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RESUMO 

Introdução: Candida e Cryptococcus são agentes etiológicos frequentes de infecções fúngicas sistêmicas, cuja 

identificação precisa das espécies é fundamental para o diagnóstico e para a adequada terapia antifúngica. Métodos 

micológicos convencionais, baseados em provas bioquímicas e morfológicas manuais, podem apresentar tempo de 

resposta prolongados, o que tem impulsionado a adoção de técnicas automatizadas, como o VITEK® 2 Compact e 

o MALDI-TOF MS, que possibilitam uma identificação rápida e confiável, otimizando o manejo clínico. Objetivo: 

Avaliar a acurácia de metodologias automatizadas, MALDI-TOF e VITEK-2, e de testes bioquímicos na identificação 

fúngica de leveduras. Metodologia: Estudo analítico transversal quantitativo, com dados de janeiro de 2023 a 

janeiro de 2024, avaliou a concordância das metodologias automatizadas e as provas bioquímicas convencionais 

manuais em amostras positivas para crescimento leveduriforme, através do programa Microsoft Office Excel 2013®. 

Resultados: Foram isolados dois gêneros e 11 espécies, totalizando 126 leveduras identificadas pelas três 

metodologias. Desses, 63 pertenciam ao gênero Candida e 63 ao gênero Cryptococcus. Todas as amostras foram 

identificadas em nível de gênero, e 89,68% foram identificadas em nível de espécie pelas técnicas manuais. Pelo 

sistema VITEK® 2, 96,82% das amostras foram identificadas em nível de gênero e 88,88% em nível de espécie. O 

MALDI-TOF MS, por sua vez, apresentou desempenho superior, com 100% de identificação em nível de espécie. 

Conclusão: As técnicas bioquímicas convencionais e o VITEK-2 apresentam limitações significativas na identificação 

dos fungos em questão, ao contrário do MALDI-TOF MS, que mostrou melhor desempenho. 

PALAVRAS-CHAVE: Leveduras; Candida; Cryptococcus; Diagnóstico laboratorial. 

ABSTRACT 

Introduction: Candida and Cryptococcus are frequent etiological agents of systemic fungal infections, and accurate 

species identification is fundamental for diagnosis and appropriate antifungal therapy. Conventional mycological 

methods, based on manual biochemical and morphological tests, can have prolonged response times, which has 

driven the adoption of automated techniques, such as VITEK® 2 Compact and MALDI-TOF MS, that allow for rapid 

and reliable identification, optimizing clinical management. Objective: To evaluate the accuracy of automated 

methodologies, MALDI-TOF and VITEK-2, and biochemical tests in the fungal identification of yeasts. Methodology: 

A quantitative cross-sectional analytical study, with data from January 2023 to January 2024, evaluated the 

agreement between automated methodologies and conventional manual biochemical tests in samples positive for 

yeast growth, using Microsoft Office Excel 2013®. Results: Two genera and 11 species were isolated, totaling 126 
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INTRODUÇÃO 

As infecções fúngicas sistêmicas e oportunistas emergiram como um significativo desafio clínico nas últimas décadas, com 

aumento exponencial de casos e de taxas de morbimortalidade em ascensão, e consequente impacto socioeconômico1. 

O aumento da prevalência de doenças crônicas, do uso crescente de terapias imunossupressoras e da disseminação de 

microrganismos resistentes a antifúngicos foi um fator que contribuiu para essa mudança de paradigma. Em particular, a 

população imunocomprometida, incluindo pacientes oncológicos, transplantados e portadores do HIV, que, 

consequentemente, apresentam maior susceptibilidade a infecções, pode evoluir para quadros graves e com alta 

mortalidade, atribuíveis a infecções fúngicas invasivas1-3. 

Essa nova realidade impulsionou uma intensificação da vigilância epidemiológica e laboratorial sobre as micoses, 

reproduzida na primeira Lista de Patógenos Prioritários Fúngicos (FPPL), em outubro de 2022 pela Organização Mundial 

da Saúde (OMS). Os patógenos incluídos foram classificados e categorizados em três grupos de prioridade (crítico, alto e 

médio), que focam em 19 agentes fúngicos que podem causar infecções fúngicas sistêmicas agudas e subagudas invasivas, 

para as quais existe resistência a medicamentos ou outros desafios de tratamento e gerenciamento, além de alto risco de 

mortalidade4-8. 

