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Tabla 1
Comparacién de cepas discrepantes entre Speed-oligo y Genotype

Speed-oligo® Genotype® Secuenciacién ITS Secuenciacion
16S rRNA
Mycobacterium sp. M. fortuitum M. lentiflavum M. lentiflavum
AF318174.1 GU142924.1
Mycobacterium sp. M. fortuitum M. fortuitum M. mageritense
AM709726.1 HQ214129.1
Mycobacterium sp. M. chelonae? M. lentiflavum M. lentiflavum
AF318174.1 GU142924.1

2 Dos aislamientos del mismo paciente.
Se incluyen nimeros de acceso a Genbank.

nitrocelulosa usando sondas unidas a oro coloidal y a la membrana.
Es una técnica rapida (menos de 2h en total, con un tiempo de
hibridacién de 5min) que permite detectar simultineamente el
género Mycobacterium y hasta 12 especies distintas, algunas de
ellas en forma de complejo: complejo M. tuberculosis, complejo
M. avium-intracellulare-scrofulaceum (MAIS), complejo M. chelonae-
abscessus, M. fortuitum, M. kansasii y M. gordonae®. El método
GenoType CM/AS realiza una amplificacién miltiple con primers
marcados con biotina y una hibridacién reversa®’.

Se han estudiado de forma prospectiva 60 aislamientos de MNT
obtenidos en medio de cultivo Bactec® MGIT 960, Becton-Dickinson
(New Jersey, EE.UU.) correspondientes a 51 pacientes y diver-
sos tipos de muestra (53 esputos, 3 broncoaspirados, 2 biopsias y
2 orinas). De los 60 aislados estudiados, 54 mostraron un resultado
inicialmente concordante entre ambas técnicas: 23 del complejo
MAIS (13 M. avium, 9 M. intracellulare y una M. scrofulaceum con la
técnica GenoType), 10 del complejo M. chelonae-abscessus (7 M. che-
lonae y 3 M. abscessus por GenoType), 8 M. gordonae, 6 M. fortuitum,
3 M. kansasii y una identificada como género Mycobacterium. Tres
cepas fueron identificadas como M. lentiflavum mediante GenoType
y como género Mycobacterium por Speed-oligo, que no identifica
esta especie, por lo que consideramos estos resultados también
como concordantes. En 6 aislamientos obtuvimos un resultado dis-
crepante entre ambos métodos, 4 identificados por GenoType como
M. fortuitum y 2 como M. chelonae (ambas del mismo paciente)
y todas como género Mycobacterium por Speed-oligo. En estos
casos se repiti6 la técnica Speed-oligo con el doble de volumen de
medio de cultivo MGIT positivo que el recomendado por el fabri-
cante, con lo que se obtuvo un resultado valido y concordante con
GenoType en 2 de ellas (M. fortuitum en ambos casos). La concor-
dancia entre ambos métodos fue inicialmente del 90,0% (54/60) y
del 93,3% (56/60) al repetir los test con mayor volumen de mues-
tra. La secuenciacion de los segmentos ITS 16-23 S rRNA y 16S
rRNA%10 de las cepas discrepantes proporcioné un resultado con-
cordante con las identificaciones a nivel de género de Speed-oligo
(tabla 1). M. mageritense fue identificado con un 100% de homologia
con la secuenciacién 16S rRNA; la secuenciaciéon de la regién
ITS dio como resultado M. fortuitum con una homologia del 92%,
probablemente por una reaccién cruzada, ya que no esta descrita
su secuenciacion por este método.

Aunque el nimero de cepas estudiado es pequeiio, estos resul-
tados parecen indicar que la técnica Speed-oligo Mycobacteria
es capaz de identificar correctamente todas las micobacterias
que incluye el test, si bien en ocasiones puede ser necesario
aumentar el inéculo para obtener un resultado valido. Las princi-
pales ventajas de esta técnica es que permite una identificacién
rapida, valida y coste-efectiva de las especies mds frecuentes de
micobacterias aisladas en muestras clinicas. El test empleado

tenia una menor capacidad discriminativa respecto a Genotype
en determinados complejos como M. avium-intracellulare-
scrofulaceum (MAIS) y M. chelonae-abscessus, pero debido
a la importancia de identificar las especies asociadas con
mas frecuencia a patologia como M. abscessus o M. scrofu-
laceum, recientemente se ha redisefiado el test, pudiendo
ahora individualizarse las especies de dichos complejos,
e incluso se han afiadido nuevas especies para detectar
(M. marinum, M. xenopi, M. malmoense, M. peregrinum), encontran-
dose actualmente pendiente de evaluacion.
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