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Avant-propos 

Le format de présentation de cette thèse correspond à une recommandation de la 

spécialité Maladies Infectieuses et Microbiologie, à l’intérieur du Master des 

Sciences de la Vie et de la Santé qui dépend de l’Ecole Doctorale des Sciences de la 

Vie de Marseille.  

Le candidat est amené à respecter des règles qui lui sont imposées et qui comportent 

un format de thèse utilisé dans le Nord de l’Europe et qui permet un meilleur 

rangement que les thèses traditionnelles. Par ailleurs, la partie introduction et 

bibliographie est remplacée par une revue envoyée dans un journal afin de permettre 

une évaluation extérieure de la qualité de la revue et de permettre à l’étudiant de 

commencer le plus tôt possible une bibliographie exhaustive sur le domaine de cette 

thèse. Par ailleurs, la thèse est présentée sur article publié, accepté ou soumis associé 

d’un bref commentaire donnant le sens général du travail. Cette forme de présentation 

a paru plus en adéquation avec les exigences de la compétition internationale et 

permet de se concentrer sur des travaux qui bénéficieront d’une diffusion 

internationale. 

 

 

Professeur Didier RAOULT 
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Résumé 

L’objectif de cette thèse est d’appliquer la méthode d’identification bactérienne par 

spectrométrie de masse MALDI-TOF (Matrix-assisted laser desorption/ionization 

time-of-flight) pour une utilisation en routine dans un laboratoire de microbiologie 

clinique.  

Dans un premier temps et de manière prospective, nous avons évalué la performance 

et le coût-efficacité de l'identification bactérienne de routine par MALDI-TOF par 

rapport aux techniques conventionnelles d'identification phénotypique dans un 

laboratoire de microbiologie clinique. Durant la période des 16 semaines d’étude, 

nous avons comparé la performance de la technique par MALDI-TOF aux techniques 

conventionnelles d'identification phénotypique comprenant la coloration de Gram 

(Aerospray Wiescor; Elitech), l’identification des bactéries anaérobies par des 

galeries API ANA (BioMérieux, France) et l’identification automatique par le 

système Vitek 2 (BioMérieux, France). En cas de résultats discordants entre la 

technique de MALDI-TOF et les techniques conventionnelles, l’identification était 

réalisée par biologie moléculaire par séquençage des gènes 16S ribosomal RNA ou 

des gènes rpoB.  

Lors de cette première étude, nous avons montré que la technique de MALDI-TOF 

est un moyen efficace et rentable pour l’identification rapide des bactéries dans la 

pratique quotidienne au sein de notre laboratoire de microbiologie clinique. Cette 

technique de MALDI-TOF peut être utilisée en première intention dans 

l'identification bactérienne avant la coloration de Gram ou d’autres techniques 
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d’identifications phénotypiques basées sur les caractéristiques chimiques des 

bactéries.  

Dans un deuxième temps, nous avons évalué rétrospectivement la performance et le 

coût-efficacité de l’utilisation exclusive de MALDI-TOF en diagnostic 

bactériologique de routine en comparaison avec les techniques conventionnelles 

d'identification phénotypique. En analysant les données des 11 dernières années, nous 

avons montré que la technique de MALDI-TOF est efficace et tout à fait adaptée pour 

l'identification d’espèce bactérienne en routine. La performance de MALDI-TOF 

dans l’identification d’un grand nombre d'espèces bactériennes conduit de nombreux 

laboratoires cliniques à abandonner les techniques d’identification phénotypique dites 

traditionnelles. Nous avons également prouvé que MALDI-TOF est un outil puissant 

pour identifier les espèces bactériennes rarement impliquées dans les maladies 

infectieuses humaines. Cette technique (MALDI-TOF) pourrait être une alternative 

aux méthodes moléculaires dans le laboratoire clinique. 

 

 

 

 

 

Mots clés : la spectrométrie de masse MALDI-TOF, MicroFlex, AutoFlex, Vitek, 

API, 16S rRNA, rpoB, biologie moléculaire, laboratoire de microbiologie clinique, 

bactéries, espèce rarement pathogène, Archaea, virus, champignons.  
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Abstract 

The objective of this thesis is to apply the method of bacterial identification by 

Matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry 

(MALDI-TOF MS) in daily practice in a routine clinical microbiological laboratory. 

Firstly, we prospectively evaluated the performance and the cost-effective of bacterial 

identification by MALDI-TOF in comparison with conventional phenotypic 

identification methods.  

During a 16-week study, we compared the performance of MALDI-TOF with 

conventional techniques of identification including Gram staining (Aerospray 

Wiescor; Elitech), API ANA identification strip for anaerobes (BioMérieux, France) 

and automated identification using the Vitek 2 (BioMérieux, France). The unmatched 

identifications between MALDI-TOF and conventional phenotypic identification 

methods were resolved by 16S ribosomal RNA and rpoB gene sequence–based 

molecular identification. In this study, we showed that MALDI-TOF was an effective 

tool and less expensive for the rapid identification of bacterial species from direct 

colony in clinical microbiology laboratory. MALDI-TOF can be used in first 

intention for identification before Gram staining or other phenotypic identification 

techniques based on physicochemical properties of bacteria. 

Secondly, we retrospectively evaluated the performance and the cost-effectiveness of 

the exclusive use of MALDI-TOF in bacteriological diagnosis in comparison with 

conventional phenotypic identification. 11-year retrospective analysis of data showed 

that MALDI-TOF was efficient and completely adapted for the routine identification 
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of bacterial species. The performance of MALDI-TOF to identify a large number of 

bacterial species leads many clinical laboratories to give up traditional phenotypic 

identifications. We also showed that MALDI-TOF had capacity to identify bacterial 

species that were rarely involved in human diseases. This technique (MALDI-TOF) 

could be an alternative to molecular methods in the clinical laboratory. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Keywords: MALDI-TOF mass spectrometry, MicroFlex, AutoFlex, Vitek, API, 16S 

rRNA, rpoB, molecular methods, clinical laboratory, bacterial rare species in human 

pathogen, bacteria, Archaea, virus, fungi.  
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Introduction 

L'identification rapide et précise des espèces bactériennes est une étape cruciale dans 

la prise en charge des patients dans la spécialité des maladies infectieuses pour 

aboutir à une antibiothérapie précoce et appropriée. L'identification des bactéries en 

routine dans des laboratoires de microbiologie clinique est basée principalement sur 

les tests phénotypiques en analysant la morphologie après la coloration de Gram, la 

caractéristique de culture et de croissance et la caratéristique biochimique (1). Bien 

que certains de ces essais soient réalisés en quelques minutes, l'identification 

complète est par habitude réalisée en plusieurs heures dans le meilleur des cas ou en 

plusieurs jours pour les organismes fastidieux. 

