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R E S UMEN

La introducción de la espectrometría de masas mediante MALDI-TOF (matrix-assisted laser desorption ioni-
zation time-of-flight) en el diagnóstico de bacteriemias y fungemias supone una revolución por la rapidez y 
fiabilidad de los resultados que pueden ofrecer los servicios y laboratorios de microbiología mediante el 
análisis del espectro proteico bacteriano directamente a partir del frasco de hemocultivo positivo. Estos 
datos son más útiles si se integran con otras técnicas capaces de ofrecer el patrón de resistencia antibiótica 
del microorganismo. Debe llevarse a cabo un proceso de estandarización de los protocolos de procesamien-
to de las muestras y perfeccionar la identificación de los agentes causales de bacteriemias, especialmente 
de algunas especies de cocos grampositivos y en los procesos polimicrobianos. La introducción de esta me-
todología proporciona una información precoz muy importante para el manejo clínico de las bacteriemias. 
Si el hospital dispone de un grupo de trabajo multidisciplinar que aplica de forma rápida y correcta toda 
esta información, mejorará la calidad de la atención sanitaria del paciente, disminuirá el gasto en antibióti-
cos y la estancia hospitalaria, y contribuirá a controlar el grave problema de la resistencia a los antibióticos.

© 2016 Elsevier España, S.L.U. Todos los derechos reservados.

Use of MALDI-TOF in the rapid diagnosis of sepsis

A B S T R AC T

The introduction of mass spectrometry through MALDI-TOF (matrix-assisted laser desorption ionization 
time-of-flight) in the diagnosis of bacteraemia and fungaemia has represented a revolution due to the 
rapidity and reliability of the results that it can offer to microbiology services and laboratories through 
analysis of the mass spectrum of the bacterial protein directly from positive blood culture bottles. These 
data are more useful if they are used in conjunction with other techniques able to identify the antibiotic 
resistance pattern of the microorganism. There is a need for a process of standardising sample processing 
protocols and for perfecting the identification of the agents causing bacteraemia, especially in some species 
of Gram-positive cocci and in polymicrobial processes. The introduction of this methodology provides 
rapid information that is highly important for the clinical management of bacteraemia. The availability of a 
multidisciplinary working group that applies all this information quickly and correctly in hospitals will 
improve the quality of care, reduce antibiotic expenditure and hospital stay and help to control the serious 
problem of antibiotic resistance. 

© 2016 Elsevier España, S.L.U. All rights reserved.
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Introducción

El diagnóstico microbiológico de las bacteriemias y fungemias ha 
cambiado de forma radical en las últimas décadas; tradicionalmente 
se basaba en métodos de tinción y cultivo de los microorganismos 
pero poco a poco se han introducido métodos basados en la detec-
ción del genoma y más recientemente en la caracterización del pro-
teoma microbiano. La aplicación de la espectrometría de masas 
(EM) MALDI-TOF (matrix-assisted laser desorption ionization time-of-
flight) a la microbiología clínica ha supuesto una revolución en mu-
chos ámbitos debido a su rapidez y fiabilidad a la hora de identificar 
microorganismos. Su uso en el diagnóstico rápido de las bacterie-
mias y fungemias puede ser muy útil en la práctica clínica, debido a 
la gravedad de estos procesos, con elevadas tasas de morbilidad y 
mortalidad.

Tradicionalmente, la lentitud de los procedimientos diagnósticos 
suponía que los facultativos responsables de los pacientes se veían 
obligados a instaurar tratamientos empíricos en función de los datos 
clínicos, epidemiológicos y de tinción; y solo al cabo de muchas ho-
ras o días, se podía ajustar el tratamiento en función de los datos del 
cultivo. La instauración de técnicas rápidas aún no permite, en la ma-
yoría de los casos, evitar los tratamientos empíricos pero sí disminuir 
su duración, ofreciendo datos que permiten ajustar los tratamientos 
precozmente, con el consiguiente beneficio para el paciente, dismi-
nución del gasto sanitario y control de la resistencia antibiótica1-3.

