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RESUMO
Introdução: A automação laboratorial é cada vez mais utilizada 
em microbiologia, no entanto, poucos estudos avaliam desfechos 
clínicos em comparação aos métodos tradicionais. No Brasil, 
nenhum estudo com esse objetivo foi detectado. Objetivo: Analisar 
os impactos clínicos e microbiológicos após implantação de método 
fenotípico automatizado em um serviço de microbiologia. Métodos: 
Realizamos estudo observacional e retrospectivo no laboratório de 
microbiologia referente a exame de hemocultura de pacientes da 
Unidade de Terapia Intensiva (UTI). Os dados foram coletados de 
pacientes internados entre janeiro/2014 a dezembro/2015. Analisou-
se o tempo de internação, número de terapias empíricas, óbitos e 
dados relacionados ao isolamento microbiológico. A amostra foi 
obtida por conveniência. Para a comparação entre os desfechos 
foram empregados os testes t de Student e Qui-quadrado de 
Pearson. O programa empregado foi o Stata release, versão 11, 
sendo considerados significativos valores de p<0,05. Resultados: 
Foram avaliados 472 pacientes. Não houve redução na prescrição 
empírica de antimicrobianos (54,7% vs 45,3%; p=0,33), tempo de 
internação na UTI (14,5 dias vs 15,8 dias p=0,78) e na taxa de 
óbitos (54,4% vs 45,6%; p=0,36). Similarmente, o perfil de agentes 
isolados em ambos os métodos não parece ser discrepante, 
no entanto, houve um aumento de 44,7% no número de isolados 
microbianos (76 vs 110) com melhor caracterização dos mesmos. 
Conclusão: A automação do laboratório de microbiologia não 
impactou no tempo de internação, mortalidade na UTI e no número 
de terapias empíricas. No entanto, a identificação e o isolamento de 
microrganismos melhoraram.
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ABSTRACT 
Introduction: Automation is increasingly used in microbiology 
laboratory, however, few studies assessed clinical outcomes 
compared to traditional methods. In Brazil, no studies with this 
objective were detected. Objective: To analyze the clinical and 
microbiological impacts after implantation of an automated 
phenotypic method in a microbiology service. Methods: 
Observational and retrospective study carried out on the 
microbiology laboratory involving blood culture test from intensive 
care unit (ICU) patients. Data were collected from hospitalized 
patients between January 2014 and December 2015. The length 
of hospitalization, number of empirical therapies, deaths and 
information related to microbiological isolation were analyzed. 
The sample was obtained by convenience. Pearson's Chi-
square and Student's t-tests were used to compare outcomes. 
The program used was the Stata release, version 11, being 
considered significant values of p<0.05. Results: A total of 472 
patients were evaluated. There was no reduction in the empirical 
prescription of antimicrobials (54.7% vs 45.3%; p=0.33), ICU 
stay (14.5 days vs 15.8 days; p=0.78) and mortality (54.4% 
vs 45.6%; p=0.36). Similarly, profile of isolated agents in both 
methods did not appear to be discrepant, however, there was 
an increase of 44.7% in the number of microbial isolates (76 vs 
110) and a better characterization of them. Conclusion: The 
microbiology laboratory automation did not modify the length 
of stay, ICU mortality and the number of empirical therapies. 
However, identification and isolation of microorganisms was 
improved.

Keywords: automation; blood culture; microbiology; microbial 
sensitivity tests.

ARTIGO ORIGINAL
Arquivos Brasileiros de Ciências da Saúde

ABCSABCS HEALTH SCIENCES



97ABCS Health Sci. 2019; 44(2):96-102

Rodrigues CAO, Araújo GM, Silveira IA, Martins RR

INTRODUÇÃO
A Automação se destaca nos laboratórios de microbiologia, 

caracterizada por mudanças graduais na rotina laboratorial com 
substituição de técnicas manuais por dispositivos automatizados, 
abrangendo várias etapas do exame microbiológico.

A automação microbiológica minimiza erros1, melhora a qua-
lidade do exame microbiológico2 reduz o tempo de incubação3,4 
e diminui os custos hospitalares5. Também existem estudos de-
monstrando vantagens na relação custo-efetividade de métodos 
automatizados baseado em análise molecular frente ao método 
convencional6. No entanto, como desvantagens, pode-se destacar 
a limitação na não realização de alguns trabalhos da etapa pré-a-
nalítica e analítica do exame microbiológico7. Automação em mi-
crobiologia apresenta altos custos de manutenção, bem como ris-
cos de contaminação em processadores de amostra e incubadora8.