A cultura fúngica, embora seja a mais utilizada em laboratórios de rotina para o diagnóstico de micoses, apresenta 

limitações significativas, tais como baixa sensibilidade, tempo de resposta prolongado e exigências técnicas laboratoriais 

específicas9,10. A heterogeneidade fenotípica e genotípica dos fungos patogênicos, aliada à baixa carga fúngica em algumas 

infecções, contribui para a dificuldade de detecção por métodos convencionais. Além disso, a presença de microbiota 

contaminante pode comprometer a pureza das culturas e dificultar a identificação do agente etiológico11. 

Além disso, o diagnóstico micológico é de grande variabilidade de prazos para a identificação, devido à natureza de 

crescimento de seus agentes e das outras técnicas empregadas, como pesquisa de antígenos e anticorpos, que envolvem 

imunodiagnósticos como fixação de complemento e imunodifusão a imunoensaios enzimáticos, exames 

anatomopatológicos e dispositivos de fluxo lateral 12. 

Nesse contexto, as tecnologias automatizadas e moleculares, como o VITEK-2, MALDI-TOF MS e reação em cadeia da 

polimerase (PCR), revolucionaram o diagnóstico micológico, proporcionando resultados mais rápidos e precisos13-15. No 

entanto, a implementação dessas novas tecnologias em rotina diagnóstica ainda enfrenta desafios, como a padronização 

dos protocolos, a interpretação dos resultados e a necessidade de profissionais altamente qualificados. Adicionalmente, o 

alto custo dos equipamentos e reagentes podem limitar a acessibilidade desses testes em muitos laboratórios, além da 

adaptação e da resistência à mudança de técnicas que permanecem substancialmente há muitos anos 14,16,17. 

Contudo, a fim de auxiliar na redução do tempo na identificação do microrganismo e na conclusão do diagnóstico, as 

metodologias automatizadas de identificação mais rápida têm ganhado espaço no mercado laboratorial brasileiro na 

última década. Nesse contexto, este estudo teve como objetivo avaliar a concordância entre as metodologias 

automatizadas MALDI-TOF MS e VITEK® 2 e as provas bioquímicas convencionais manuais na identificação de leveduras 

no diagnóstico micológico, bem como verificar a distribuição em frequência relativa e absoluta dos resultados obtidos. 

 

yeasts identified by the three methodologies. Of these, 63 belonged to the genus Candida and 63 to the genus 

Cryptococcus. All samples were identified to the genus level, and 89.68% were identified to the species level using 

manual techniques. Using the VITEK® 2 system, 96.82% of the samples were identified to the genus level and 88.88% 

to the species level. MALDI-TOF MS, in turn, showed superior performance, with 100% identification at the species 

level. Conclusion: Conventional biochemical techniques and VITEK-2 have significant limitations in identifying the 

fungi in question, unlike MALDI-TOF MS, which showed better performance. 

KEYWORDS: Yeast; Candida; Cryptococcus; Laboratory Diagnosis. 
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METODOLOGIA 

Trata-se de um estudo transversal, realizado com dados obtidos no período de janeiro de 2023 a janeiro de 2024, a partir 

dos registros de solicitações de exames e dos respectivos resultados de culturas de fungos, arquivados na seção de 

Micologia de um serviço de vigilância laboratorial estadual. 

Foram incluídos no estudo todos os resultados positivos para leveduras dos gêneros Candida e Cryptococcus dos isolados 

fúngicos, identificados por metodologias bioquímicas convencionais manuais e pelos sistemas automatizados VITEK-2 e 

MALDI-TOF, durante o período avaliado, e foram excluídos do estudo todos aqueles cujos resultados de identificação 

fossem fungos filamentosos, que não foram identificados via automação por VITEK-2 e MALDI-TOF, ou que apresentassem 

resultados inconclusivos. 

Como cenário do estudo, a identificação das leveduras clinicamente relevantes iniciou-se pela avaliação macroscópica das 

colônias, com crescimento entre 36 e 72 horas, utilizando ágar Sabouraud dextrose (com e sem cloranfenicol) e ágar Mycosel. 

