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Huomattava apu potilaille ja kliinikoille

MALDI-TOF-massaspektrometria kliinisessa
mikrobiologiassa

Kuluvan vuosikymmenen aikana MALDI-TOF-massaspektrometria (matrix-assisted laser-desorption
ionization time-of-flight) on mahdollistanut taudinaiheuttajabakteerien ja -sienten tunnistamisen
huomattavasti nopeammin ja luotettavammin kuin biokemiallisilla menetelmilla. Kun bakteerien
tunnistus biokemiallisia menetelmia kdyttden saattaa viedd useita vuorokausia, MALDI-TOF-
massaspektrometrialla tunnistus viljelymaljalla kasvavasta pesdkkeestd voidaan tehdd muutamassa
minuutissa tai positiivisesta veriviljelypullosta parissakymmenessa minuutissa. Ndin kliinisen mikro-
biologian laboratorio pystyy antamaan bakteeriviljelyistd tunnistustuloksen hoitavalle yksikolle
heti, kun viljelymaljoilla tai veriviljelypulloissa havaitaan kasvua. MALDI-TOF-massaspektrometrian
merkittdvimpana rajoituksena on se, ettd se vaatii edeltavan malja- tai rikastusviljelyn. Lisaksi toisilleen
poikkeuksellisen laheistd sukua olevat bakteerit kuten Escherichia coli ja Shigella, jotka eivdt erotu
toisistaan bakteeritunnistuksessa usein referenssimenetelmana kaytetylld 16S rRNA -sekvensoinnilla,

ovat vaikeita tunnistettavia myds MALDI-TOF-massaspektrometrialla.

liinisen mikrobiologian laboratorioissa

pyritddn osoittamaan taudinaiheuttajia

kiyttaimalld monia erilaisia menetelmia
kuten mikroskopointia suoraan niytteisti,
vasta-aineiden ja mikrobiantigeenien osoitusta,
tietyille patogeenisille viruksille, bakteereille,
sienille tai loisille tyypillisten geenien osoitus-
ta (nukleiinihappo-osoitusmenetelmit) seki
viljelymenetelmii. Nukleiinihappo-osoitusme-
netelmien kehitys 2000-luvulla on mahdollis-
tanut monien taudinaiheuttajien tunnistamisen
suoraan potilasndytteistd ilman edeltivdd vil-
jelyvaihetta (1,2). Suoraan ndytteestd tehtivit
nopeat nukleiinihappo-osoitustestit soveltuvat
erityisesti silloin, jos etsitddn vain tiettyja tau-
dinaiheuttajia, jotka ovat aina tai useimmiten
patogeenisia ihmiselle (kuten tyypillisesti ulos-
tendytteissd) tai jos tuloksen saaminen nopeas-
ti on keskeistd hoidon oikea-aikaisuuden kan-
nalta (esimerkiksi synnyttijien Streptococcus
agalactiae -seulonta, MRSA-seulonta sairaala-
siirtojen yhteydessd tai influenssatestaus pai-
vystysyksikoissd epidemiakaudella).

Usein viljelymenetelmit ovat kuitenkin yha
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tarpeen infektiodiagnostiikassa, etenkin silloin,
jos mahdollisten taudinaiheuttajien kirjo on
laaja, tai silloin, jos mahdollisiin taudinaiheut-
tajiin sisdltyy my0s ymparistossa tai ihmiseli-
mistén normaalimikrobistossa esiintyvid bak-
teereja tai sienid. Tilloin viljelymenetelmalld
voidaan varmistua siitd, etta esimerkiksi ste-
riilin alueen niytteessi todella esiintyy tiettya
mikrobia elinkykyisend. Ndin pystytddn tun-
nistamaan tarvittaessa kaikki kiytetylld viljely-
menetelmilld kasvamaan kykenevit mikrobit,
vaikkei juuri niitd olisi osattukaan tutkimusta
tilattaessa epailld. Viljelymenetelmien kes-
keinen etu on myds se, ettd ne mahdollistavat
taudinaiheuttajan eristimisen mikrobildike-
herkkyysmadrityksid ja tarvittaessa tarkempaa
tyypitystd varten. Lisdksi viljelytutkimukset
ovat ainakin toistaiseksi merkittivisti halvem-
pia kuin suoraan nukleiinihappo-osoitukseen
pohjautuvat tutkimukset.