El objetivo de este trabajo es revisar la situación del diagnóstico 
microbiológico de bacteriemias y fungemias tras la instauración de la 
EM, así como plantear su utilidad clínica de forma integrada con 
otros métodos diagnósticos disponibles en los servicios de microbio-
logía clínica.

Aspectos técnicos

La introducción de MALDI-TOF en la práctica clínica habitual ha 
producido una importante disminución del tiempo de respuesta mi-
crobiológica, pasando de días a horas, lo que ha hecho que su utiliza-
ción se esté extendiendo rápidamente y que cada día se amplíe a más 
protocolos diagnósticos: desde la identificación bacteriana inicial a 
partir de la muestra directamente o de las colonias crecidas en los 
medios de cultivo sólidos a la identificación de micobacterias, leva-
duras y hongos filamentosos. 

La aplicación de MALDI-TOF sobre muestras de hemocultivos po-
sitivos en pacientes con bacteriemia o fungemia es uno de los esce-
narios más complicados desde el punto de vista técnico. Presenta 
más dificultades que cuando se aplica directamente sobre bacterias 
aisladas en medios de cultivo sólidos a causa de la baja carga micro-
biana, y por la alteración de los espectros proteicos bacterianos por 
interferencias con el medio por la presencia de proteínas humanas, 
células sanguíneas y carbón en el frasco de hemocultivo4-8.

Debido a estas limitaciones, no existe un único protocolo estable-
cido y validado sobre el modo de procesar estas muestras9. En gene-
ral, los procedimientos tratan de eliminar sustancias que interfieren 
en el proceso y concentran las bacterias, generalmente mediante 
centrifugación. Hay un sistema comercial de procesamiento de estas 
muestras (Bruker Sepsityper) que facilita el proceso y ofrece buenos 
resultados10,11. Otra limitación del procedimiento es la posible pre-
sencia de patógenos no incluidos en la base de datos. En las nuevas 
versiones se va mejorando el análisis bioinformático de los espectros 
proteicos y se amplía su cobertura. En la tabla 1 se detallan los pro-
cedimientos más comúnmente utilizados1,2,5-7,12-44. Existen 3 sistemas 
comercializados; Microflex LT Biotyper (Bruker Daltonics), VITEK MS 
IVD (bioMérieux) y MALDI microMX (Waters Corporation), aunque el 
primero es el más utilizado en la práctica clínica. Estudios compara-
tivos de los 2 primeros muestran que ambos logran identificar los 
patógenos asociados a infecciones monomicrobianas en más del 90% 
de los casos33,45. 

El aspecto más problemático técnicamente es la identificación de 
cocos grampositivos; existen muchos estudios que muestran proto-
colos y resultados muy discrepantes tanto en sensibilidad como en 
especificidad en función de los procedimientos empleados y en los 
criterios establecidos para considerar una identificación como co-
rrecta34,46,47. La fiabilidad de la identificación de Streptococcus pneu-
moniae, Streptococcus mitis y Streptococcus oralis es cuestionable, ya 
que frecuentemente estos se identifican erróneamente como S. pneu-
moniae48. Para tratar de solucionar este problema, se ha desarrollado 
el software ClinProTools (Bruker Daltonics), que discrimina los espec-
tros de los diferentes patógenos con elevada sensibilidad y especifi-
cidad49.

La identificación correcta de las enterobacterias se realiza en la 
práctica totalidad de los casos. La capacidad de MALDI-TOF para la 
correcta identificación de bacilos gramnegativos no fermentadores 
es algo menor35,36. De la misma forma, es muy útil para identificar 
levaduras directamente en el hemocultivo37,50 pero presenta mejores 
resultados con Candida albicans en relación con la identificación de 
otras especies de levaduras38.