Posteriormente, provas bioquímicas e morfológicas complementares foram realizadas conforme a suspeita. Para Candida 

spp., empregaram-se CHROMagar®, prova do tubo germinativo, formação de clamidósporos em ágar Corn Meal e 

crescimento em caldo Sabouraud hipertônico modificado para diferenciação de C. dubliniensis. Para Cryptococcus spp., 

utilizaram-se ágar niger para avaliação da produção de melanina, ágar CGB para diferenciação entre C. gattii e C. 

neoformans e a prova da urease como identificação presuntiva18-24. 

Em complemento aos métodos convencionais, o VITEK® 2 (bioMérieux, Inc., Hazelwood, MO) é um sistema 

semiautomatizado de identificação microbiológica que utiliza o cartão VITEK ID-YST para a identificação de leveduras 

clinicamente relevantes e de organismos semelhantes. O sistema baseia-se na leitura de 47 testes bioquímicos 

fluorescentes, incluindo provas de assimilação de carboidratos, com análise automatizada após incubação de 

aproximadamente 15 horas. Os perfis obtidos são comparados a um banco de dados contendo mais de 50 espécies de 

leveduras, resultando na identificação do microrganismo, associada a um nível de confiança expresso em porcentagem22,25. 

O VITEK® MS, baseado na técnica de espectrometria de massas por dessorção/ionização a laser assistida por matriz 

(MALDI-TOF MS), também atua de forma complementar e fundamenta-se na análise de perfis proteicos para a identificação 

microbiana. A técnica consiste na ionização das proteínas da amostra por laser, seguida da separação dos íons de acordo 

com a razão massa/carga e o tempo de voo. O espectro gerado é comparado ao banco de dados do equipamento, 

permitindo a identificação rápida e precisa do microrganismo, igualmente acompanhada de um índice de confiança 

percentual22,26-28. 

Os resultados das distintas metodologias foram comparados e enquadrados em três quesitos, dentre discordâncias e 

concordâncias, e padrões de identificação. Classificados em discordantes maiores aqueles cujos os resultados fossem 

discordantes em nível de gênero ou quando o método não ofertou resultado definitivo ou nenhuma identificação; em 

discordantes menores, quando os resultados fossem discordantes apenas no nível de espécie, e concordantes, quando os 

resultados entre as metodologias fossem da mesma identificação no nível de gênero e espécie. 

Os resultados de cada isolado foram distribuídos e tabulados no programa Microsoft® Office Excel 2013, em sequência: 

MALDI-TOF MS, VITEK 2 e provas bioquímicas manuais, com seus respectivos valores de nível de confiança, para as 

metodologias automatizadas, e os detalhes observados no diagnóstico das provas manuais. Em seguida, fez-se a 

construção de tabelas com a média do percentual de nível de confiança, com frequências absolutas e percentuais e com 

distribuições de discordâncias e padrões de identificação (Tabela 1). 

Durante o período analisado, um total de 126 agentes leveduriformes, 63 Candida spp. e 63 Cryptococcus spp., foram 

identificados por provas bioquímicas e morfológicas manuais, juntamente com as duas técnicas automatizadas (VITEK-2 e 

MALDI- TOF MS). 

O estudo foi conduzido em consonância com a Resolução 466/2012 e normas complementares do Conselho Nacional de 

Saúde do Ministério da Saúde, que tratam sobre as recomendações éticas e legais com pesquisas envolvendo seres 

humanos. Para atender tais normas, esse trabalho foi submetido e aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa do 

Hospital de Doenças Tropicais Dr. Anuar Auad (CEP- HAA), sob o número do parecer 7.014.186 e CAAE: 

81191824.9.0000.0034. 
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Tabela 1. Distribuição por média dos resultados conforme o nível de confiança emitido por equipamento de acordo com a espécie 

identificada. 

 

 

ESPÉCIES 

 

n 

 

VITEK-2 (%) 

 

MALDI TOF MS (%) 

Candida albicans 23 96,15% 99,90% 

Candida orthopsilosis 4 17,00% 99,90% 

Candida parapsilosis 11 95,00% 99,90% 

Candida dubliniensis 2 92,95 % 99,90% 

Nakaseomyces glabratus 6 83,00% 99,90% 

Pichia kudriavzevii 4 62,00% 99,90% 

Clavispora lusitaniae 3 97,00% 99,90% 

Candida tropicalis 8 86,00 % 99,90% 

Kluyveromyces marxianus 2 97,00% 99,90% 

Cryptococcus gattii 5 94,00% 99,90% 

Cryptococcus neoformans 58 92,71% 99,90% 

 

Total 

 

126 

 

81,54% 

99,90% 

 

Fonte: Autoria própria. 