L’identification par biologie moléculaire, surtout le séquençage du gène 16s rRNA a 

augmenté de manière considérable le nombre de bactéries nouvellement décrites dans 

la pathologie humaine (2-9). L'identification moléculaire des bactéries est une des 

techniques les plus efficaces mais demeure chère et inadaptée pour l'usage en routine 

dans un laboratoire de microbiologie clinique. 

L’identification des bactéries, se basant sur des spectres peptidiques obtenus par la 

spectrométrie de masse MALDI-TOF (Matrix-assisted laser desorption/ionization 

time-of-flight), a été utilisé dans la recherche fondamentale depuis plus de 30 ans 

(10-17). Cette technique d'identification a été utilisée pour identifier les 

microorganismes au niveau de l’espèce (18-65), des sous-espèces et des clones 

épidémiques (66-83) dans les laboratoires de microbiologie clinique pendant les 10 
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dernières années. Certaine résistances antibiotiques (53, 84-95) et quelques toxines 

bactériennes (96, 97)  pourraient être détectées par MALDI-TOF. 

Après une revue de la littérature sur l’application de la spectrométrie de masse 

MALDI-TOF en microbiologie clinique (chapitre 1), l’objectif de notre travail a été 

d’évaluer de manière prospective la performance, le coût et l’efficacité de MALDI-

TOF dans l’identification bactérienne de routine comparativement aux techniques 

conventionelles (la coloration de Gram, l’identification des bactéries anaérobies par 

des galeries API ANA et l’identification semi-automatique par le système Vitek 2) 

dans un laboaratoire de microbiologie clinique (chapitre 2).  

Nous avons ensuite évalué de manière rétrospective, l’identification bactérienne en 

routine, en analysant nos données de 11 années, afin d’évaluer la performance, le 

coût et l’efficacité de MALDI-TOF en usage de routine par rapport aux techniques 

d’identification phénotypique conventionelle et aux techniques d’identification 

moléculaire (chapitre 3). 
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Chapitre 1 : Revue de la litterature         

« MALDI-TOF mass spectrometry applications in 

clinical microbiology. » 

Piseth Seng1, Jean Marc Rolain1, Pierre Edouard Fournier1, Bernard La Scola1, 

Michel Drancourt1, Didier Raoult1 

 
1 : Pôle des Maladies Infectieuses, Assistance Publique-Hôpitaux de Marseille et 

URMITE UMR CNRS-IRD 6236, IFR48, Faculté de Médecine, Université de la 

Méditerranée, Marseille, France. 

 

 

 

Future microbiology 

November 2010, Vol. 5, No. 11 , Pages 1733-1754 

 

URL de la publication : http://www.futuremedicine.com/doi/abs/10.2217/fmb.10.127 

 

  

http://www.futuremedicine.com/doi/abs/10.2217/fmb.10.127
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RESUME DE PUBLICATION N°1 « Revue : L’application de spectrométrie de 

masse MALDI-TOF (Matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight) 

en microbiologie clinique. » 

 

La méthode d’identification bactérienne par spectrométrie de masse MALDI-TOF 

(Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization Time-Of-Flight) a été adaptée avec 

succès pour l’identification de routine des microorganismes dans les laboratoires de 

microbiologie clinique au cours des dix dernières années. Cette technique 

révolutionnaire permet de faire le diagnostic plus facilement et plus rapidement des 

agents pathogènes humains, avec une fiabilité et une rentabilité incontestable, 

comparativement aux méthodes d’identification phénotypique conventionnelle et  

d’identification moléculaire. Dans cette revue de la littérature, nous allons décrire en 

détail l'utilisation de cet outil « MALDI-TOF » dans le diagnostic clinique de routine, 

y compris l’identification des espèces, des sous-espèces, des clones, des toxines et 

des types de résistance aux antibiotiques des bactéries. Nous discuterons également 

l’application de MALDI-TOF dans l’identification des Archaea, Eucaryotes, et de 

virus. Nous parlerons également de l’identification des bactéries directement sur les 

colonies bactériennes, sur les prélèvements cliniques, et les échantillons 

environnementaux. 
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CONCLUSION & PERSPECTIVE DE CHAPITRE 1 « Revue: L’application de 

spectrométrie de masse MALDI-TOF (Matrix-assisted laser 

desorption/ionization time-of-flight) en microbiologie clinique. » 

La technique de MALDI-TOF MS existe depuis longtemps et a commencé à trouver 

sa place dans les laboratoires de microbiologie clinique que très récemment. La 

première publication montrant son utilisation dans le diagnostic de routine a été 

rapportée en 2009 (55). L'industrie du diagnostic est exceptionnellement avancée 

dans ce domaine et il est probable que de nombreux laboratoires aient dans deux ou 

trois ans un appareil afin de pouvoir biotyper la microbiologie. Actuellement, il 

s'avère que l'identification des bactéries par MALDI-TOF est facile et que dans les 

prochaines années, le biotypage par MALDI-TOF sera amené à remplacer l'ensemble 

des identifications phénotypiques. Les questions importantes restant à définir sont la 

reconnaissance du type de résistance aux antibiotiques et l'automatisation dans la 

détection dans l'échantillonnage clinique (par exemple dans les urines, les 

prélèvements profonds et dans les flacons d’hémoculture). En outre, la place de 

MALDI-TOF dans l'identification des virus ou des Eucaryotes reste à définir. Enfin, 

nous pensons que MALDI-TOF jouera un rôle considérable dans l'évaluation des 

collections de micro-organismes et des cellules en permettant d’obtenir rapidement et 

de manière fiable l'identification du microorganisme. Le MALDI-TOF nous 

permettrait d’éviter des erreurs d’identification comme cela peut se produire dans les 

deux espèces de bactéries, Bartonella sp. et Legionella sp. La capacité de MALDI-

TOF à identifier les lignées cellulaires permettra de simplifier la gestion des 

collections. En conclusion, si MALDI-TOF-MS devient un véritable enjeu 
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économique, nous espérons que cette technologie d'identification s'améliorera de 

manière très significative et rendra la spectrométrie de masse essentielle à tout 

laboratoire de microbiologie clinique. 
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Chapitre 2 : « Ongoing revolution in bacteriology: 

routine identification of bacteria by MALDI-TOF-

mass spectrometry. » 
 

Piseth Seng1, Michel Drancourt1, Frédérique Gouriet1, Bernard La Scola1, Pierre 

Edouard Fournie1r, Jean Marc Rolain1, Didier Raoult1 

 

 

1Pôle des Maladies Infectieuses, Assistance Publique-Hôpitaux de Marseille et 

Unité de Recherche sur les Maladies Infectieuses et Tropicales Emergentes, 

Unité Mixte de Recherche, Centre National de la Recherche Scientifique-

Institut pour la Recherche et le Développement 6236, Institut Fédératif de 

Recherche 48, Faculté de Médecine, Université de la Méditerranée, Marseille, 

France 

 

Clinical Infectious Diseases 

August 2009, Volume 49, Issue 4, Pages 543-551 

URL de la publication : http://cid.oxfordjournals.org/content/49/4/543.full.pdf+html 

  

http://cid.oxfordjournals.org/content/49/4/543.full.pdf+html
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RESUME DE PUBLICATION N° 2 : « Ongoing revolution in bacteriology: 

routine identification of bacteria by MALDI-TOF-mass spectrometry.» 