Entre os métodos mais difundidos em laboratórios de micro-
biologia, o fenotípico é amplamente utilizado. Consiste na de-
tecção de alterações colorimétricas e de turbidez nos substratos 
incubados, estas alterações refletem o metabolismo microbiano 
permitindo a identificação do patógeno e realização do antibio-
grama. Exemplos de sistemas comercializados é o VITEK® 2, 
descrito na literatura como ágil e que apresenta boa acurácia na 
identificação microbiológica e antibiograma9-11.

Apesar das vantagens, poucos estudos avaliaram desfechos 
clínicos8. Até onde sabemos, alguns estudiosos compararam o 
impacto da automação em pacientes e observaram menor tem-
po de internação, redução de custos, melhor otimização tera-
pêutica e redução da mortalidade5,12,13. No entanto, apesar da 
importância do tema e considerando o custo da automação, os 
dados são escassos para auxiliar na tomada de decisão para sua 
implementação nos serviços. No Brasil, não detectamos estu-
dos com esse objetivo.

Portanto, o objetivo desse estudo foi avaliar os impactos clíni-
cos e microbiológicos após a implementação de um método feno-
típico automatizado (VITEK® 2 compact) na identificação micro-
biológica de hemocultura de pacientes críticos.

MÉTODOS

Desenho do estudo e população
Estudo observacional e retrospectivo realizado no laborató-

rio de microbiologia do Hospital Universitário Onofre Lopes 
(HUOL) sobre dados relacionados à unidade de terapia intensiva 
(UTI) da instituição, que é referência em urgência cardiológica e 
transplante renal no estado do Rio Grande do Norte. O hospital 
conta com 248 leitos, sendo 19 leitos destinados a UTI e um labo-
ratório exclusivo para os serviços da microbiologia.

Foram incluídas informações sobre pacientes críticos com ida-
de igual ou superior a 18 anos e com realização de hemocultura 

durante período de internação na UTI. Foram excluídos os pa-
cientes com dados incompletos no prontuário eletrônico e aqueles 
que foram reinternados na unidade, sendo considerados os da-
dos apenas da primeira internação. Consideramos como paciente 
crítico todos aqueles que necessitaram de cuidados intensivos na 
UTI. Para efeitos de melhor compreensão do artigo, os termos 
VITEK® 2 compact e método fenotípico/método fenotípico auto-
matizado serão utilizados como sinônimos.

Este estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa do 
HUOL (CAAE nº 60372116.0.0000.5292).

Coleta de dados
Os dados foram coletados de pacientes internados na UTI 

entre janeiro de 2014 a dezembro de 2015. Foram colhidas as 
seguintes informações: idade em anos, sexo, uso de dispositi-
vos invasivos e permanência em dias dos acessos venosos pe-
riféricos e centrais no dia de coleta da primeira hemocultura, 
diagnóstico de sepse e resultados das hemoculturas. Para os 
desfechos clínicos foram coletados o tempo de hospitalização 
em dias (na UTI), números de óbitos, número de prescrições 
empíricas de antimicrobianos (para os pacientes com hemo-
cultura positiva), antimicrobianos prescritos por agente isola-
do e perfil de sensibilidade.

As informações foram obtidas diretamente do prontuário ele-
trônico e dos registros do serviço de microbiologia.

No período de janeiro de 2014 a fevereiro de 2015, os proces-
samentos das amostras referentes à identificação microbiológica 
foram executados por meio de metodologia manual, sendo deno-
minado de grupo manual (Gm). O grupo automatizado (Ga) con-
templou dados de março a dezembro de 2015, período em que a 
identificação microbiológica passou a ser automatizada por meio 
do VITEK® 2 Compact (BioMérieux, France).