RESULTADOS 

Foram isoladas dois gêneros e 11 espécies, as mais destacadas foram Cryptococcus neoformans (58), C. albicans (23), 

Candida parapsilosis (11) e Candida tropicalis (8) (Tabela 2). 

Um total de 126/126 (100 %) foram identificados em nível de gênero e 113/126 (89,68%) em nível de espécie, por técnicas 

manuais. Quatro isolados de Candida orthopsilosis, três de Clavispora lusitaniae ( sin. Candida lusitaniae) e duas de 

Kluyveromyces marxianus (sin. Candida kefyr) não foram identificados completamente por métodos bioquímicos; dois 

isolados eram compatíveis fenotipicamente com C. albicans na maioria dos testes convencionais, entretanto, com o auxílio 

de caldo Sabouraud hipertônico modificado e vias automatizadas foram identificadas como Candida dubliniensis; e mais 

duas do gênero Cryptococcus spp. apresentaram divergência nas provas técnicas manuais (Tabela 2). 

Por VITEK-2, foram identificados 122/126 (96,82%) em nível de gênero, quatro amostras não obtiveram identificação de 

gênero; e 112/126 (88,88%) foram identificados até o nível de espécie, enquanto dez isolados produziram resultados de 

baixa discriminação (<50%), que exigiram observação suplementar e repetição de testes para a identificação de uma 

espécie, foram eles: três das espécies Pichia kudriavzevii ( sin. Candida krusei), duas Kluyveromyces marxianus (sin. C. kefyr), 

duas C. orthopsilosis e três Cryptococcus neoformans. Quando comparados com a identificação por MALDI-TOF MS, as 

126/126 cepas (100%) foram identificadas em nível de gênero e espécie (Tabela 2). 

Um total de quatro (3,17%) de discordâncias maiores foram observados pelo VITEK 2, enquanto as metodologias 

convencionais e MALDI- TOF MS não reproduziram nenhuma discordância nessa caracterização. Em discordâncias 

menores, 10 (7,93%) e 13 (10,31%) foram vistos, respectivamente pelo VITEK-2 e metodologias convencionais, e novamente 
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o MALDI-TOF apresentou melhor reprodução de resultados quando comparados com as outras metodologias em estudo 

(Tabela 2). 

Na classificação de concordantes, a identificação de C. albicans, Candida parapsilosis e Cryptococcus gattii foram 

compatíveis em todas as metodologias aplicadas. As espécies Nakaseomyces glabratus (sin. C. glabrata), Pichia kudriavzevii 

(sin. C. krusei) e C. tropicalis foram concordantes em duas metodologias, métodos convencionais bioquímicos e 

morfológicos manuais e MALDI-TOF MS. As espécies C. dubliniensis e C. lusitaniae foram concordantes apenas em 

metodologias automatizadas (Tabela 2). 

No nível de espécie, as taxas de discordância de identificação dos dois métodos automatizados foram 0,1% e 11,12% para 

MALDI-TOF MS e VITEK 2, respectivamente. Em nível de confiança, a distribuição média apresentou uma maior 

porcentagem confiante para a metodologia MALDI-TOF MS, em comparação com os resultados do VITEK -2 (Tabela 2. 

Tabela 2. Distribuição dos resultados inigualáveis por MALDI-TOF MS, VITEK 2 e provas bioquímicas 

 

    VITEK-2  MALDI-TOF   Provas Bioquímicas 

 

Espécies 

 

n 

 

% 

Discorda 

ntes 

maiores 

Discorda 

ntes 

menores 

Concord 

antes 

Discorda 

ntes 

maiores 

Discorda 

ntes 

menores 

Concord 

antes 

Discorda 

ntes 

maiores 

Discordan 

tes 

menores 

 

Concordantes 

   
n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) n (%) 

Candida albicans 23 
18,2 

5 

  23 

(18,25) 

  23 

(18,25) 

  
23 (18,25) 

Candida 

orthopsilosis 
4 

 

3,17 
2 (1,60) 2 (1,60) 

  
4 (3,17) 

 
4 (3,17) 

 

Candida parapsilosis 11 8,73   11(8,73)   11(8,73)   11(8,73) 