Viljelymenetelmien haittapuolena on tavan-
omaisesti ollut niiden hitaus, silld viljelyvasta-
usten valmistuminen on aiemmin vienyt useita
péivid tai jopa viikkoja (1). Keskeisend syyni
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KUVA 1. MALDI-TOF-massaspektrometri
Microflex LT).

(Bruker

tahin on ollut se, etti bakteerien tunnistuksessa
aiemmin yleisesti kiytetyt biokemialliset mene-
telmit vaativat usein 1-2 vuorokautta, anaero-
bisten bakteerien kohdalla usein pidempéaankin.
Niinpi kliinisen mikrobiologian alalla nopeam-
pien mikrobintunnistusmenetelmien kehittami-
nen on pitkddn ollut kiinnostuksen kohteena.

Nukleiinihappo-osoitustesteja ~ voidaan
kayttda paitsi mikrobien osoitukseen suoraan
ndytteestd, my0s viljelystd eristetyn kannan
tunnistukseen. Tilloin tarvitaan kuitenkin
yleensi ainakin alustava tunnistus, jotta nuk-
leiinihappo-osoitustesti osataan valita oikein.
Nopeat nukleiinihappomonistustestit tunnis-
tavat yleensi vain tietyn patogeenin tai rajalli-
sen joukon patogeeneja. Lisdksi niiden usein
kallis hinta, rajallinen nédytekapasiteetti ja se,
ettd automatisoiduilla, nopeaan tunnistukseen
pohjautuvilla ja nukleiinihappomonistukseen
perustuvilla laitteilla pystytddn tekemdin vain
rajallista, kyseiselle laitteelle suunniteltua ja va-
lidoitua testivalikoimaa, rajoittaa niiden kayttoa
(1).

Niiden nukleiinihappo-osoitustestien lisdksi
kliiniset mikrobiologit ovat olleet kiinnostu-
neita kehittimdan muita nopeita mutta kustan-
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nuksiltaan edullisempia tunnistusmenetelmia.
Aiempia massaspektrometrisia menetelmia
helldvaraisemman MALDI-TOF-teknologian
(matrix-assisted laser-desorption-ionization
time-of-flight) kehityksen myotd kiinnostus
massaspektrometrian soveltamiseen mikrobien
tunnistuksessa virisi 1990-luvun puolivilissd
(3,4). Useita tutkimuksia julkaistiin 2000- ja
2010-lukujen vaihteessa ja niissd testattiin laa-
jemmin MALDI-TOF-massaspektrometrian
kdyttéd mikrobien tunnistuksessa (5,6,7). Sen
todettiin kykenevin useimpien bakteeripato-
geenien luotettavaan tunnistukseen. Kuitenkin
2010-luvun alussa tietokantojen puutteellinen
kattavuus rajoitti vield tekniikan kayttod erityi-
sesti anaerobisten bakteerien tunnistuksessa.
MALDI-TOF-massaspektrometria on 2010-lu-
vulla pitkalti syrjayttanyt tavanomaiset bioke-
mialliset menetelmit mikrobien ensisijaisena
tunnistusmenetelmani kliinisen mikrobiologi-
an laboratorioissa (8), koska se on mahdollis-
tanut useimpien kliinisesti merkittivien baktee-
rien ja sienten nopean, luotettavan ja edullisen
tunnistuksen viljelymaljoilta tai veriviljelypul-
loista samalla laitteella.

Mista MALDI-TOF-
massaspektrometriassa on kyse?