Isolados clínicos
Para ambos os grupos, Gm e Ga, os isolados clínicos foram 

recuperados das amostras de sangue positivas previamente in-
cubadas no sistema automatizado BacT/Alert® 3D (Biomérieux, 
França) a 36,5ºC, sistema que apenas detecta amostras positivas. 
Os frascos positivos foram submetidos à bacterioscopia (colo-
ração de Gram) e a amostra foi semeada nos meios de cultura 
ágar sangue, MacConkey e manitol (incubados a 36,5ºC du-
rante 24 horas) para identificação dos microrganismos e pos-
terior realização do teste de sensibilidade por método manual 
ou automatizado. Na metodologia manual foram realizados 
testes bioquímicos na identificação dos microrganismos: para 
os Gram-negativos foram realizados testes de fermentação de 
glicose e lactose, motilidade, produção de gás, sulfeto, indol, fe-
nilalanina, lisina e ornitina descarboxilase, citrato, malonato e 
oxidase, enquanto que para os Gram-positivos foram feitos os 
testes da catalase, coagulase em tubo, optoquina, bacitracina, 
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bile esculina e PYR (Pyrrolidonil Arilamidase). Esses testes fo-
ram acrescidos dos testes de sensibilidade por disco de difusão 
aos antimicrobianos específicos realizados de acordo com a pa-
dronização Clinical & Laboratory Standards Institute (CLSI). Na 
metodologia automatizada a amostra foi direcionada ao VITEK® 
2 Compact: colônias isoladas dos meios de culturas foram sele-
cionadas e coletadas com swab e dissolvidas em tubo contendo 3 
mL de solução salina até completa homogeneização da suspen-
são. A turbidez da suspensão foi realizada através de densichek 
(Biomérieux, França) respeitando o intervalo de 0,5 a 0,63 da 
escala de Mcfarland e levadas ao aparelho. Os microrganismos 
foram identificados fenotipicamente em gênero e espécie pelo 
método automatizado. A identificação fenotípica pelo método 
manual só foi possível para alguns microrganismos, já que este 
método muitas vezes não permite uma melhor caracterização de 
algumas espécies.

Análise estatística
A amostra foi obtida por conveniência, buscando períodos e nú-

mero de amostras equivalentes entre os dois grupos. A análise es-
tatística foi executada usando Stata release 11 (Stata Corporation, 
College Station, TX, USA). Na análise descritiva, as características 
dos pacientes, medicamentos e microrganismos isolados foram 
apresentadas em média e desvio padrão ou frequências relativas 
ou absolutas quando apropriado. Para a comparação entre os gru-
pos Gm e Ga foi empregado o Qui-quadrado de Pearson para as 
proporções e Teste t de Student para as médias entre os grupos. 
No caso de distribuição não paramétrica identificada pelo teste 
de Shapiro-Wilk, foi empregado o teste U de Mann-Whitney para 
comparação entre as médias. Foram considerados significativos 
os valores de p<0,05.

RESULTADOS
Durante o período do estudo, 492 pacientes tinham exame de 

hemocultura, contudo apenas 472 atenderam aos critérios de in-
clusão (Tabela 1). Destes, 248 são do grupo manual (Gm) e 224 
do grupo automatizado (Ga). A média de idade foi de 59,0±17,3 
anos com leve predominância do sexo feminino (53,4%). Os prin-
cipais dispositivos invasivos foram os acessos venosos periféricos 
(58,6%) e centrais (51,4%), sendo o tempo médio de permanência 
até a coleta da hemocultura de 3,1±3,6 dias. A sepse foi diagnos-
ticada em 44,1% dos pacientes e 82,2% dos casos foram daqueles 
que apresentaram hemocultura positiva (30,9%). Destes, 72,6% 
tinham antimicrobiano prescrito de forma empírica. Os pacientes 
tiveram uma média de 15,3±16,2 dias sob terapia intensiva e a 
mortalidade geral foi de 45,1%.

Na Tabela 1, as características da população entre os gru-
pos Gm e Ga são descritas. Foi mais acentuado no Ga o uso de 
cateter de hemodiálise (36,1% vs 63,9% p<0,01), dispositivo 

para avaliação invasiva da pressão arterial (32,4% vs 67,7% 
p=0.01) e maior tempo de acesso venoso (2,7±3,0 vs 3,6±4,2 
dias p<0.01).

Não houve redução na prescrição empírica de antimicrobianos 
(p=0,33), no tempo de internação na UTI (p=0,37) e na taxa de 
óbitos (p=0,36). Quanto à prescrição empírica, não houve mu-
danças significativas nos tratamentos habitualmente instituídos 
após a automação (Figura 1).