Esta técnica es especialmente útil en la identificación de microor-
ganismos de cultivo difícil o lento (bacterias anaerobias, Actinomyce-
tales, bacilos gramnegativos de crecimiento lento, etc.) ya que supera 
problemas existentes en los protocolos de cultivo, siempre que estos 
estén incluidos en la base de datos del sistema51. También ha mostra-
do gran utilidad en la identificación rápida de bacterias con gran pa-
togenicidad como Bacillus anthracis, Brucella melitensis, Francisella 
tularensis o Yersinia pestis52,53 y se han desarrollado protocolos espe-
cíficos de bioseguridad54.

Por el contrario, presenta muchas limitaciones en la identificación 
de bacteriemias polimicrobianas, aunque hay diferencias en función 
de los procedimientos empleados39,42. Recientemente se ha perfec-
cionado el análisis bioinformático de perfiles proteicos mixtos con 
mejores resultados55.

En relación con el grado de fiabilidad de la identificación median-
te este sistema, el fabricante de Microflex LT Biotyper (Bruker Dalto-
nics) considera una identificación adecuada a nivel de género si la 
muestra presenta un spectral score comprendido entre 1.700 y 1.999 
(parámetro que indica el grado de correlación entre el espectro obte-
nido y los valores de la base de datos del equipo), exigiendo para la 
identificación correcta de especie un valor superior a 2.00040. Con 
objeto de mejorar la sensibilidad diagnóstica, algunos autores han 
planteado la posibilidad de disminuir la exigencia técnica de esta co-
rrelación, considerando una identificación como fiable incluso con 
valores de 1.300-1.50035,41. Esta estrategia, aunque mejora la sensibi-
lidad de la técnica al lograr un mayor número de identificaciones, no 
está exenta de riesgo y debe manejarse con extremada precaución, 
analizando los datos en función de la clínica del paciente y del resul-
tado de otras pruebas microbiológicas.

El protocolo habitual es la realización de MALDI-TOF a partir del 
frasco de hemocultivo positivo. Para esta positivización es necesaria 
la presencia de entre 107 y 108 unidades formadoras de colonias 
(UFC)/ml de medio de cultivo mientras que se pueden obtener resul-
tados con MALDI-TOF con inóculos menores (107 UFC/ml), por lo que 
se han desarrollado modelos experimentales que muestran resulta-
dos positivos entre 1,7 y 2,3 h antes de que se positivice el hemocul-
tivo56; sin embargo, todavía debe analizarse con más precisión para 
conocer su verdadera importancia clínica.

Integración de la identificación de MALDI-TOF con otras técnicas

Tradicionalmente, el diagnóstico de las bacteriemias y fungemias 
se ha realizado mediante cultivo, pero esta técnica presenta una im-
portante limitación por la lentitud en la emisión de resultados; por 
contra, se pueden aislar múltiples patógenos tanto bacterianos como 
fúngicos siempre que se empleen los medios de cultivo y las técnicas 
microbiológicas adecuadas. En las últimas décadas se han desarrolla-
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Tabla 1

Diferentes protocolos de procesamiento de los hemocultivos

Referencia Método Sensibilidad (%)

Rodríguez-Sánchez et al1 Lavados y etanol/fórmico Global (81,4)

Schmidt et al5 Lavados y ácido fórmico (diferentes frascos  
de hemocultivos)

CGP (5,4-60), BGN (47,1-86,6)

Konnerth et al12 Lavados CGP (51,2), BGN (87,2), levaduras (0)

Paolucci et al13 Lavados, SDS ácido fórmico Levaduras (40,9)

Leli et al14 Lavados, tween 80, etanol, ácido fórmico/acetonitrilo CGP (85,5), BGN (96,9), levaduras (0)

Thomin et al15 Lavados, solución de lisis, saponinas CGP (78,0), BGN (> 95)

Mestas et al16 Lavados, buffer, lisis, eritrocitos y fórmico CGP (78,4), BGN (90,3)

Wüppenhorst et al18 Lavados, saponina y separación en columna Staphylococcus spp. (78,5), Streptococcus spp./Enterococcus spp. (41,2), 
enterobacterias (96,9), BGN-NF (80,0)

Bille et al19 Lavados, saponina y ácido trifluroacético CGP (92), BGN (92,7)