MALDI-TOF-massaspektrometrilli (kuva 1)
tehtivd mikrobien tunnistus perustuu niiden
tyypillisesti kokoluokkaa 2-20kDa olevien
ribosomaalisten proteiinien ja peptidien muo-
dostamien proteiinispektrien eli peptidisor-
menjilkien vertailuun. Menetelmissd baktee-
ri- tai sienibiomassaa siirretddn viljelymaljalta
néytelevylle, ja sen piille pipetoidaan neste-
miistd matriisia (tavallisimmin hydroksikaneli-
happoa). Tarvittaessa proteiinien saamista esil-
le soluista voidaan tehostaa lyhyelld muurahais-
happokisittelylld. Samalle niytelevylle mahtuu
kiytettavan laitteiston mukaan 16-96 naytetta.
Matriisin kuivuttua néytelevy syotetddan massa-
spektrometriin, jossa niytteen biomassan sisil-
tdmid proteiineja ionisoidaan lasersiteen avul-
la. Tonisoituneet proteiinit lentdvit tyhjiossi
kohti detektoria, joka mittaa niiden lentoajan.
Laite laskee mitattujen lentoaikojen perusteella
proteiineille massa-varaussuhteen ja kunkin eri-
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KUVA 2. Esimerkki bakteerin MALDI-TOF-massaspektrometriaspektrista.

kokoisen proteiinin intensiteetin, joka heijastaa
kyseisen proteiinin mdarad naytteessid. KUVAS-
SA2 on esitetty tyypillinen bakteerikannan
spektri, jossa proteiinien massa-varaussuhde on
kuvattu x-akselilla ja intensiteetti y-akselilla.

Miten mikrobien tunnistus MALDI-
TOF-massaspektrometrialla
tapahtuu?

Kullakin bakteeri- ja sienilajilla on juuri sil-
le tyypillinen proteiinispektri. Vertailemalla
mikrobikannan spektria MALDI-TOF-massa-
spektrometrialaitteiston tietokantaan, johon
on talletettu tuhansien mikrobilajien referens-
sikantojen spektrejd, bakteeri tai sieni voidaan
yleensi tunnistaa luotettavasti lajitasolle (1,8).
Ohjelmiston kayttima algoritmi ilmoittaa tun-
nistustuloksen lisdksi mys numeroarvona tut-
kittavan kannan ja sen lahimmin tietokantavas-
tineen spektrien samankaltaisuuden. Kahdesta
markkinoilla olevasta mikrobien tunnistami-
seen tarkoitetusta laitteisto- ja ohjelmistokoko-
naisuudesta VITEK MS (bioMérieux) ilmaisee
timén tunnistuksen luotettavuusarvon prosent-
tilukuna, MALDI Biotyper (Bruker Daltonics)
taas arvona nollasta kolmeen.

I. Harju ja J. O. Grénroos

MALDI-TOF-massaspektrometria
kliinisen mikrobiologian
laboratoriossa

MALDI-TOF-massaspektrometria on 2010-lu-
vun aikana pitkilti korvannut tavanomaiset
kliinisessd mikrobiologiassa kaytetyt biokemi-
alliset menetelmat, koska luotettava tunnistus-
tulos on mahdollista saada minuuteissa useim-
mille kliinisesti merkittiville bakteereille bio-
kemiallisten menetelmien usein vaatiman 1-2
vuorokauden sijaan (8,9). Suoraan niytteestd
tehtdviin nukleiinihappo-osoitusmenetelmiin
verrattuna MALDI-TOF-massaspektrometrian
merkittdvind rajoituksena on se, ettd se kiytin-
nodssi vaatii edeltivin malja- tai rikastusviljelyn.

My0s halvat reagenssi- ja materiaalikustan-
nukset seki tunnistustulosten luotettavuus ovat
MALDI-TOF-massaspektrometrian merkitta-
vid etuja. Neville ym. arvioivat tutkimukses-
saan vuonna 2011 MALDI-TOF-massaspek-
trometrialla tehdyn tunnistuksen kustannuk-
siksi noin 0,45 Australian dollaria (0,70 euroa)
bakteerikantaa kohden (6). Vaikka itse laitteis-
ton ja ohjelmiston yhteenlasketut hankintakus-
tannukset ovat noin 150000-250000 euroa
laitteistosta ja mahdollisista lisitietokannoista
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riippuen, MALDI-TOF-massaspektrometria
on erittdin edullista verrattuna nukleiinihappo-
osoitukseen perustuviin automatisoituihin tun-
nistustesteihin, joiden kohdalla yhden kannan
testaaminen voi helposti maksaa 10-100 euroa.