Contexte : 

La méthode d’identification bactérienne par spectrométrie de masse MALDI-TOF 

(Matrix-Assisted Laser Desorption/Ionization Time-Of-Flight) a montré être une 

méthode précise d'identification de bactéries sélectionnées et de bactéries  dans des 

situations cliniques données. 

Cette technique n'a pas été évaluée pour une utilisation en routine en microbiologie 

clinique. 

Méthodes : 

Nous avons analysé de manière prospective l'identification de routine des bactéries 

par le MALDI-TOF MS en comparaison avec l'identification phénotypique 

conventionnelle indépendamment du phylum ou de l’origine du prélèvement. Les 

divergences entre les deux techniques ont été tranchées par une identification par 

biologie moléculaire avec un séquençage du gène 16S ribosomal RNA ou du gène de 

rpoB. Nous avons utilisé un spectromètre de masse Autoflex II (Brüker, Daltonik) 

pour analyser des colonies bactériennes à partir de 4 dépôts d’isolat directement sur 

une plaque de MALDI-TOF. Des spectres peptidiques ont été comparés à la base de 

données de Bruker BioTyper, la version 2,0, et le score d'identification a été noté.  Le 

délai et les coûts d'identification ont été mesurés. 
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Résultats : 

Parmi les 1660 isolats bactériens analysés, 95,4% ont été correctement identifiés par 

MALDI-TOF MS; 84,1% ont été identifiés au niveau de l’espèce, et 11,3% ont été 

identifiés au niveau du genre. Dans la plupart des cas, l'absence d'identification (2,8% 

des isolats) et l'identification incorrecte (1,7% des isolats) étaient dues aux entrées 

inexactes de base de données. L'identification par MALDI-TOF MS a été 

significativement corrélée avec la présence de 10 spectres de référence dans la base 

de données (p=0,01). Le temps moyen requis pour l'identification par MALDI-TOF 

MS pour un isolat était de 6 minutes pour un coût de 22% à 32% moins cher de celui 

des méthodes d'identification phénotypique conventionnelle. 

Conclusions : 

La spectrométrie de masse (MALDI-TOF MS) est une méthode rentable et précise 

pour l'identification en routine d’isolats bactériens en moins d’une heure en utilisant 

une base de données comportant des spectres de référence ≥ 10 par espèce 

bactérienne et un score d'identification ≥1,9 (Bruker, Daltonik). Cette Technique de 

MALDI-TOF MS pourrait remplacer dans un avenir très proche la coloration de 

Gram et l'identification par caractère biochimique des bactéries en laboratoire de 

microbiologie clinique. 
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Chapitre 3 : « Identification of rare pathogenic 

bacteria in a clinical microbiology laboratory: 

impact of MALDI-TOF mass spectrometry.» 
 

Piseth Seng1, 2, Cedric Abat1, Jean Marc Rolain1, 2, Philippe Colson1, 2, Jean-

Christophe Lagier1, 2,  Frédérique Gouriet1, 2, Pierre Edouard Fournier1, 2, Michel 

Drancourt1, 2, Bernard La Scola1, 2, Didier Raoult1, 2 

Accepté par le “Journal of Clinical Microbiology” le 24 avril 2013. 

 

1. Aix Marseille Université, URMITE, UM63, CNRS 7278, IRD 198, Inserm 1095, 

13005 Marseille, France. 

2. APHM, CHU Timone, Pôle Infectieux, 13005 Marseille, France. 
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RESUME DE PUBLICATION N° 3 « Identification of rare pathogenic bacteria 

in a clinical microbiology laboratory: impact of MALDI-TOF mass 

spectrometry.» 

Contexte : 

Pendant les cinq dernières années, MALDI-TOF est devenu un puissant outil pour 

l'identification courante des microorganismes dans beaucoup de laboratoires 

cliniques. 

Méthodes : 

Nous avons analysé notre expérience sur 11 ans dans l'identification courante des 

isolats cliniques (40 mois d’utilisation de MALDI-TOF MS et 91 mois 

d’identification phénotypique conventionnelle.  

Résultats : 

Parmi les 286 842 isolats identifiés, 284 899 isolats de 459 espèces ont été identifiés. 

Parmi les autres 1 951 isolats mal identifiés, 670 ont été confirmés par une deuxième 

identification phénotypique et 1 273 isolats de 339 espèces bactériennes ont nécessité 

une identification par la technique de biologie moléculaire. MALDI-TOF MS a 

annuellement identifié 112 espèces, c.-à-d., 36 espèces/10 000 isolats, comparés à 44 

espèces, c.-à-d., 19 espèces/10 000 isolats par l’identification phénotypique 

conventionnelle. Seulement 50 isolats ont exigé des identifications phénotypiques 

dans un deuxième temps au cours de la période d’identification par MALDI-TOF (c.-

à-d., 4,5 identification/10 000 isolats) comparée à 620 identifications au cours de la 

période d’identification phénotypique conventionnelle (c.-à-d., 35.2/10,000 isolats). 

Nous avons identifié 128 espèces bactériennes rarement rapportées en tant qu'agents 
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pathogènes humains, y compris 48 utilisant les techniques phénotypiques (22 utilisant 

l’identification phénotypique conventionnelle et 37 utilisant MALDI-TOF MS). 75 

espèces rares ont été identifiées par des méthodes moléculaires. MALDI-TOF a 

réduit le temps requis pour l’identification d’un isolat de 55 fois par rapport à 

l’identification phénotypique conventionnelle, et de 169 fois par rapport à 

l’identification moléculaire. MALDI-TOF MS réduit le coût par 5 fois 

comparativement à l’identification phénotypique conventionnelle et 169 fois par 

rapport à l’identification moléculaire. 

Conclusions : 

MALDI-TOF est non seulement un puissant outil pour l'identification bactérienne 

courante mais également pour l’identification des espèces bactériennes rarement 

impliquées dans les maladies infectieuses humaines. La capacité d'identification 

rapide des espèces bactériennes rarement décrites en tant qu’agent pathogène dans 

des prélèvements cliniques donnés, nous aidera à étudier la charge clinique résultant 

de l'émergence de ces espèces en tant qu'agents pathogènes humains. Le MALDI-

TOF pourra être considéré comme une alternative aux méthodes moléculaires dans 

les laboratoires cliniques. 
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Supplementary material, Piseth SENG et al.; Identification of rare pathogenic 

bacteria in a clinical microbiology laboratory: impact of MALDI-TOF mass 

spectrometry. 