O perfil de agentes isolados em ambos os métodos não se mos-
trou discrepante, porém, houve aumento no número de isolados 
microbianos e melhor caracterização deles, com redução percen-
tual de agentes identificados apenas pelo gênero e identificação de 
espécies que não eram detectadas (Tabela 2). Ao correlacionar os 
antimicrobianos mais comumente prescritos empiricamente aos 
microrganismos que foram posteriormente isolados com maior 
frequência, observamos que as espécies Gram-negativas pos-
suíam maior perfil de resistência aos tratamentos habitualmente 
instituídos e as infecções fúngicas foram pouco consideradas na 
hora de prescrever a terapia empírica (Tabela 3), com apenas 10% 
das prescrições empíricas incluindo o fluconazol como tratamen-
to empírico.

Tabela 1: Perfil clínico, infeccioso e desfechos clínicos do grupo 
submetido ao método manual (Gm) e automatizado (Ga) (n = 472).

Características
Total

(n=472)
Gm

(n = 248)
Ga

(n = 224)
p*

Idade (m, sd) 59,0 17,3 58,5 17,8 59,6 16,6 0,48

Sexo feminino (n, %) 252 53,4 144 57,1 108 42,9 0,09

Tipo de acessos (n, %)

Periférico 276 58,6 150 54,4 126 45,7 0,38

Central 242 51,4 120 49,6 122 50,4 0,17

Cateter de 
Hemodiálise

72 15,3 26 36,1 46 63,9 <0,01

Dreno 62 13,2 33 53,3 29 46,8 0,92

Pressão Arterial 
Invasiva

34 7,2 11 32,4 23 67,7 0,01

Permanência do 
acesso em dias (m, sd)

3,1 3,6 2,7 3,0 3,6 4,2 <0,01

Diagnóstico de sepse 
(n, %)

208 44,1 112 53,8 96 46,2 0,62

Hemocultura positiva 
(n, %)

146 30,9 75 51,4 71 48,6 0,73

Permanência na UTI 
em dias (m, sd)

15,3 16,2 14,5 13,2 15,8 18,9 0,37

Prescrição empírica de 
ATM (n, %)

106 72,6 58 54,7 48 45,3 0,33

Óbitos (n, %) 213 45,1 141 54,4 118 45,6 0,36

n – número amostral; m – média; sd – desvio padrão; *Teste qui-quadrado de 
Pearson ou Test t de student. ATM: Antimicrobiano. A prescrição empírica de ATM 
foi avaliada apenas para os pacientes com hemocultura positiva.
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DISCUSSÃO
Observamos que o método fenotípico automatizado, apesar do 

maior número de isolados e melhor caracterização microbiológi-
ca, não diminuiu o número de prescrições empíricas, assim como 
não houve discrepâncias quanto ao tempo de internação, mortali-
dade e aos tratamentos empíricos habitualmente instituídos.

A automação no laboratório de microbiologia veio para me-
lhorar aspectos do processo de trabalho e da assistência à saúde. 
Levando isso em consideração, a literatura relata melhor sensibi-
lidade na identificação de amostras positivas e menor tempo de 
incubação14, melhor reprodutibilidade e qualidade no isolamento, 
reduzindo a variância e aumentando a recuperação de microrga-
nismos em amostras biológicas2. Outras vantagens implicam em 
melhor qualidade no rastreio, documentação e otimização do 
fluxo de trabalho1 além de agilização no tempo de identificação 
microbiológica e resultados mais rápidos7,15,16. Em relação aos 
benefícios diretos para o paciente, a automação reduziria erros e 
mortalidade, além de acarretar menor tempo de internação e cus-
tos1,5,8,12,16. Contudo, dentre as vantagens destacadas, observamos 
algumas discrepâncias frente aos nossos dados.

Com um desenho de estudo similar, Huang et al.12 compa-
rou os desfechos clínicos em 501 pacientes com hemoculturas 
positivas. Os autores observaram um menor tempo de hospita-
lização, mortalidade e melhor otimização do uso de antimicro-
bianos após submeter a identificação microbiológica ao método 
automatizado. Da mesma forma, Perez et al.5 incluiu 219 pacien-
tes com hemoculturas positivas para Gram-negativos aeróbios 
ou anaeróbios facultativo, destacando a otimização terapêuti-
ca, decréscimo no tempo de hospitalização e custo. Outro es-
tudioso, Delport et al.13, analisou dados de 396 pacientes com 
hemoculturas positivas e comparou o período de execução do 
método convencional de identificação microbiológica com o 
período após automação desse processo associado a criação de 

Figura 1: Prescrição empírica de antimicrobianos. *p<0,05 (Teste qui-quadrado de Pearson).
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Tabela 2: Agentes isolados pelo método manual (Gm) e método 
automatizado (Ga).