Hoitavalle lddkirille MALDI-TOF-massa-
spektrometrian kayttoonotto niyttiytyy vilje-
lytutkimusten tunnistustulosten nopeutumisen
lisiksi siten, ettd se on lisannyt lajinmaarityk-
sen tarkkuutta monien kliinisesti merkittavien
bakteeriryhmien osalta. Esimerkiksi pdin ja
lantion alueiden syvissi infektioissa esiintyvi-
en, usein pitkdn mikrobilddkehoidon vaativien
Actinomyces-lajien 16ytdminen ja tunnistaminen
ovat parantuneet olennaisesti MALDI-TOF-
massaspektrometrian kiyttoonoton myo6ta.
Myos koagulaasinegatiivisten stafylokokkien
osalta MALDI-TOF-massaspektrometria on
auttanut erottamaan taudinaiheuttajia ihon nor-
maalimikrobiston joukosta. Kliinisesti tirkeim-
mit esimerkit tissd ryhmissd ovat Staphylococ-
cus lugdunensis- ja eldinperdiset Staphylococcus
pseudintermedius -bakteerit, jotka ovat taudinai-
heuttamiskyvyltdan Staphylococcus aureus -bak-
teerin kaltaisia. Aiemmin ndmai lajit on usein
vastattu joko vain koagulaasinegatiivisena stafy-
lokokkina tai tunnistettu virheellisesti S. aureus
-bakteeriksi (10).

Baktereemisissa infektioissa tarvitaan edel-
leen rikastusviljelya veriviljelypulloissa riitti-
vin bakteeribiomassan saamiseksi diagnostiik-
ka varten. MALDI-TOF-massaspektrometrian
myoti lopulliseen veriviljelyvastaukseen kuluva
aika on lyhentynyt merkitsevisti. Useita mene-
telmid on kehitetty bakteerien ja hiivasienten
tunnistamiseksi MALDI-TOF-massaspektro-
metrialla suoraan positiivisesta veriviljelypul-
losta (11-15). Jo oikean lajinimen tunnistami-
nen auttaa kliinikkoa mikrobilaikevalinnassa,
miki taas parantaa potilaan eloonjiddmisen en-
nustetta (16). Suoraan veriviljelypullosta teh-
ty bakteerilajin tunnistus johtaa adekvaatin ja
kapeakirjoisemman mikrobilddkehoidon aloit-
tamiseen sepsispotilailla (17,18). Timi taas
johtaa lyhyempiin sairaalahoitojaksoihin ja sitd
kautta pienempiin hoitokustannuksiin (19,20).

Useimmat laboratoriot vastaavat MALDI-
TOF-massaspektrometrilla saamansa lajimaa-
ritykset suoraan ainakin veriviljelyloydoksisti
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ja muista erityisen kriittisistd nédytelaaduista,
kun huomioidaan menetelmisti johtuva epi-
varmuus tiettyjen bakteeriryhmien kohdalla.
MALDI-TOF-tunnistustulosten vastaamisessa
kdytannot voivat vaihdella laboratoriokohtai-
sesti siini, vastataanko esimerkiksi Bacteroides
fragilis -ryhmiin kuuluvat lajit ryhmatasolla
vai lajinimelld, tai vastataanko haavasta otetus-
ta bakteeriviljelyndytteesti vain ehdottomasti
merkittdviksi tulkitut patogeenit vai muitakin
lajeja niiden mahdollista roolia kommentoi-
den. Useimmissa tapauksissa laboratorio ei vas-
tauksessa ilmoita erikseen, onko tunnistustulos
saatu MALDI-TOF-massaspektrometria kiyt-
taen tai milla luotettavuustasolla tulos on saatu.
Laboratoriosta riippuen nima tiedot saatetaan
ilmoittaa vastauksessa esimerkiksi silloin, jos
ndyte on varta vasten lihetetty toisesta labora-
toriosta tunnistettavaksi MALDI-TOF-massa-
spektrometrialla.