Details referring to the Results section: 

Table S1. Distribution and identification of the 76 bacterial species identified using 

only conventional phenotypic identification; 15 of the species were absent from our 

MALDI-TOF database. 

Table S2. Distribution and identification of the 124 bacterial species identified using 

only MALDI-TOF; 103 of the species were absent from Vitek 2 database and only 21 

were present. 

Table S3. List of 21 species of 670 isolates that were confirmed by a second 

phenotypic identification; 3 of these species were absent from our MALDI-TOF 

database and 18 were present. 

Table S4. List of 339 species of 1,273 isolates that were confirmed using molecular 

identification; 24 of these species were absent from our MALDI-TOF database and 

63 from the Brüker database. 

Table S5. Distribution of the sources of clinical samples for the 48 rare bacterial 

species identified by phenotypic identification.  
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Table S1. Distribution and identification of the 76 bacterial species identified using only conventional phenotypic 

identification; 15 of the species were absent from our MALDI-TOF database. 

Phylum Genus Bacterial species identified using only CPI* N° of isolates Our MALDI-TOF database 

Actinobacteria Actinomadura Actinomadura cremea 1 absent 

 Actinomyces Actinomyces viscosus 5 present 

 Brevibacterium Brevibacterium luteolum 1 present 

 Cellulosimicrobium Cellulosimicrobium cellulans 1 present 

 Corynebacterium Corynebacterium auriscanis 3 present 

  Corynebacterium bovis 2 present 

  Corynebacterium macginleyi 17 present 

  Corynebacterium ulcerans 4 present 

 Gordonia Gordonia sputi 1 present 

 Leifsonia Leifsonia aquatica 3 present 

 Microbacterium Microbacterium flavescens 1 present 

 Nocardia Nocardia abscessus 1 present 

  Nocardia asteroides 1 absent 

  Nocardia otitidiscaviarum 1 present 

 Pseudoclavibacter Zimmermannella bifida 1 absent 

 Varibaculum Varibaculum cambriense 2 present 

Bacteroidetes Bacteroides Bacteroides eggerthii 2 present 

  Bacteroides stercoris 29 present 

 Myroides Myroides odoratimimus 1 present 

 Prevotella Prevotella loescheii 1 absent 

  Prevotella massiliensis 1 present 

Firmicutes Bacillus Bacillus coagulans 1 present 

 Clostridium Clostridium baratii 1 present 

  Clostridium bifermentans 5 present 

  Clostridium histolyticum 1 present 

 Dialister Dialister pneumosintes 3 absent 

 Facklamia Facklamia languida 1 present 

 Lactobacillus Lactobacillus acidophilus 2 present 

  Lactobacillus vaginalis 1 present 

  Lactococcus lactis subsp. cremoris 3 absent 

 Listeria Listeria grayi 1 present 

 Peptoniphilus Peptoniphilus lacrimalis 2 present 

 Sporosarcina Sporosarcina ginsengisoli 1 absent 

 Staphylococcus Staphylococcus carnosus 2 present 

  Staphylococcus chromogenes 1 present 

  Staphylococcus hyicus 1 present 

  Staphylococcus kloosii 3 present 

  Staphylococcus lentus 8 present 

 Streptococcus Streptococcus sobrinus 1 present 

  Streptococcus uberis 1 present 

Fusobacteria Fusobacterium Fusobacterium varium 4 present 

 Leptotrichia Leptotrichia goodfellowii 1 absent 

  Leptotrichia trevisanii 1 present 

Proteobacteria Aeromonas Aeromonas sobria 8 present 

 Agrobacterium Agrobacterium radiobacter 1 absent 
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Phylum Genus Bacterial species identified using only CPI* N° of isolates Our MALDI-TOF database 

 Anaerobiospirillum Anaerobiospirillum succiniciproducens 1 absent 

 Bordetella Bordetella pertussis 16 present 

 Campylobacter Campylobacter upsaliensis 1 present 

 Cardiobacterium Cardiobacterium hominis 1 present 

 Chromobacterium Chromobacterium violaceum 1 present 

 Citrobacter Citrobacter sedlakii 2 present 

 Cronobacter Cronobacter sakazakii 11 present 

 Escherichia Escherichia fergusonii 1 present 

  Escherichia hermannii 9 present 

 Helicobacter Helicobacter pylori 1 present 

 Ignatzschineria Ignatzschineria larvae 1 absent 

 Kluyvera Kluyvera intermedia 1 present 

 Mannheimia Mannheimia haemolytica 1 present 

 Neisseria Neisseria cinerea 6 present 

  Neisseria polysaccharea 1 present 

 Pasteurella Pasteurella dagmatis 1 present 

  Pasteurella pneumotropica 3 present 

 Pseudomonas Pseudomonas chlororaphis subsp. aureofaciens 1 present 

  Pseudomonas luteola 4 present 

  Pseudomonas oleovorans 1 present 

  Pseudomonas syringae 1 present 

 Psychrobacter Psychrobacter phenylpyruvicus 1 absent 

 Roseomonas Roseomonas ludipueritiae 1 absent 

 Salmonella Salmonella enterica 8 present 

  Salmonella enterica subsp. arizonae 1 present 

  Salmonella enterica subsp. enterica serovar Enteritidis 5 present 

  Salmonella enterica subsp. enterica serovar Paratyphi A 3 present 

  Salmonella enterica subsp. enterica serovar Typhimurium 3 present 

 Serratia Serratia plymuthica 7 present 

 Shigella Shigella flexneri 12 absent 

  Shigella sonnei 26 absent 

CPI*: conventional phenotypic identification (Gram staining, API, Vitek 2 system identification).  
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Table S2. Distribution and identification of the 124 bacterial species identified using only MALDI-TOF; 103 of the species 

were absent from Vitek 2 database and only 21 were present. 