Candida 

dubliniensis 
2 

 

1,60 

  
2 (1,60) 

  
2 (1,60) 

 
2 (1,60) 

 

Nakaseomyces 

glabratus 
6 

 

4,77 
1 (0,80) 

 
5 (3,96) 

  
6 (4,77) 

  
6 (4,77) 

Pichia kudriavzevii 4 3,17  3 (2,38) 1 (0,80)   4 (3,17)   4 (3,17) 

Clavispora 

lusitaniae 
3 

 

2,38 

  
3 (2,38) 

  
3 (2,38) 

 
3 (2,38) 

 

Cndida tropicalis 8 6,34 1 (0,80)  7 (5,55)   8 (6,34)   8 (6,34) 

Kluyveromyces 

marxianus 
2 

 

1,60 

 
2 (1,60) 

  
2 (1,60) 

 
2 (1,60) 

 

Cryptococcus gattii 5 3,96   5 (3,96)   5 (3,96)   5 (3,96) 

Cryptococcus 

neoformans 
58 

46,0 

3 

 
3 (2,38) 

55 

(43,65) 

  58 

(46,03) 

 
2 (1,60) 56 (44,44) 

Total 
12 

6 
100 4 (3,17) 10 (7,94) 

112 

(88,89) 

  126 

(100) 

 
13 (10,31) 113 (89,69) 

Fonte: Autoria própria. 

Legenda: Concordante, para a mesma identificação no nível de gênero e espécie; em discordâncias menores, para os resultados discordantes apenas no 

nível de espécie, mas não no nível de gênero; e em discordâncias maiores, para os resultados discordantes no nível de gênero ou se os resultados do método 

não foram definitivos ou não forneceram nenhuma identificação. 

 

DISCUSSÃO 

Os resultados do presente estudo buscaram comparar os resultados de três métodos diagnósticos de identificação de 

leveduras, a saber, a metodologia convencional manual e os sistemas VITEK-2 e MALDI-TOF MS, estes últimos atualmente 

em crescente uso para diagnóstico micológico de rotina, agregado à prática padrão29-31. 

 

Entretanto, essas técnicas se complementam, pois a eficácia dos sistemas de identificação automática é significativamente 

influenciada por diversos fatores intrínsecos aos processos de cultivo e preparação das amostras, tais como as condições 

de cultivo, caracterizadas pelo tipo de meio de cultura e pelo grau de pureza da colônia, exercem um papel crucial na 

qualidade dos resultados obtidos30,32. A heterogeneidade do meio e a presença de contaminantes podem gerar espectros 
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de baixa discriminação ou a não identificação, comprometendo a precisão e a reprodutibilidade das análises, amplamente 

aplicadas na microbiologia clínica, indústria alimentícia e pesquisa científica 33,34. 

Além disso, a expertise do operador é um fator determinante na obtenção de resultados confiáveis. A interpretação correta 

dos dados gerados pelos equipamentos exige um profundo conhecimento das técnicas de cultivo, das características dos 

microrganismos e dos princípios de funcionamento dos sistemas de identificação30,35. 

Embora a cultura continue sendo uma etapa fundamental para a identificação microbiana automatizada, o campo está em 

constante evolução. Novas tecnologias e abordagens estão sendo desenvolvidas para superar as limitações da cultura 

tradicional e permitir a detecção e identificação mais rápida e precisa de microrganismos, como a PCR em tempo real e a 

espectrometria de massas. Nesta última, já trazem estudos que permitem a detecção direta de microrganismos em 

amostras clínicas, sem a necessidade de prévio cultivo, principalmente para bactérias; contudo, no campo micológico, 

tamanho avanço ainda não foi alcançado, com taxas de baixa identificação e técnicas de extração em aperfeiçoamento, 

para oferecer uma detecção mais rápida por hemoculturas e amostras de urina36,37. 

Conforme encontrado no estudo em discussão, a identificação por método proteômico foi maior em relação às espécies 

incomuns de Candida spp., especialmente em comparação com a metodologia manual, como a espécie Kluyveromyces 

marxianus (sin. C. kefyr), que apresentou conflito nas provas fenotípicas de Cornmeal e Chromagar®, não alcançando a 

identificação de espécie, e com uma baixa discriminação na identificação pelo VITEK-2, com um nível de confiança de 50% 

Candida ciferrii e 50% Kluyveromyces marxianus (sin. C. kefyr); situações semelhantes que envolveu espécies mais raras 

foram destacadas em outros estudos38,39, em que provas fenotípicas foram insuficientes, e como esperado, há uma 

superioridade no desempenho pelo sistema MALDI-TOF na identificação de leveduras, que varia entre 84 a 99%40,41, a 

depender do equipamento e das espécies testadas. 