Agente etiológico
Gm

(n; %)
Ga

(n; %)
p*

Acinetobacter spp. 10 13,1 4 3,7 0.03

Acinetobacter baumannii(a) - - 12 10,9 -

Acinetobacter lwoffii(a) - - 1 0,9 -

Enterobacter spp. 6 7,9 2 1,8 0,06

Enterobacter cloacae(a) - - 2 1,8 -

Enterococcus spp. 4 5,3 1 0,9 0,08

Enterococcus faecalis(a) - - 4 3,7 -

Klebsiella spp. 6 7,9 3 2,7 0,13

Klebsiella pneumoniae(a) - - 3 2,7 -

Leveduras 4 5,3 6 5,5 0,96

Candida albicans(a) - - 3 2,7 -

Candida glabrata(a) - - 1 0,9 -

Candida spp.(a) - - 1 0,9 -

Candida tropicalis(a) - - 1 0,9 -

Pseudomonas spp. 5 6,6 4 3,7 0,38

Pseudomonas aeruginosa(a) - - 3 2,7 -

Staphylococcus spp. coagulase 
negativa

20 26,3 26 23,6 0,75

Staphylococcus capitis(a) - - 2 1,8 -

Staphylococcus epidermidis(a) - - 4 3,7 -

Staphylococcus haemolyticus(a) - - 1 0,9 -

Staphylococcus hominis(a) - - 1 0,9 -

Outros 21(b) 27,6 13(c) 11,8 -

Agentes não identificados no Gm(d) - - 12 10,9 -

Total 76 100 110 100 -

 n – número amostral; *Teste qui-quadrado de Pearson.
(a) Agentes que passaram a ter suas respectivas espécies identificadas somente 
após automação, (b) Staphylococcus aureus (8-10,5%); Escherichia coli 
(5-6,6%); Proteus vulgaris (3-4,0%); Streptococcus spp. (2-2,6%); Streptococcus 
pneumoniae (1-1,3%); Proteus spp. (1-1,3%); bacilo Gram-negativo não fermentador 
(1-1,3%). (c) Staphylococcus aureus (6-5,45%); Escherichia coli (4-3,63%); bacilo 
Gram-negativo não fermentador (3-2,72%). (d) Serratia marcescens (4-3,6%), 
Burkholderia cepacia (2-1,8%), Achromobacter dentrificans (1-0,9%), Aeromonas 
hydrophila/caviae (1-0,9%), Citrobacter freundii (1-0,9%), Morganella morgannii (1-
0,9%), Raoultella ornithinolytica (1-0,9%), Stenotrophomonas maltophilia (1-0,9%).
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um protocolo de identificação rápida, obtendo como resulta-
dos a redução no tempo de execução do exame microbiológico, 
adequação terapêutica mais ágil, menor tempo de permanência 
hospitalar e menor risco de mortalidade.

Metodologicamente, algumas diferenças em relação ao nosso es-
tudo podem ser destacadas. Os autores investigaram pacientes hos-
pitalizados com hemoculturas positivas. Em contraste, analisamos 
hemoculturas positivas e negativas. Como qualquer método diag-
nóstico, resultados negativos na avaliação microbiológica também 
direcionam a conduta clínica e o impacto nos custos. Nossos dados 
avaliaram o processo de automação considerando a totalidade dos 
pacientes atendidos, permitindo uma comparação mais ampla. Outra 
diferença foi a detecção de patógenos direto das amostras clínicas.

No entanto, uma importante diferença observada é quanto ao 
método automatizado empregado na identificação microbiológica 
por Huang et al.12, Perez et al.5 e Delport et al.13: o Matrix-assisted 
laser desorption/ionization time-of-flight (MALDI-TOF). Esta 
tecnologia é tecnicamente superior ao VITEK® 2 compact17,18. O 
MALDI-TOF identifica microrganismos rapidamente enquanto o 
método fenotípico precisa de horas a mais para a identificação. 
Uma maior agilidade provavelmente permitiria melhores desfe-
chos clínicos19,20. Logo, os benefícios da automação na microbio-
logia estão estreitamente relacionados ao tipo de método empre-
gado. Nosso estudo compara um método fenotípico automatizado 

com o método manual na identificação de microrganismos em 
hemoculturas, mas, diferente dos autores citados5,12,13, não detecta-
mos diferença nos desfechos mortalidade e tempo de internação.