Phylum Genus Bacterial species identified using only MALDI-TOF N° of isolates Vitek 2 database 

Actinobacteria Actinobaculum Actinobaculum massiliense 1 absent 

 Actinomyces Actinomyces radicidentis 2 absent 

 Arthrobacter Arthrobacter polychromogenes 1 absent 

 Atopobium Atopobium minutum 1 absent 

 Bifidobacterium Bifidobacterium breve 7 absent 

  Bifidobacterium dentium 1 absent 

 Brevibacterium Brevibacterium massiliense 1 absent 

  Brevibacterium paucivorans 1 absent 

  Brevibacterium ravenspurgense 1 absent 

 Collinsella Collinsella aerofaciens 1 absent 

 Corynebacterium Corynebacterium fastidiosum 1 absent 

  Corynebacterium freneyi 1 absent 

  Corynebacterium glutamicum 1 absent 

  Corynebacterium imitans 1 absent 

  Corynebacterium mucifaciens 3 absent 

  Corynebacterium pseudogenitalium 2 absent 

  Corynebacterium pseudotuberculosis 1 absent 

 Microbacterium Microbacterium paraoxydans 1 absent 

  Microbacterium schleiferi 1 absent 

 Nocardia Nocardia cyriacigeorgica 1 absent 

 Trueperella Trueperella pyogenes 1 absent 

Bacteroidetes Bacteroides Bacteroides cellulosilyticus 3 absent 

 Butyricimonas Butyricimonas virosa 1 absent 

 Capnocytophaga Capnocytophaga canimorsus 2 absent 

  Capnocytophaga gingivalis 1 absent 

  Capnocytophaga ochracea 1 absent 

 Chryseobacterium  Chryseobacterium gleum 3 present 

 Porphyromonas Porphyromonas gingivalis 1 absent 

  Porphyromonas gulae 1 absent 

 Prevotella Prevotella pallens 1 absent 

 Weeksella Weeksella virosa 2 absent 

Firmicutes Anaerococcus Anaerococcus lactolyticus 2 absent 

  Anaerococcus octavius 6 absent 

  Anaerococcus tetradius 3 absent 

 Bacillus Bacillus amyloliquefaciens 1 absent 

  Bacillus circulans 3 absent 

  Bacillus megaterium 2 absent 

  Bacillus mycoides 1 absent 

  Bacillus subtilis 2 absent 

  Bacillus thuringiensis 3 absent 

 Brevibacillus Brevibacillus agri 1 absent 

  Brevibacillus brevis 1 absent 

 Clostridium Clostridium cadaveris 1 absent 
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Phylum Genus Bacterial species identified using only MALDI-TOF N° of isolates Vitek 2 database 

  Clostridium celerecrescens 3 absent 

  Clostridium chauvoei 1 absent 

  Clostridium sphenoides 1 absent 

  Clostridium subterminale 1 absent 

  Clostridium tetani 2 absent 

 Enterococcus Enterococcus cecorum 1 present 

  Enterococcus hirae 12 present 

  Enterococcus raffinosus 3 present 

 Eubacterium Eubacterium tenue 2 absent 

  Eubacterium yurii 1 absent 

 Gemella Gemella sanguinis 1 present 

 Lactobacillus Lactobacillus delbrueckii 8 absent 

  Lactobacillus iners 3 absent 

  Lactobacillus johnsonii 1 absent 

  Lactobacillus mucosae 1 absent 

  Lactobacillus murinus 3 absent 

  Lactobacillus salivarius 2 absent 

 Lactococcus Lactococcus garvieae 2 present 

 Leuconostoc Leuconostoc mesenteroides 1 absent 

 Mogibacterium Mogibacterium timidum 1 absent 

 Paenibacillus Paenibacillus amylolyticus 2 absent 

  Paenibacillus barcinonensis 1 absent 

 Pediococcus Pediococcus acidilactici 5 present 

  Pediococcus pentosaceus 3 present 

  Peptococcus niger 1 absent 

 Robinsoniella Robinsoniella peoriensis 3 absent 

 Ruminococcus Ruminococcus gnavus 1 absent 

 Staphylococcus Staphylococcus arlettae 1 present 

  Staphylococcus condimenti 2 absent 

  Staphylococcus pasteuri 61 absent 

  Staphylococcus pettenkoferi 29 absent 

  Staphylococcus pseudintermedius 17 absent 

  Staphylococcus vitulinus 1 present 

 Streptococcus Streptococcus canis 1 present 

  Streptococcus cristatus 6 present 

  Streptococcus equi 3 absent 

  Streptococcus massiliensis 3 absent 

  Streptococcus parasanguinis 37 absent 

  Streptococcus pyogenes 75 present 

  Streptococcus vestibularis 9 present 

 Veillonella Veillonella dispar 4 absent 

  Veillonella montpellierensis 1 absent 

Fusobacteria Fusobacterium Fusobacterium periodonticum 1 absent 

Proteobacteria Acinetobacter Acinetobacter bereziniae 34 absent 

  Acinetobacter calcoaceticus 4 absent 
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Phylum Genus Bacterial species identified using only MALDI-TOF N° of isolates Vitek 2 database 

  Acinetobacter parvus 2 absent 

  Acinetobacter pittii 84 absent 

  Acinetobacter radioresistens 3 absent 

  Acinetobacter schindleri 1 absent 

 Aggregatibacter Aggregatibacter segnis 1 absent 

 Agrobacterium Agrobacterium tumefaciens 2 absent 

 Burkholderia Burkholderia gladioli 1 present 

  Burkholderia multivorans 10 absent 

 Campylobacter Campylobacter curvus 1 absent 

 Comamonas Comamonas kerstersii 1 absent 

 Desulfovibrio Desulfovibrio desulfuricans 1 absent 

  Desulfovibrio fairfieldensis 3 absent 

 Enterobacter Enterobacter cowanii 3 absent 

  Enterobacter hormaechei 20 absent 

  Enterobacter kobei 190 absent 

 Haemophilus Haemophilus parahaemolyticus 6 present 

 Moraxella Moraxella nonliquefaciens 11 absent 

  Moraxella osloensis 9 absent 

 Neisseria Neisseria perflava 2 absent 

  Neisseria subflava 1 absent 

 Ochrobactrum Ochrobactrum grignonense 1 absent 

  Ochrobactrum intermedium 1 absent 

 Olsenella Olsenella uli 1 absent 

 Pandoraea Pandoraea pulmonicola 9 absent 

 Pasteurella Pasteurella aerogenes 1 present 

  Pasteurella canis 6 absent 

 Pseudomonas Pseudomonas geniculata 2 absent 

  Pseudomonas hibiscicola 2 absent 

  Pseudomonas mosselii 11 absent 

  Pseudomonas pseudoalcaligenes 1 present 

 Roseomonas Roseomonas mucosa 2 absent 

 Serratia Serratia ureilytica 1 absent 

 Shigella Shigella dysenteriae 1 absent 

 Vibrio Vibrio alginolyticus 3 present 

  Vibrio parahaemolyticus 1 present 

  Vibrio vulnificus 1 present 
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Table S3. List of 21 species of 670 isolates that were confirmed by a second phenotypic identification; 3 of these species were 

absent from our MALDI-TOF database and 18 were present. 