Notou-se que, em outro estudo, o sistema VITEK 2 apresentou inconsistências na identificação da espécie de Cryptococcus, 

assim como no presente estudo, o que levou à identificação da espécie Papiliotrema laurentii (sin. Cryptococcus laurentii), 

ao invés do Cryptococcus neoformans, o qual foi melhor identificado pelas outras duas metodologias35. 

Algumas cepas não foram reconhecidas como pertencentes ao complexo de espécies C. neoformans, pois elas não 

produziram melanina42; uma das amostras do presente estudo apresentou divergência semelhante na prova manual de 

fenoloxidase em ágar niger, o que levou à suspeita de outras espécies de Cryptococcus, assim como apresentou resultado 

conflitante pelas técnicas automatizadas, onde o VITEK 2 identificou com baixa discriminação a espécie Naganishia albida 

(sin. Cryptococcus albidus), e o MALDI TOF MS como C. neoformans. Vale ressaltar que alguns estudos demonstraram que 

Naganishia albida (sin. C. albidus) e Papiliotrema laurentii (sin. C. laurentii) podem produzir melanina, embora em níveis 

mais baixos do que os de C. neoformans e C. gattii, até então isoladas em amostras vegetais e em estudos com 

camundongos43-46. 

Em nosso estudo, outra amostra identificada e liberada como Cryptococcus neoformans pelas técnicas automatizadas, 

conflitou diante da prova fenotípica em ágar CGB, ao produzir reação positiva; contudo, salienta-se que a cor azul da 

assimilação de glicina no ágar CGB que indica positividade, é causada por C. gattii, enquanto C. neoformans não causa uma 

mudança de cor24,47. Uma reação falso-positiva do meio CGB pode ser causada por isolados de outras espécies de 

Cryptococcus (C. curvatus, P. laurentii e C. luteolus), espécies de Trichosporon (T. asteroids, T. asahii, T. inkin e T. mucoides), 

Geotrichum candidum e Candida parapsilosis e Candida famata48,49. 

Em nosso estudo, foi observada uma concordância maior que 80% entre as metodologias automatizadas para as espécies 

C. albicans, Candida parapsilosis, Candida dubliniensis, Candida lusitaniae e Cryptococcus gattii. A espécie Nakaseomyces 

glabratus (Candida glabrata), Candida tropicalis, Pichia kudriavzevii (sin. Candida krusei) e Cryptococcus neoformans 

apresentaram discordâncias de identificação pelo VITEK 2, em desacordo com o que foi descrito em estudo16, no qual foi 

obtida concordância na identificação por automatização nas espécies Nakaseomyces glabratus ( sin. Candida glabrata), 

Pichia kudriavzevii (sin. Candida krusei) e Cryptococcus neoformans, e com outro estudo25, em que todos os isolados de C. 

albicans, Nakaseomyces glabratus (Candida glabrata), Pichia kudriavzevii (sin. Candida krusei) foram identificados 

corretamente. 

Em trabalho anterior50, pontuou-se que alguns isolados clínicos de Candida spp. foram identificados como C. parapsilosis 

pelo VITEK -2, e Candida orthopsilosis pelo MALDI TOF MS; posteriormente em um estudo51 com análises de amostras de 

animais com suspeita de micoses, fez-se a mesma observação, concluindo que essa divergência deve-se ao fato de que C. 

orthopsilosis ainda não está presente no banco de dados do VITEK 2, situação também observada no presente estudo em 

discussão com quatro isolados de C. orthopsilosis que não foram identificados como tal pelo VITEK-2. Essa situação é 

justificada pelo fato que a Candida parapsilosis identificada tanto pelo VITEK- 2 quanto provas bioquímicas manuais é, na 
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verdade, um complexo de 3 espécies membros denominados Candida parapsilosis sensu stricto (CPSS), Candida 

orthopsilosis (CO) e Candida metapsilosis (CM), que podem ser identificadas apenas por métodos moleculares e métodos 

automatizados, como espectrometria de massa MALDI-TOF MS52. 