Hoyos-Mallecot et al34 Lavados, SDS, ácido fórmico CGP (73,3), BGN (96,0)

Bidart et al37 Lavados, SDS, ácido fórmico/acetonitrilo Levaduras (88,8)

March-Rosselló et al35 Lavados y etanol/fórmico CGP (98,4)

Romero-Gómez et al36 Lavados y etanol/fórmico Staphylococcus aureus (75,8), Enterococcus spp. (63,3), enterobacterias (97,7), 
BGN-NF (75,0)

Juiz et al2 Sepsityper Staphylococcus spp. (84,6), Enterococcus spp. (85,7), enterobacterias (94,7)

Jamal et al17 CGP (63,1), BGN (66,0)

Riederer et al20 BGN (78,1)

Egli et al21 Staphylococcus aureus (100), Staphylococcus spp. (60,0), Enterococcus faecium (100), 
enterobacterias (92,6)

Schieffer et al22 Staphylococcus spp. (95,0), Streptococcus spp. (68,0), Enterococcus spp. (92,6), 
enterobacterias (96,7), BGN-NF (50), anaerobios (28,6), levaduras (40)

Saffert et al23 Staphylococcus spp. (75,0), Streptococcus spp./Enterococcus spp. (78,0), BGN (83,0)

Idelevich et al24 Levaduras (62,5)

Morgenthaler y Kostrzewa25 
(metaanálisis)

CGP (76,0), BGN (90,0), levaduras (66,0)

Chen et al33 CGP (72,0), BGN (88,7)

Bidart et al37 Levaduras (81,7)

Schubert et al39 CGP (86,3), BGN (89,8), levaduras (70,6)

Kok et al40 CGP (46,3), BGN (79.7)

Meex et al42 CGP (58,5), BGN (82,5)

Klein et al43 CGP (73,0), BGN (99,0)

Martiny et al44 CGP (74,3), BGN (59,1)

Idelevich et al24 Cultivo previo en medio sólido CGP (64), BGN (76,2-97,6)

Kohlmann et al26 CGP (68,4), BGN (97,6)

Zabbe et al27 Staphylococcus spp. (66), Enterococcus spp. (100), Streptococcus spp. (86,7), 
enterobacterias (92), Pseudomonas spp. (80), levaduras (12,5)

Bhatti et al28 CGP (98), BGN (94)

Gray et al29 Lisis y ácido fórmico Enterobacterias (90,9), BGN-NF (80), otros BGN (75)

Riederer et al20 Centrifugación, filtración y ácido fórmico BGN (94,7)

Fuglsang-Damgaard et al41 EDTA Staphylococcus spp. (52), Enterococcus spp. (50), Streptococcus spp. (20), 
enterobacterias (91), BGN-NF (81)

Fiori et al6 Centrifugación diferencial CGP (81,3-95,6), BGN (89-100), levaduras (71-72)

Saffert et al23 Staphylococcus spp. (44), Streptococcus spp./Enterococcus spp. (77), BGN (91), 
levaduras (0)

Vlek et al30 CGP (53), BGN (86,9)

Saffert et al23 SDS Staphylococcus spp. (75), Streptococcus spp./Enterococcus spp. (72), BGN (89)

Meex et al42 Saponinas CGP (58,2), BGN (90,0) 

Martiny et al44 CGP (68,6), BGN (81,8)

Fothergill et al7 Lisis y filtración CGP (77,5), BGN (82,4), levaduras (83,3)

Machen et al31 GP (97,9), BGN (95,9) 

Foster32 Centrifugación y detergente Staphylococcus spp. (99,2), Streptococcus spp. (38,5), Enterococcus spp. (100), 
enterobacterias (92,5), BGN-NF (52,4)

Spanu et al38 Levaduras (91,3)