Após a automação, no entanto, observamos uma melhor caracte-
rização do perfil microbiológico (Tabela 3). A automação melhora 
a qualidade do processo e aumenta a recuperação de microorganis-
mos em amostras biológicas2. No método manual, a identificação 
era restrita ao gênero (por exemplo, Acinetobacter spp., Enterobacter 
spp. e Enterococcus spp.). Em relação aos fungos, a identificação era 
mais limitada, havendo apenas a caracterização como leveduras. O 
método fenotípico automatizado permitiu melhor identificação mi-
crobiológica. Por exemplo, amostras de Acinetobacter spp. passaram 
a ser identificadas como A. baumannii e A. lowffii. Da mesma forma, 
espécies de fungos (Candida albicans, Candida glabrata e Candida 
tropicalis) foram isoladas. Também foi possível observar um aumento 
no número de bactérias e fungos isolados após a automação e espé-
cies que não eram detectadas passaram a ser identificadas. Quanto a 
variabilidade de microrganismos isolados em nosso estudo, não se 
mostrou muito diferente de outros trabalhos, diferindo apenas quan-
to a incidência dos diferentes agentes nos serviços3,12,19.

Uma melhor caracterização dos microrganismos influencia 
a seleção da terapia antimicrobiana. Por exemplo, diferentes es-
pécies de Candida spp. possuem diferentes sensibilidades ao tra-
tamento com equinocandinas21, assim como espécies do gênero 

NT – Não testado; n – número de amostras testadas; *Teste qui-quadrado de Pearson.
**Os testes de sensibilidades para isolados fúngicos só passaram a ser realizados após automação.
Os Staphylococcus spp. coagulase negativa representaram 29,03% do total, mas não foram incluídos nesta tabela por ter representado contaminação em mais de 90% 
das amostras. Os 17,73% restantes representam os demais microrganismos isolados que não foram inclusos devido ao baixo número de isolados clínicos (Tabela 2).

Tabela 3: Descrição dos microrganismos mais incidentes, principais antimicrobianos prescritos empiricamente por agente isolado e perfil 
de sensibilidade.

Agente isolado e ATM
Sensibilidade

p*
Gm (n; %) Ga (n; %)

Acinetobacter spp.

Amicacina 12; 50,0 21; 71,4 0,55

Cefepima 12; 25,0 21; 14,3 0,16

Meropenem 12; 25,0 20; 15,0 0,20

Leveduras/Candida spp. Fluconazol ** 6; 100,0 -

Staphylococcus aureus

Clindamicina 9; 55,5 9; 44,4 0,64

Meropenem NT NT -

Vancomicina 9; 100,0 9; 100,0 >0,99

Klebsiella spp.
Meropenem 6; 50,0 6; 80,0 0,58

Polimixina B 6; 100,0 6; 100,0 >0,99

Pseudomonas spp.

Amicacina 6; 66,6 7; 85,7 0,71

Cefepima 6; 66,6 7; 57,1 0,85

Meropenem 6; 66,6 8; 50,0 0,67

Enterobacter spp.

Cefepima 5; 80,0 4; 25,0 0,14

Ceftriaxona 6; 83,3 4; 25,0 0,11

Meropenem 6; 100,0 3; 100,0 >0,99

Enterococcus spp.

Amicina 6; 83,3 NT -

Meropenem 6; 100,0 NT -

Vancomicina 4;100,0 6; 100,0 >0,99



101ABCS Health Sci. 2019; 44(2):96-102

Rodrigues CAO, Araújo GM, Silveira IA, Martins RR

Enterococcus spp. possui variabilidade na resposta terapêutica à 
vancomicina22. Em pacientes críticos, a escolha apropriada de an-
timicrobianos resulta em melhores desfechos clínicos23,24 e menor 
ocorrência de resistência microbiana.