Devido a esses processos de não identificação e baixa discriminação de alguns microrganismos, como Candida orthopsilosis 

e Pichia kudriavzevii (sin. Candida krusei), as médias de nível de confiança foram baixas, respectivamente 17% e 62%, o que 

reflete a não confiabilidade dos resultados apresentados, principalmente pelo VITEK 2, nessa situação. 

Quando comparados os resultados de MALDI- TOF MS e das metodologias convencionais foi observada concordância de 

89,68%. Resultados semelhantes desse estudo foi visto em outro53, no qual o desempenho geral do MALDI-TOF MS foi 

significativamente melhor do que os sistemas bioquímicos convencionais para identificação correta de leveduras, em que 

apresentaram altas porcentagens de identificações corretas de espécies 94,7%, e uma concordância em 82,3% com a 

identificação convencional. Assim como em estudo54, que comparou apenas para cepas de Candida, e observou-se uma 

precisão de identificação de 91,80%, enquanto os convencionais de 85,30%. Posteriormente, em outro trabalho38 notou- 

se que os resultados de automatizados foram mais confiáveis e rápidos do que os manuais bioquímicos, com identificação 

de 92,98%, enquanto os convencionais de 84,21%. 

Similar a outros estudos35,55,56, no processo de comparação de desempenhos do MALDI-TOF MS com o sistema VITEK 2, 

observou-se que MALDI-TOF MS ofereceu maior precisão de identificação e menores taxas de discordância em nível de 

espécie, quando comparado ao VITEK 2. Além disso, o MALDI-TOF MS reduziu o tempo de identificação, com subsequente 

melhoria no diagnóstico e redução no tempo para terapia apropriada57,58. 

Contudo, as limitações inerentes a essas tecnologias incluem o custo elevado dos equipamentos, a necessidade de 

atualização constante dos bancos de dados e a complexidade dos algoritmos de análise 59. A aquisição e manutenção de 

sistemas de última geração, como o MALDI-TOF MS, representam um investimento considerável, apesar de estudos 

relatarem sobre o custo-benefício, que seria compensado em cerca de 3 anos em laboratórios com grande número de 

amostras, resultando em uma economia de aproximadamente de 74,8% quando comparado com as metodologias 

tradicionais, observação retrospectiva feita pelo estudo no Laboratório de Microbiologia Clínica e Imunologia (CMIL) nos 

Hospitais da Universidade da Carolina do Norte (UNCH) após a implementação do MALDI-TOF MS para identificação de 

rotina de bactérias e leveduras60,61. 

O presente estudo possui três principais limitações. A primeira foi a quantidade reduzida de isolados fúngicos analisados, 

o que resultou em uma baixa variabilidade de espécies. A segunda limitação refere-se ao fato de que, embora os métodos 

fenotípicos sejam considerados padrão-ouro no serviço em questão, a ausência de um método de referência independente, 

como processos moleculares e sequenciais, limita a comparação precisa dos resultados. Por fim, a terceira limitação diz 

respeito à aprovação de que a identificação era correta quando havia concordância entre dois métodos. No entanto, é 

importante ressaltar que a concordância não garante a precisão do resultado. 

CONCLUSÃO 

Os resultados obtidos neste estudo indicam que as técnicas bioquímicas convencionais manuais apresentam limitações 

significativas na identificação precisa de leveduras incomuns na rotina laboratorial. A baixa acurácia dessas metodologias 

se deve, em grande parte, à variabilidade fenotípica desses microrganismos, às limitações da técnica e à ausência de bancos 

de dados abrangentes, respectivamente, para as provas bioquímicas e para o VITEK 2. 

Nesse contexto, a adoção de abordagens complementares, como a espectrometria de massas por dessorção/ionização a 

laser assistida por matriz (MALDI-TOF MS) e o sistema VITEK 2, demonstrou ser crucial para a obtenção de diagnósticos 

mais rápidos e precisos. 

Sugere-se, portanto, a realização de estudos comparativos mais abrangentes, envolvendo um maior número de isolados e 

de diferentes espécies, assim como o uso de técnicas moleculares como referência, com o objetivo de estabelecer um 

painel amplo de metodologias capazes de atender às demandas diagnósticas de infecções leveduriformes crescentes. 
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