BGN: bacilos gramnegativos; BGN-NF: bacilos gramnegativos no fermentadores; CGP: cocos grampositivos; EDTA: ácido etilendiaminotetraacético; SDS: docecilsulfato sódico.
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do diferentes técnicas de microbiología molecular capaces de dismi-
nuir el tiempo de respuesta en el diagnóstico de estos procesos, as-
pecto clave en la utilidad clínica de los resultados microbiológicos. 
Estos sistemas, basados en la detección del genoma de los patógenos, 
presentan la importante limitación de que solo están diseñados para 
detectar un número muy reducido de estos. La incorporación de la 
proteómica, a través de MALDI-TOF, complementa ambas tecnologías 
y permite diagnosticar un gran número de patógenos con una gran 
rapidez. Este proceso mejora día a día al incrementarse la base de 
datos de microorganismos que pueden ser detectados. Lamentable-
mente, aún no es útil clínicamente para detectar los mecanismos de 
resistencia de las bacterias, imprescindibles para conocer los perfiles 
de sensibilidad de estas, aunque hay estudios que muestran que tam-
bién podría tener esta capacidad57,58.

En relación con el diagnóstico de las bacteriemias, la aplicación de 
MALDI-TOF ha supuesto un cambio trascendental a la hora de au-
mentar la utilidad clínica de los estudios microbiológicos y se ha bus-
cado la sinergia con otras técnicas integrando sus resultados dentro 
del proceso diagnóstico. Así, en relación con las bacteriemias por 
cocos grampositivos, los resultados son óptimos en el manejo de las 
infecciones por Staphylococcus aureus, ya que junto con la detección 
molecular de la resistencia a la meticilina se puede ofrecer al clínico 
información útil sobre la terapia en pocas horas59. Asimismo, se ha 
comunicado que la utilización conjunta de ambas técnicas supone 
una disminución del número de pacientes que reciben cobertura an-
tibiótica frente a S. aureus resistente a meticilina (SARM) (el 17,1 fren-
te al 29,2%)60.

Se ha comunicado frecuentemente que hay problemas en la dife-
renciación entre S. pneumoniae y especies del grupo viridans48,49, pero 
la tinción de Gram y la detección de antígenos de S. pneumoniae di-
rectamente en el hemocultivo positivo pueden paliar en parte este 
problema. 

La gran fiabilidad en la identificación de bacilos gramnegativos es 
la mayor potencialidad de MALDI-TOF, ya que permite identificar rá-
pidamente las infecciones por especies bacterianas frecuentemente 
asociadas a multirresistencia como Klebsiella pneumoniae, Pseudomo-
nas aeruginosa, Acinetobacter baumannii o Stenotrophomonas malto-
philia. En función de esta información pueden aplicarse métodos 
moleculares de detección de mecanismos de resistencia antibiótica 
(carbapenemasas o betalactamasas de espectro extendido) o pruebas 
fenotípicas rápidas para conocer el patrón de resistencia antibióti-
ca61,62.

Cada servicio de microbiología debe integrar las técnicas disponi-
bles en su proceso diagnóstico tanto en la identificación de los pató-
genos como en los estudios de detección de resistencia antibiótica, 
tanto por procedimientos fenotípicos como genotípicos, siendo prio-
ritarios los sistemas de detección de SARM, enterobacterias produc-
toras de betalactamasas de espectro extendido y bacilos gramnegati-
vos productores de carbapenemasas (fig. 1). 

Recientemente se ha desarrollado un nuevo sistema de diagnósti-
co rápido —denominado IRIDICA (Abbott)— que detecta la presencia 
de microorganismos directamente a partir de la sangre del paciente, 
combinando técnicas de amplificación y detección por EM. No obs-
tante, aunque los primeros resultados son esperanzadores, tiene que 
validarse para confirmar su utilidad clínica63.