MALDI-TOF-massaspektrometrian
rajoituksia bakteerin tunnistuksessa

MALDI-TOF-massaspektrometria ei pys-
ty erottamaan toisistaan hyvin ldhisukuisia
bakteerilajeja. Naistd bakteereista kliinisesti
merkittavimpiin kuuluvat Shigella-lajit, joita
MALDI-TOF-massaspektrometria ei kykene
erottamaan Escherichia coli -bakteereista seka
Bacillus anthracis, jonka erottaminen muista
Bacillus cereus -ryhman bakteereista on vaikeaa
(21). Bakteerilajeille ja -ryhmille, joita mene-
telmai ei erota luotettavasti toisistaan, vaikuttaa
olevan tyypillistd, ettd ne eivit erotu luotettavas-
ti toisistaan mydskidin 16S rRNA -sekvensoin-
nilla, jota kéytetdan mikrobiologiassa yleisesti
nopeana ja edullisena referenssitunnistusmene-
telmana.

Viridans-streptokokkien tunnistus lajitasolle
ei myoskdin onnistu luotettavasti, mutta tun-
nistus ryhmitasolle (esimerkiksi Streptococcus
anginosus- tai mitis -ryhmiin) onnistuu luotet-
tavasti. Pneumokokin ja mitis-ryhmén strepto-
kokkien erottaminen luotettavasti toisistaan ei
onnistunut MALDI Biotyperin (Bruker Dalto-
nics) aiemmilla tietokantaversioilla (22). Timi
ongelma korjaantui, kun MALDI Biotyperin
tietokantaan lisittiin useita uusia Streptococcus

MALDI-TOF-massaspektrometria
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pneumoniae-, Streptococcus mitis- ja Streptococ-
cus oralis -vertailuspektreji (23,24). VITEK
MS (bioMérieux) kykeni sen sijaan erottamaan
luotettavasti pneumokokin mitis-ryhmén strep-
tokokeista jo aiemmassa tietokantaversiossaan
(22).

MALDI-TOF-massaspektrometria
mykobakteerien ja sienten
tunnistuksessa

MALDI-TOF-massaspektrometriaa kiytetdin
nykydin laajalti my6s mykobakteerien, hiiva-
ja rihmasienten (eli homeiden ja silsasienten)
tunnistukseen (8). Mykobakteerien ja aerobis-
ten aktinobakteerien kuten Nocardia-lajien so-
lujen hajottaminen ionisointia varten on niiden
soluseindn rakenteen vuoksi vaikeampaa kuin
muilla bakteereilla (21). Tit4 ongelmaa on my-
kobakteerien osalta pyritty ratkaisemaan uutto-
menetelmii kehittamalli (25,26).

Mykobakteerien tunnistuksessa merkittava-
nd rajoituksena on myos se, etti MALDI-TOF-
massaspektrometria ei kykene erottelemaan
luotettavasti toisistaan Mycobacterium tuber-
culosis -kompleksin eri kantoja (9). Lisiksi M.
tuberculosis -kompleksiin kuuluvien kantojen
tuominen ulos mykobakteerilaboratoriosta
MALDI-TOF-tunnistusta varten vaatii inak-
tivoinnin turvallisuussyistd. Niinpa usein lie-
neekin kiytinndssi jarkevimpai tunnistaa M.
tuberculosis -kompleksiin kuuluvat kannat jo
mykobakteerilaboratoriossa esimerkiksi Gen-
eXpert MTB/Rif -testia (Cepheid) kiyttien
ja kayttida MALDI-TOF-massaspektrometriaa
vain ympdristomykobakteerien tunnistukseen.

