS iden-
tific adecuadamente a 95,7% de los aerobicos y 86,4% de
los anaerdbicos estrictos. Los porcentajes obtenidos para los
aislados aerdbicos y anaerobicos estrictos concuerdan con
los publicados en la literatura cientifica en que los porcen-
tajes de identificacion correcta varian entre 93 y 100%'4'3,
El mayor porcentaje de identificaciéon a nivel de
especie se obtuvo en el grupo de Enterobacteriaceae. Es
conocido que la identificacion de Enterobacteriaceae por
MALDI-TOF MS es cercana al 95%'2, con excepcion de
Shigella spp debido a que comparte un perfil proteico muy
similar con E. coli impidiendo su correcta diferenciacion,
razon por la cual no fueron incluidas en este estudio. En
el caso del género Salmonella, MALDI-TOF MS permite
la diferenciacién de serovars de Salmonella enterica
subespecie enterica especialmente serovars Enteritidis,
Typhimurium, Virchow, Infantis y Hadar?'. Sin embargo,
en nuestro trabajo s6lo incluimos dos aislados, por lo
que no podemos confirmar lo descrito por la literatura
cientifica. Por otro lado, se han descrito dificultades en
la identificacion de Enterobacter cloacae complex®, un
grupo de seis especies que estan intimamente relaciona-
das (E. cloacae, E. asburiae, E. hormaechi, E. kobei, E.
ludwigii y E. nimipressuralis), por lo cual, en el presente
trabajo, so6lo llegamos a identificacion de género.
MALDI-TOF MS ha demostrado mucha utilidad en
bacilos gramnegativos no fermentadores'>?°, donde los
sistemas convencionales son poco exactos para las espe-
cies menos frecuentes. Esto fue reproducido en nuestro
laboratorio en que 93% de los aislados fueron identifica-
dos correctamente a nivel de especie, alcanzando a 96,5%
cuando se considera identificacion a nivel de género. En el
caso de las identificaciones correctas de los tres aislados
del grupo Acinetobacter baumannii, se debe tener en
cuenta que tanto los métodos convencionales como la
version de la base de datos utilizada, puede incluir erro-
neamente en este grupo a Acinetobacter nosocomialis®.
En la identificacion de bacterias del grupo HACEK y
otros fastidiosos las identificaciones correctas reportadas
en la literatura cientifica superan el 94%?, similar al 95%
obtenido en este estudio.
En cuanto a la identificacion de cocaceas grampo-
sitivas, 100% de la cocaceas habituales y 83% de las
inhabituales fueron identificadas de manera correcta.
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Otras publicaciones en que se compara MALDI-TOF
MS con los métodos tradicionales, éste presenta un
excelente rendimiento, especialmente en Staphylococcus
coagulasa negativa donde MALDI-TOF MS presenta 93%
de identificaciones correctas en relacion al 75% obtenido
con sistemas automatizados como Phoenix® (Becton
Dickinson) y Vitek-2® (bioMerieux)®. Resultados
similares se han obtenido en Streptococcus spp'+!%17:1926
con excepcion de Streptococcus pneumoniae 'y Strepto-
coccus parasanguinis del grupo mitis en los cuales el
fabricante sugiere pruebas adicionales dada la incapa-
cidad del equipo para diferenciar estas especies. Para
el género Enterococcus spp, MALDI-TOF MS permite
la identificacion correcta de E. faecium, E. fecalis, E.
gallinarum y E. flavus, que por métodos convencionales
es muy inexacta'®!”. Nuestros resultados con s6lo cuatro
aislados mostraron todos puntajes mayores de 2.000 y
100% de identificaciones correctas. En el caso de cocédceas
grampositivas inhabituales, MALDI-TOF MS identific6 a
nivel de especie a 61% de los aislados, a nivel de género
a 22% y no se obtuvo identificacion en el 17% restante.
Si bien estos porcentajes son menores en comparacion a
otros grupos de bacterias, la identificacion convencional
generalmente es muy lenta y engorrosa. Otros estudios
han demostrado su utilidad en la identificacion de géneros
como Abiotrophia spp Granulicatella spp, Globicatella
spp, Vagococcus spp, Aerococcus spp 'y Gemella spp*"’.

En anaerobios estrictos, MALDI-TOF MS identifico
de manera correcta a 86,4% de los aislados evaluados,
con 80% de identificacién a nivel de especie. Es im-
portante destacar que 55% de los aislados de Prevotella
spp estudiados no fueron identificados. Esa situacion,
compartida con otros géneros como Fusobacterium spp y
Peptostreptococcus spp se debe a una carencia de espec-
tros en la libreria lo que debiera resolverse en el tiempo.
Es asi como cuando los espectros de anaerobios estan en
la base de datos, la identificacion por espectrometria de
masas es mejor que la identificacion convencional'#!17:%7,

Si comparamos los porcentajes de identificaciones
incorrectas por MALDI-TOF MS e identificacién con-
vencional, con el método de referencia (secuenciacion)
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Resumen

Introduccion: La tecnologia MALDI-TOF MS
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