Importancia clínica

La sepsis es la principal causa de mortalidad en pacientes hospita-
lizados y su incidencia mundial estimada es de 19 millones de perso-
nas/año. Debido a que puede ser causada por múltiples patógenos, el 
diagnóstico rápido es crucial, ya que la terapia antibiótica correcta se 
correlaciona con mejor evolución clínica. Aunque el abordaje diag-
nóstico y terapéutico con el desarrollo de guías específicas como la 
Survival Campaign Sepsis ha permitido una reducción de la mortali-
dad, esta actualmente supera el 30% en la mayor parte de las publica-

ciones43,64. La utilización de antibióticos adecuados de forma precoz 
es una de las bases que influye directamente en el pronóstico, con 
impacto directo demostrado en la supervivencia, que decrece en fun-
ción de cada hora de retraso en la administración de la antibiotera-
pia65. Para minimizar este riesgo —y ante el incremento progresivo de 
la incidencia de microorganismos resistentes a los antibióticos, que 
aumenta la dificultad de la elección correcta del tratamiento antimi-
crobiano adecuado— el clínico pude recurrir a la utilización de anti-
bioterapia empírica de amplio espectro con la finalidad de asegurar la 
adecuación de esta. Esto puede facilitar la selección de cepas resisten-
tes que minimicen el arsenal terapéutico, y por tanto comprometan el 
tratamiento futuro de otros pacientes. Solo tras la identificación de 
los microorganismos y de sus patrones de susceptibilidad, podrá rea-
lizarse una reducción del espectro antimicrobiano de la terapia utili-
zada, como recomiendan las guías, en función de los datos microbio-
lógicos obtenidos, garantizando la adecuada cobertura y minimizando 
el impacto ecológico, aunque con la utilización de los métodos clási-
cos de la microbiología esto puede retrasarse varios días66,67.

Aunque actualmente la microbiología clínica ha mejorado nota-
blemente en rapidez diagnóstica, todavía no tiene capacidad técnica 
para ofrecer resultados lo suficientemente rápidos como para que el 
clínico pueda poner tratamiento de estos procesos en función de es-
tos, por lo que en la gran mayoría de los casos deben ponerse trata-
mientos empíricos. La utilidad clínica de los resultados microbiológi-
cos depende de que la información sea lo suficientemente rápida y 
precisa para permitir que se pueda ajustar el tratamiento del pacien-
te lo más rápidamente posible, permitiendo acortar el tiempo de 
tratamiento antibiótico empírico y minimizar su impacto tanto a ni-
vel clínico, mejorando la adecuación del tratamiento antibiótico y 
por tanto obteniendo mejores resultados, como a nivel ecológico; y 
en este avance, MALDI-TOF es uno de los pilares clave. 

El impacto de las técnicas microbiológicas rápidas debe reflejarse 
directamente en la rapidez de la administración del tratamiento al 
paciente. La influencia en la elección del tratamiento, y por tanto en 
el pronóstico del paciente, se deberá basar en la creación de equipos 
clínicos capaces de realizar e interpretar de forma correcta los resul-
tados microbiológicos junto con los profesionales que realicen la 
elección adecuada del tratamiento antibiótico. Además, debe existir 
una comunicación rápida entre todos los miembros para que la rapi-
dez de los resultados microbiológicos se traduzca en la administra-
ción del tratamiento al paciente68.

