
Performance da Espectrometria de Massas MALDI-TOF na identificação dos Bastonetes 
Gram-Positivos frente aos Bastonetes Gram-Negativos pelo VITEK®MS

Introdução

Até recentemente, a identificação microbiana dependia principalmente

de técnicas fenotípicas convencionais e sequenciamento genético. O desenvolvimento

da Espectrometria de Massas MALDI-TOF (MALDI-TOF MS) revolucionou a rotina

identificação de microrganismos em laboratórios de microbiologia clínica. Bastonetes

Gram-positivos, incluindo alguns Corynebacterium spp., vem sendo negligenciados e

soma-se a isso o fato de não serem tão facilmente identificados por testes

bioquímicos convencionais na maioria dos laboratórios, porém o emprego da MALDI-

TOF MS tem modificado o cenário (Araújo, 2019; Araújo 2021; Croxatto 2012).

Objetivos

Avaliar a performance da MALDI-TOF MS, pelo aparelho VITEK®MS na

identificação dos Bastonetes Gram-positivos (BGP) em comparação com os Bastonetes

Gram-negativos (BGN).

Metodologia

Para os BGN, foram utilizadas 63 amostras submetidas à identificação

por testes bioquímicos pelos cartões VITEK®II Compact e pelo meio Rugai Modificado.

Para os BGP, foram empregadas 50 amostras com identificações a partir do

sequenciamento do genoma completo na plataforma Illumina HiSeq 2500.

Resultados

Nos BGN a concordância foi de 90,8%, sendo que 06 amostras não

foram identificadas pelo VITEK®II Compact. Todas as amostras foram identificadas pelo

equipamento VITEK®MS, com exceção de 02 de Shigella spp., incorretamente

determinadas como Escherichia coli, limitação já observada em estudos prévios. Para

os BGP, a concordância foi de 84%; 07 amostras foram equivocadamente

identificadas, 01 não houve identificação e em 04 amostras o sequenciamento

genômico permitiu a identificação de uma espécie recém descrita, sugerindo que uma

atualização periódica do banco de dados do aparelho pode conferir melhor acurácia.

Tabela 1: Relação de amostras de Batonetes Gram-negativos identificadas pelo VITEK®MS.
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Gráfico 1: Concordância nas identificações de Bastonetes Gram-negativos. 

Tabela 2: Relação de amostras de Batonetes Gram-positivos identificadas pelo 

VITEK®MS. 

Gráfico 2: Concordância nas identificações de Bastonetes Gram-positivos.

Conclusão

A utilização da MALDI-TOF MS nos laboratórios clínicos possibilita a

identificação rotineira de espécies bacterianas que antes dificilmente

ocorreriam pelos métodos convencionais, melhorando não somente a

qualidade dos diagnósticos como possibilitando que infecções antes

negligenciadas não mais o sejam. Apesar de ser uma técnica inovadora e com

ótima performance, ainda é necessária a expertise dos usuários com avaliações

mais aprofundadas.
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