Hiivasienten luotettava tunnistus on MAL-
DI-TOF-massaspektrometrialla mahdollis-
ta kdyttdmilld samaa ndytteenkisittelyd kuin
bakteereilla (27). Homeiden ja silsasienten
tunnistus menetelmilld voi onnistua samalla
naytteenkasittelylld kuin bakteereilla ja hiivoil-
la. Edeltiavd liemikasvatus parantaa kuitenkin
usein tunnistusta, koska siind rihmasienikas-
vusto on homogeenisempaa kuin viljelymal-
joilla (28).

Silsasienistd menetelmi kykenee erottamaan
luotettavasti toisistaan Trichophyton mentag-
rophytes/interdigitale -ryhmin ja Trichophyton

I. Harju ja J. O. Grénroos

rubrum/violaceum -kompleksin mutta ei kyke-
ne luotettavasti erottelemaan niiden ryhmien
sisilld lihisukuisia lajeja (29,30). Aspergillus-
suvun homeista MALDI-TOF-massaspektro-
metria kykenee erottamaan toisistaan eri laji-
kompleksit (esimerkiksi Aspergillus fumigatus
-kompleksin Aspergillus flavus -kompleksista).
Laajassa tutkimuksessa VITEK MS v3.0 -jérjes-
telmalla kyettiin tunnistamaan 93 % kliinisista
Aspergillus-kannoista (30).

Mihin muuhun kuin
lajintunnistukseen MALDI-TOF-
massaspektrometriaa voi kliinisessa
mikrobiologiassa kayttaa?

MALDI-TOF-massaspektrometrian my6td on
myds pystytty saamaan uutta epidemiologis-
ta tietoa varsinkin sellaisista bakteerilajeista,
joiden luotettava lajitasolleen tunnistaminen
on aikaisemmin ollut mahdollista vain PCR-
menetelmid kdyttden. Esimerkkinid tisti on
Actinotignum schaalii -bakteerin tunnistami-
nen varteenotettavaksi patogeeniksi erityisesti
virtsatieperiisissd infektioissa (31). Ruokavi-
litteisten infektioiden aiheuttajien tyypityk-
sessd menetelmdd on sovellettu muun muassa
Listeria monocytogenes- ja Salmonella enterica
-bakteerien tyypitykseen (9). Suomessa epi-
demiologisissa tarkoituksissa tehtdva tyypitys
perustuu kuitenkin piiasiassa PCR- ja serolo-
gisiin menetelmiin.

Tallaiset MALDI-TOF-pohjaiset tyypitys-
menetelmit perustuvat tyypillisesti tiettyjen
proteiinipiikkien tunnistamiseen. Talléin piik-
kien tarkka toistettavuus laboratorioiden vililld
muodostuu keskeiseksi kriteeriksi arvioitaessa
menetelmén kayttokelpoisuutta epidemiologi-
sessa tyypityksessd. Kehittyneiden bioinforma-
tiikan tyokalujen soveltaminen on mahdollista-
nut MALDI-TOF-massaspektrometrian kayton
luotettavana epidemiologisen tyypityksen me-
netelmini (32).

Vaikka MALDI-TOF-massaspektrometrialla
ei voitane ainakaan tdysin korvata tavanomaisia
mikrobilddkeherkkyysmaarityksid, sen kayttoa
on tutkittu joidenkin resistenssimekanismien
seulonnassa. MRSA-osoitukseen voisi teorias-
sa kayttdd mecA-geenikompleksin koodaamien
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peptidien aiheuttamien piikkien havaitsemista
MALDI-TOF-spektristi. Tallaisen menetelméin
herkkyys ndytta kuitenkin olevan varsin vaati-
matonta 37 %:n luokkaa, vaikka tarkkuus onkin
jopa yli 98 % (33).

MALDI-TOF-massaspektrometrian sovel-
tumista gramnegatiivisten sauvojen ESBL- tai
karbapenemaasientsyymien tuoton nopeaan
osoittamiseen on myds tutkittu (34,35). Kos-
ka niiden resistenssimekanismien taustalla on
suuri joukko erilaisia entsyymejd, lahestymis-
tavaksi on keksitty kefalosporiini- tai karbape-
neemimolekyylin hajoamisen osoittaminen.
Tata varten MALDI-TOF-laitteiston mittaus-
aluetta on tosin muutettava tavanomaisesta
2-20 kDa:n alueesta niiden liikeaineiden mo-
lekyylimassojen mukaiseksi tyypillisesti noin
100-1000 Da:n alueelle. Nama menetelmait
eivit liene yleisesti rutiinikdytossa.