Phylum Genus Bacteria species needed 2nd PID* N° of 

isolates 

N° isolates, 

CPI** 

period 

N° isolates, 

MALDI 

period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

Actinobacteria Corynebacterium Corynebacterium aurimucosum 1 0 1 present 

  Corynebacterium sp. A 52 52 0 absent 

  Corynebacterium sp. G 1 1 0 absent 

  Corynebacterium striatum 2 0 2 present 

  Corynebacterium tuberculostearicum 2 0 2 present 

Firmicutes Bacillus Bacillus cereus 1 0 1 present 

 Lactobacillus Lactobacillus aviarius 1 1 0 present 

 Peptoniphilus Peptoniphilus harei 1 1 0 present 

 Streptococcus Streptococcus intermedius 1 1 0 present 

  Streptococcus oralis 2 0 2 present 

  Streptococcus pneumoniae 1 1 0 present 

  Streptococcus sp. 'group G' 596 561 35 absent 

 Veillonella Veillonella parvula 1 0 1 present 

Fusobacteria Fusobacterium Fusobacterium nucleatum 1 1 0 present 

Proteobacteria Acinetobacter Acinetobacter guillouiae 1 0 1 present 

 Arthrobacter  Arthrobacter ramosus 1 0 1 present 

 Citrobacter Citrobacter braakii 1 0 1 present 

 Enterobacter Enterobacter aerogenes 1 1 0 present 

  Enterobacter kobei 1 0 1 present 

 Pseudomonas Pseudomonas monteilii 1 0 1 present 

  Pseudomonas nitroreducens 1 0 1 present 

PID*: phenotypic identification; CPI**: conventional phenotypic identification (Gram staining, API, Vitek 2 system identification).  
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Table S4. List of 339 species of 1,273 isolates that were confirmed using molecular identification; 24 of these species were 

absent from our MALDI-TOF database and 63 from the Brüker database. 

Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

Actinobacteria Actinobaculum Actinobaculum schaalii 10 5 5 present present 

 Actinomyces Actinomyces europaeus 3 1 2 present present 

  Actinomyces georgiae 3 1 2 absent absent 

  Actinomyces lingnae 1 0 1 absent absent 

  Actinomyces meyeri 1 1 0 present present 

  Actinomyces naeslundii 10 7 3 present present 

  Actinomyces neuii 9 5 4 present present 

  Actinomyces odontolyticus 10 7 3 present present 

  Actinomyces oris 1 0 1 present absent 

  Actinomyces radingae 5 3 2 present present 

  Actinomyces sp oral 2 2 0 absent absent 

  Actinomyces turicensis 7 1 6 present present 

  Actinomyces urogenitalis 2 0 2 present present 

  Actinomyces viscosus 4 2 2 present present 

 Arcanobacterium Arcanobacterium bernardiae 3 1 2 present present 

  Arcanobacterium haemolyticum 4 2 2 present present 

 Arthrobacter Arthrobacter cumminsii 5 4 1 present present 

  Arthrobacter nitroguajacolicus 1 1 0 absent absent 

  Arthrobacter oxydans 1 1 0 present present 

 Atopobium Atopobium parvulum 9 3 6 present present 

  Atopobium vaginae 1 1 0 present present 

 Bifidobacterium Bifidobacterium breve 3 3 0 present present 

  Bifidobacterium scardovii 1 1 0 present absent 

 Brachybacterium Brachybacterium muris 1 0 1 present present 

  Brachybacterium sacelli 1 0 1 absent absent 

 Brevibacterium Brevibacterium casei 3 2 1 present present 

  Brevibacterium massiliense 1 1 0 present absent 

  Brevibacterium otitidis 1 1 0 absent absent 

  Brevibacterium paucivorans 2 1 1 present present 

  Brevibacterium ravenspurgense 1 1 0 present present 

  Brevibacterium sanguinis 1 1 0 present present 

  Brevibacterium stationis 1 0 1 present absent 

 Cellulomonas Cellulomonas hominis 1 0 1 present absent 

 Clavibacter Clavibacter michiganensis 1 0 1 present present 

 Corynebacterium Corynebacterium accolens 2 1 1 present present 

  Corynebacterium afermentans 4 3 1 present present 

  Corynebacterium amycolatum 42 15 27 present present 

  Corynebacterium 

argentoratense 

2 0 2 present present 

  Corynebacterium aurimucosum 10 6 4 present present 

  Corynebacterium auris 1 1 0 present present 

  Corynebacterium auriscanis 3 3 0 present present 

  Corynebacterium bovis 1 1 0 present present 

  Corynebacterium confusum 1 0 1 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Corynebacterium coyleae 4 0 4 present present 

  Corynebacterium diphtheriae 1 1 0 present present 

  Corynebacterium durum 1 1 0 present present 

  Corynebacterium fastidiosum 1 0 1 absent absent 

  Corynebacterium genitalium 5 4 1 absent absent 

  Corynebacterium 

glucuronolyticum 

3 1 2 present present 

  Corynebacterium imitans 1 0 1 present present 

  Corynebacterium jeikeium 13 8 5 present present 

  Corynebacterium kroppenstedtii 1 0 1 present present 

  Corynebacterium macginleyi 2 1 1 present present 

  Corynebacterium minutissimum 4 2 2 present present 

  Corynebacterium mucifaciens 3 0 3 present present 

  Corynebacterium propinquum 9 8 1 present present 

  Corynebacterium 

pseudodiphtheriticum 

10 9 1 present present 

  Corynebacterium 

pseudogenitalium 

1 0 1 present absent 

  Corynebacterium riegelii 1 0 1 present present 

  Corynebacterium simulans 4 2 2 present present 

  Corynebacterium striatum 12 5 7 present present 

  Corynebacterium 

tuberculostearicum 

31 6 25 present present 

  Corynebacterium urealyticum 4 3 1 present present 

  Corynebacterium 

ureicelerivorans 

1 0 1 present present 

 Dermabacter Dermabacter hominis 15 10 5 present present 

 Dietzia Dietzia cinnamea 1 1 0 present present 

 Eggerthella Eggerthella lenta 6 6 0 present present 

 Gardnerella Gardnerella vaginalis 2 2 0 present present 

 Janibacter Janibacter hoylei 1 0 1 present absent 

 Kocuria Kocuria rhizophila 1 1 0 present present 

  Kocuria rosea 1 1 0 present present 

 Kytococcus Kytococcus schroeteri 1 1 0 present absent 

 Microbacterium Microbacterium aurum 2 1 1 present present 

  Microbacterium chocolatum 1 1 0 absent absent 

  Microbacterium flavum 1 0 1 present present 

  Microbacterium liquefaciens 1 1 0 present present 

  Microbacterium oxydans 1 0 1 present present 

  Microbacterium paraoxydans 2 2 0 present absent 

 Micrococcus Micrococcus luteus 4 3 1 present present 

 Nesterenkonia Nesterenkonia lacusekhoensis 1 0 1 present absent 

 Nocardia Nocardia abscessus 6 3 3 present present 

  Nocardia brasiliensis 1 0 1 present absent 

  Nocardia cyriacigeorgica 3 2 1 present present 

  Nocardia farcinica 5 3 2 present present 

  Nocardia otitidiscaviarum 2 2 0 present present 

  Nocardia transvalensis 1 1 0 present present 

 Ochrobactrum Ochrobactrum anthropi 3 0 3 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