Cada hospital debe establecer su protocolo de trabajo en función de 
sus capacidades técnicas y humanas, patrones de resistencia locales, 
etc. Así, desde el desarrollo de MALDI-TOF, diferentes estudios han de-
mostrado cómo la implicación de equipos de bacteriemias o PROA 
(programas de optimización de uso de antimicrobianos) —stewards-
hip—, basados en las 2 características anteriores, demuestra impacto 
directo en parámetros clínicos. Clerc et al69 analizaron bacteriemias 
por bacilos gramnegativos en un área con baja prevalencia de cepas 
productoras de betalactamasas de espectro extendido y de carbapene-
masas y comunicaron que la tinción de Gram tuvo impacto clínico, ya 
que permitió el ajuste del tratamiento en el 20,8% de los casos; tam-
bién señalan que la información proporcionada por MALDI-TOF, 2 o  
3 h después, conllevó el cambio de tratamiento empírico en el 35,1% 
de los casos. Otro estudio muestra que el uso del MALDI-TOF supone 
un 11,3% de incremento en el número de pacientes que reciben trata-
miento antibiótico correcto en las primeras 24 h tras la positividad del 
hemocultivo (64,0% en el grupo control frente al 75,3% en el grupo 
sobre el que se intervino)70. Huang et al71 comunican que se produce 
una disminución en el tiempo de identificación del microorganismo 
causante del proceso (84,0 frente a 55,9 h), en el tiempo de terapia 
efectiva (30,1 frente a 20,4 h) y de terapia óptima (90,3 frente a 47,3 h). 
También informan que se logra disminuir la mortalidad, el tiempo de 
estancia en unidades de críticos y las bacteriemias recurrentes. Estu-
dios semejantes se han desarrollado en pediatría, también con buenos 
resultados72,73.
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Este ajuste óptimo del tratamiento se refleja también en endpoints 
clínicos, como mortalidad o estancia hospitalaria. Así, Pérez et al74 
analizan un período previo y otro posterior a la implantación de un 
programa de integración entre técnicas rápidas —incluyendo MALDI-
TOF y un equipo de PROA— y demuestran una reducción de la estan-
cia en unidades de cuidados intensivos, la estancia hospitalaria, los 
costes hospitalarios totales y la mortalidad a los 30 días por cualquier 
causa. También en bacteriemias por Staphylococcus spp., la integra-
ción de MALDI-TOF con un equipo PROA demuestra impacto clínico 
en un estudio cuasiexperimental; así, la rápida y adecuada identifi-
cación de los microorganismos permitió identificar de forma precoz 
los contaminantes y reducir el tratamiento antimicrobiano inade-
cuado con vancomicina75.

Además de todas las ventajas en la mejora del tratamiento de los 
pacientes, la disposición de técnicas rápidas permite diseñar proto-
colos de terapia empírica basados en combinación de antibióticos, ya 
que los efectos negativos de esta (toxicidad, aumento de coste e im-
pacto ecológico) se minimizarán al poder realizarse una rápida ade-
cuación del tratamiento en función de los resultados microbiológi-
cos76. 

Hay pocos estudios concluyentes en relación con el coste econó-
mico, aunque esta metodología es barata si se exceptúa el coste del 

espectrómetro de masas; su inclusión en cada centro debe valorarse 
en función de las características de este, incluyendo los datos del 
ahorro que genera como consecuencia de la mejora en el uso de los 
antibióticos, disminución de las estancias, etc. Pérez et al77 comuni-
can que la utilización de MALDI-TOF dentro de un grupo PROA pro-
dujo una reducción de las estancias medias hospitalarias y en unida-
des de cuidados intensivos y, por tanto, una disminución significativa 
de los costes hospitalarios. Otros autores llegan a resultados simila-
res78-79.

Conclusiones

Por la gravedad de las bacteriemias y fungemias, la utilización del 
MALDI-TOF para el diagnóstico rápido puede considerarse una de sus 
aplicaciones más útiles en la práctica clínica. A pesar de esta eviden-
te utilidad, hay lagunas metodológicas en la aplicación de MALDI-
TOF en los hemocultivos positivos, lo que limita su utilidad clínica en 
las bacteriemias polimicrobianas y en los procesos asociados a algu-
nas bacterias grampositivas, por lo que es clave la estandarización de 
la técnica de aplicación. Es necesario realizar una evaluación a gran 
escala para poder establecer su verdadero potencial diagnóstico. Los 
grupos multidisciplinarios de trabajo para sepsis y bacteriemia —que 

Figura 1. Integración de MALDI-TOF y otras técnicas microbiológicas. BGN: bacilos gramnegativos; CGP: cocos grampositivos; MALDI-TOF: matrix-assisted laser desorption ioniza-
tion time-of-flight; MR: multirresistente; PCR: reacción en cadena de la polimerasa; R: resistencia; SARM: Staphylococcus aureus resistente a meticilina.
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pueden tomar medidas clínicas rápidas y adecuadas para el correcto 
manejo del paciente basadas en los resultados obtenidos con MALDI 
TOF— mejoran la calidad de la atención sanitaria y son necesarios 
para rentabilizar el gran potencial de esta nueva tecnología80.
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