Múltiplos fatores são relacionados à prescrição de antimicro-
bianos: o agente isolado, sensibilidade bacteriana, a topografia da 
infecção, aspectos farmacocinéticos e características intrínsecas 
do paciente, entre outros. Quanto aos fatores relacionados à pres-
crição empírica, pode-se enfatizar a gravidade clínica do paciente, 
caso em que o menor tempo para início da terapia antimicrobiana 
é primordial, e o conhecimento do perfil infeccioso da institui-
ção. Este último é essencial. Neste estudo foi observado que as 
infecções fúngicas não ganharam a mesma relevância nas hipóte-
ses diagnósticas, apesar de terem sido uma das principais causas 
de infecção da corrente sanguínea. Neste grupo, apenas 10% das 
prescrições incluíram o fluconazol de forma empírica e a taxa de 
mortalidade superou os 80%. Outros antimicrobianos utilizados 
de forma empírica quando o isolado foi à levedura ou Candida 
spp. foram: meropenem e vancomicina (25% cada), cefepima 
(15%), polimixina B (10%) e anfotericina B, metronidazol e pipe-
racilina-tazobactam (5% cada). Quanto ao perfil de sensibilidade, 
as infecções por Gram-negativos foram mais resistentes aos trata-
mentos empíricos frente às infecções por Gram-positivos, outro 
fator que impacta na qualidade da assistência e na escolha do tra-
tamento empírico inicial.

Ajustes na terapia antimicrobiana após terapia empírica inicial 
pode implicar em melhores desfechos25,26. Huang et al.12, Perez 
et al.5 e Delport et al.13 observaram que a redução no tempo de 
identificação dos microrganismos resultou em ajustes rápidos no 
tratamento antimicrobiano, contudo, como destacado, a meto-
dologia MALDI-TOF permite análises mais ágeis frente ao mé-
todo fenotípico automatizado. Portanto, apesar do menor tempo 
de execução na identificação microbiológica proporcionado pelo 
VITEK® 2 compact frente ao método manual, ela ainda não é ca-
paz de fornecer a agilidade necessária para ajustes no tratamento 
antimicrobianos tão rápidos quanto o MALDI-TOF ou, em nosso 
caso, para reduzir o número de tratamento empírico.

Quanto a este tipo de tratamento, um fator importante a ser con-
siderado é a sepse, prevalente em nossa amostra. As novas diretri-
zes indicam o início da terapia empírica de amplo espectro em até 
uma hora após o diagnóstico27. Considerando o que fora falado no 

parágrafo anterior, essa variável impacta diretamente no número de 
prescrições empíricas de antimicrobianos em nosso estudo.

Esse estudo apresenta algumas limitações. Os dados foram 
coletados em uma única unidade de uma única instituição, di-
minuindo a capacidade de generalização dos achados. A coleta 
retrospectiva pode se associar a informações incompletas ou in-
corretas. Também não avaliamos se as terapias antimicrobianas 
foram adequadas após liberação dos resultados de exames micro-
biológicos, conforme outros estudos fizeram, e por isso não pode-
mos avaliar se esse fator poderia estar relacionado a um melhor 
desfecho clínico em nossa análise. Por fim, não avaliamos o tempo 
de execução do exame microbiológico antes e após a automação.

As diferenças observadas entre os grupos quanto ao uso de ca-
teter de hemodiálise, dispositivo para avaliação invasiva da pres-
são arterial (PAI) e tempo de permanência dos acessos, foram 
mudanças relacionadas ao serviço hospitalar e não ao processo de 
automação, ou seja, não afetaram os resultados do estudo.

Quanto à nossa metodologia, destacamos a análise de popula-
ções equivalentes antes e depois da automação, além de um período 
considerável de coleta de dados e número de participantes, embora 
com pouco número de agentes isolados (186 microrganismos).

É importante destacar que a automação no laboratório de mi-
crobiologia tem múltiplos benefícios. Embora não tenhamos ob-
servado vantagens em relação aos desfechos clínicos, a literatura 
estabelece a automação como relacionada à otimização do fluxo 
de trabalho e na prática clínica observamos vantagens já destaca-
das na literatura, como exames mais ágeis em relação ao método 
manual, demonstrando sua importância para o serviço e a neces-
sidade contínua de investimentos.

Em conclusão, a automação do laboratório de microbiologia 
não trouxe mudanças significativas nos tratamentos empíricos 
habitualmente instituídos após a automação, não reduziu o núme-
ro de tratamentos empíricos, tempo de internação e mortalidade 
na UTI. No entanto, a identificação e o isolamento de microrga-
nismos melhoraram.
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