 Olsenella Olsenella uli 1 0 1 present absent 

 Propionibacterium Propionibacterium acnes 19 16 3 present present 

  Propionibacterium avidum 13 12 1 present present 

  Propionibacterium granulosum 2 1 1 present present 

  Propionibacterium propionicum 3 1 2 present present 

  Propionimicrobium 

lymphophilum 

2 1 1 present present 

 Rothia Rothia dentocariosa 4 3 1 present present 

  Rothia mucilaginosa 2 1 1 present present 

 Trueperella Trueperella abortisuis 1 1 0 present absent 

 Turicella Turicella otitidis 1 0 1 present present 

 Zimmermannella Zimmermannella bifida 1 1 0 absent absent 

Bacteroidetes Alistipes Alistipes finegoldii 1 1 0 present present 

 Bacteroides Bacteroides dorei 1 1 0 absent absent 

  Bacteroides fragilis 1 1 0 present present 

  Bacteroides heparinolyticus 3 1 2 present absent 

  Bacteroides ovatus 1 1 0 present present 

  Bacteroides pyogenes 1 1 0 present absent 

 Butyricimonas Butyricimonas virosa 2 0 2 present present 

 Capnocytophaga Capnocytophaga canimorsus 1 1 0 present present 

  Capnocytophaga gingivalis 1 1 0 present present 

  Capnocytophaga sputigena 4 4 0 present present 

 Chryseobacterium Chryseobacterium gleum 1 0 1 present absent 

  Chryseobacterium hominis 1 0 1 present absent 

  Chryseobacterium indologenes 3 3 0 present present 

  Chryseobacterium vrystaatense 1 0 1 absent absent 

 Elizabethkingia Elizabethkingia meningoseptica 1 1 0 present present 

 Parabacteroides Parabacteroides distasonis 1 1 0 present present 

 Peptoniphilus Candidatus Peptoniphilus 

massiliensis 

1 0 1 absent absent 

 Porphyromonas Porphyromonas asaccharolytica 2 2 0 present present 

  Porphyromonas uenonis 4 4 0 present absent 

 Prevotella Candidatus Prevotella 

conceptionensis 

1 1 0 present absent 

  Prevotella bivia 1 1 0 present present 

  Prevotella buccae 1 1 0 present present 

  Prevotella corporis 1 0 1 present present 

  Prevotella intermedia 3 3 0 present present 

  Prevotella loescheii 2 0 2 absent absent 

  Prevotella oralis 1 1 0 present present 

  Prevotella oris 2 2 0 present present 

 Wautersiella Wautersiella falsenii 2 1 1 present present 

Firmicutes Abiotrophia Abiotrophia defectiva 2 1 1 present present 

 Aerococcus Aerococcus urinae 4 4 0 present present 

  Aerococcus viridans 1 0 1 present present 

 Aerosphaera Aerosphaera taetra 1 1 0 present absent 

 Anaerococcus Anaerococcus octavius 2 2 0 present present 

  Anaerococcus prevotii 1 0 1 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Anaerococcus vaginalis 3 2 1 present present 

 Anaerotruncus Anaerotruncus colihominis 2 1 1 present absent 

 Bacillus Bacillus cereus 18 12 6 present present 

  Bacillus circulans 2 1 1 present present 

  Bacillus coagulans 2 1 1 present present 

  Bacillus flexus 1 1 0 present present 

  Bacillus licheniformis 6 2 4 present present 

  Bacillus megaterium 1 1 0 present present 

  Bacillus mycoides 1 1 0 present present 

  Bacillus pumilus 1 0 1 present present 

  Bacillus simplex 4 2 2 present present 

  Bacillus subtilis 1 0 1 present present 

  Lysinibacillus massiliensis 1 0 1 present absent 

 Catabacter Catabacter hongkongensis 1 1 0 absent absent 

 Clostridium Clostridium aldenense 1 0 1 present present 

  Clostridium botulinum 2 2 0 present absent 

  Clostridium celerecrescens 1 0 1 present present 

  Clostridium clostridioforme 2 2 0 present present 

  Clostridium hathewayi 2 2 0 present present 

  Clostridium lituseburense 1 1 0 present absent 

  Clostridium perfringens 1 1 0 present present 

  Clostridium ramosum 1 0 1 present present 

  Clostridium subterminale 1 0 1 present present 

  Clostridium tertium 3 3 0 present present 

 Dialister Dialister micraerophilus 1 0 1 present present 

 Enterococcus Enterococcus avium 5 2 3 present present 

  Enterococcus casseliflavus 1 0 1 present present 

  Enterococcus faecalis 6 5 1 present present 

  Enterococcus faecium 4 0 4 present present 

  Enterococcus gallinarum 1 1 0 present present 

  Enterococcus raffinosus 1 0 1 present present 

 Erwinia Erwinia rhapontici 1 1 0 present present 

 Finegoldia Finegoldia magna 6 6 0 present present 

 Flavonifractor Flavonifractor plautii 5 5 0 present absent 

 Gemella Gemella haemolysans 2 0 2 present present 

  Gemella morbillorum 2 1 1 present present 

 Granulicatella Granulicatella adiacens 3 1 2 present present 

  Granulicatella elegans 1 1 0 present present 

  Granulicatella para-adiacens 1 0 1 present absent 

 Lactobacillus Lactobacillus casei 3 3 0 present present 

  Lactobacillus fermentum 1 1 0 present present 

  Lactobacillus gasseri 3 1 2 present present 

  Lactobacillus jensenii 1 1 0 present present 

  Lactobacillus plantarum 1 1 0 present present 

  Lactobacillus rhamnosus 11 9 2 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Lactobacillus sakei 1 0 1 present present 