Lopuksi

MALDI-TOF-massaspektrometrian ja no-
peiden, automatisoitujen nukleiinihappo-
osoitustestien laajamittainen kiytt66notto on
2010-luvulla nopeuttanut merkittavasti mik-
robien tunnistusta kliinisen mikrobiologian
laboratorioissa. Menetelma on mahdollistanut
monien aiemmin hankalasti tunnistettavien
mikrobiryhmien luotettavan tunnistuksen sai-
raalalaboratorioissa, joissa ei vilttimittd ole
kaytettavissa sekvensointi- ja muita vaativampia
molekyylibiologisia menetelmid. Tama on osal-
taan vaikuttanut myos lisddntyneeseen kiinnos-
tukseen aiempaa nopeampien mikrobilaike-
herkkyysmairitysmenetelmien kehittimiseen.
Viime vuosikymmenelld tihdn tarkoitukseen
on kehitetty useita mikrobildikeresistenssigee-
nien osoitukseen, massaspektrometriaan ja ku-
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Ydinasiat

»» MALDI-TOF-massaspektrometria on kor-
vannut 2010-luvulla pitkalti biokemialli-
set tunnistusmenetelmat kliinisessa mik-
robiologiassa.

»» MALDI-TOF-massaspektrometria on no-
peuttanut tunnistustulosten vastaamista
bakteeriviljelytutkimuksista keskimaarin
yli vuorokaudella.

»» MALDI-TOF-massaspektrometrian etuja
sieni- ja bakteeritaudinaiheuttajien tun-
nistuksessa ovat nopeus, edulliset rea-
genssi- ja materiaalikustannukset, kdyton
yksinkertaisuus ja tunnistuksen luotetta-
vuus.

»» MALDI-TOF-massaspektrometrialla voi-
daan tunnistaa mita tahansa bakteereita
tai sienid, kunhan ne [6ytyvat laitteiston
tietokannasta.

» MALDI-TOF-massaspektrometrian rajoi-
tuksia ovat edeltava viljely, herkkyys-
madrityssovellusten rajallisuus seka se,
ettd joidenkin lahisukuisten bakteerien
ja sienten tunnistus lajitasolle ei ole mah-
dollista.

vantamiseen perustuvia sovelluksia. Téllaisten
sovellusten kiytto tullee tulevaisuudessa yleis-
tyméddn edelleen, mikd puolestaan aiheuttaa
tarpeen tarkastella my6s laboratorioiden au-
kioloaikoja ja hoitoyksikoiden kaytintojd sitd
silmilld pitden, miten teknologian kehityksen
mahdollistama nopeampi tulosten valmistumi-
nen pystytddn tdysimittaisesti hyodyntdmain
potilashoidossa (1,2,36). m
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SUMMARY

The use of MALDI-TOF mass spectrometry in clinical microbiology

Within the last decade, MALDI-TOF (matrix-assisted laser-desorption-ionization time-of-flight) mass spectrometry has enabled
a faster and more reliable identification of most pathogenic bacteria and fungi than biochemical methods. Whereas the
identification of bacteria by biochemical methods could take several days, identification with MALDI-TOF mass spectrometry
can be achieved within minutes from a colony growing on a culture plate or within twenty minutes from a positive blood
culture bottle. This enables the clinical microbiology laboratory to report the identification result to the clinician directly at
the time when microbial growth is first observed on the culture plates or in the blood culture bottles. The most significant
limitation of MALDI-TOF mass spectrometry is that it requires a preceding plate culture or an enrichment step. In addition,
exceptionally closely related bacterial groups, such as Escherichia coli and Shigella, which cannot be differentiated with the
16S rRNA sequencing widely used as a reference method in the identification of bacteria, pose a challenge even to the
MALDI-TOF technology.
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