  Lactobacillus vaginalis 1 1 0 present absent 

  Lactobacillus zeae 2 2 0 present present 

  Lactococcus garvieae 1 0 1 present present 

 Leclercia Leclercia adecarboxylata 4 4 0 present present 

 Leuconostoc Leuconostoc lactis 1 1 0 present present 

  Leuconostoc mesenteroides 1 0 1 present present 

 Listeria Listeria monocytogenes 2 2 0 present present 

 Lysinibacillus Lysinibacillus sphaericus 1 1 0 present present 

 Parvimonas Parvimonas micra 7 7 0 present present 

 Peptoniphilus Peptoniphilus harei 3 2 1 present present 

  Peptoniphilus indolicus 1 0 1 present present 

  Peptoniphilus lacrimalis 1 1 0 present absent 

 Ruminococcus Ruminococcus gnavus 1 1 0 present present 

 Sporosarcina Sporosarcina globispora 1 1 0 present present 

 Staphylococcus Staphylococcus aureus 7 5 2 present present 

  Staphylococcus capitis 1 1 0 present present 

  Staphylococcus caprae 3 0 3 present present 

  Staphylococcus cohnii 4 1 3 present present 

  Staphylococcus epidermidis 13 9 4 present present 

  Staphylococcus equorum 1 0 1 present present 

  Staphylococcus haemolyticus 1 0 1 present present 

  Staphylococcus hominis 2 0 2 present present 

  Staphylococcus intermedius 1 1 0 present present 

  Staphylococcus lugdunensis 1 0 1 present present 

  Staphylococcus pettenkoferi 2 0 2 present present 

  Staphylococcus saccharolyticus 2 0 2 present present 

  Staphylococcus saprophyticus 2 0 2 present present 

 Streptococcus Streptococcus anginosus 21 17 4 present present 

  Streptococcus australis 1 1 0 present present 

  Streptococcus constellatus 22 16 6 present present 

  Streptococcus criceti 3 0 3 present present 

  Streptococcus cristatus 1 1 0 present present 

  Streptococcus dysgalactiae 5 1 4 present present 

  Streptococcus gallolyticus 12 9 3 present present 

  Streptococcus gordonii 8 3 5 present present 

  Streptococcus infantarius 4 4 0 present present 

  Streptococcus infantis 9 3 6 present present 

  Streptococcus intermedius 15 13 2 present present 

  Streptococcus lutetiensis 2 1 1 present present 

  Streptococcus massiliensis 2 2 0 present present 

  Streptococcus mitis 44 17 27 present present 

  Streptococcus mutans 5 5 0 present present 

  Streptococcus oligofermentans 4 4 0 absent absent 

  Streptococcus oralis 30 9 21 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Streptococcus parasanguinis 8 4 4 present present 

  Streptococcus pasteurianus 1 0 1 present present 

  Streptococcus peroris 1 0 1 present present 

  Streptococcus pneumoniae 10 3 7 present present 

  Streptococcus 

pseudopneumoniae 

2 0 2 present present 

  Streptococcus pyogenes 3 1 2 present present 

  Streptococcus salivarius 9 6 3 present present 

  Streptococcus sanguinis 7 5 2 present present 

  Streptococcus sp oral 7 7 0 absent absent 

  Streptococcus thermophilus 8 5 3 present present 

  Streptococcus vestibularis 4 4 0 present present 

 Turicibacter Turicibacter sanguinis 1 1 0 present absent 

 Veillonella Veillonella parvula 1 1 0 present present 

 Weissella Weissella cibaria 1 1 0 absent absent 

Fusobacteria Fusobacterium Fusobacterium naviforme 2 2 0 present present 

  Fusobacterium necrophorum 6 6 0 present present 

  Fusobacterium nucleatum 12 12 0 present present 

  Fusobacterium periodonticum 1 1 0 present absent 

 Leptotrichia Leptotrichia trevisanii 5 4 1 present absent 

Proteobacteria Acetobacter Acetobacter indonesiensis 2 2 0 absent absent 

 Achromobacter Achromobacter xylosoxidans 33 27 6 present present 

 Acinetobacter Acinetobacter baumannii 1 1 0 present present 

  Acinetobacter calcoaceticus 7 1 6 present present 

  Acinetobacter haemolyticus 1 0 1 present present 

  Acinetobacter johnsonii 1 0 1 present present 

  Acinetobacter junii 7 3 4 present present 

  Acinetobacter lwoffii 2 2 0 present present 

  Acinetobacter parvus 1 1 0 present present 

  Acinetobacter pittii 4 0 4 present present 

  Acinetobacter schindleri 2 1 1 present present 

  Acinetobacter septicus 5 4 1 present absent 

  Acinetobacter ursingii 12 3 9 present present 

 Actinobacillus Actinobacillus ureae 1 1 0 present present 

 Aeromonas Aeromonas veronii 1 1 0 present present 

 Aggregatibacter Aggregatibacter aphrophilus 7 5 2 present present 

  Aggregatibacter segnis 1 1 0 present present 

 Agrobacterium Agrobacterium tumefaciens 2 0 2 present present 

 Aurantimonas Aurantimonas altamirensis 1 0 1 present absent 

 Blastomonas Blastomonas ursincola 1 1 0 present present 

 Bordetella Bordetella bronchiseptica 3 2 1 present present 

  Bordetella holmesii 1 0 1 present present 

 Brevundimonas Brevundimonas diminuta 3 2 1 present present 

  Brevundimonas vesicularis 1 0 1 present present 

 Brucella Brucella melitensis 2 2 0 present absent 

 Burkholderia Burkholderia cenocepacia 1 0 1 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Burkholderia cepacia 2 1 1 present present 

  Burkholderia fungorum 1 1 0 present present 

  Burkholderia multivorans 4 2 2 present present 

 Campylobacter Campylobacter fetus 1 1 0 present present 

  Campylobacter jejuni 1 1 0 present present 

  Campylobacter lari 1 1 0 present present 

  Campylobacter rectus 1 1 0 present present 

  Campylobacter ureolyticus 3 3 0 present present 

 Delftia Delftia tsuruhatensis 7 5 2 present absent 

 Desulfovibrio Desulfovibrio fairfieldensis 3 0 3 present absent 

  Desulfovibrio intestinalis 1 1 0 absent absent 

 Eikenella Eikenella corrodens 9 7 2 present present 

 Enterobacter Enterobacter aerogenes 3 2 1 present present 

  Enterobacter cancerogenus 2 0 2 present present 

  Enterobacter cloacae 7 1 6 present present 

  Enterobacter hormaechei 3 1 2 present present 

  Enterobacter kobei 3 0 3 present present 

 Erwinia Erwinia tasmaniensis 1 1 0 present present 

 Escherichia Escherichia coli 6 4 2 present present 

 Grimontia Grimontia hollisae 1 1 0 present present 

 Haematobacter Haematobacter massiliensis 3 1 2 absent absent 

 Haemophilus Haemophilus influenzae 2 1 1 present present 

  Haemophilus parainfluenzae 4 4 0 present present 

 Ignatzschineria Ignatzschineria larvae 3 3 0 absent absent 

 Inquilinus Inquilinus limosus 7 6 1 present present 

 Kingella Kingella kingae 5 5 0 present present 

 Klebsiella Klebsiella oxytoca 2 1 1 present present 

  Klebsiella pneumoniae 9 4 5 present present 

 Moraxella Moraxella catarrhalis 6 6 0 present present 

  Moraxella lacunata 1 1 0 present present 

  Moraxella nonliquefaciens 1 1 0 present present 

  Moraxella osloensis 3 0 3 present present 

 Morganella Morganella morganii 2 1 1 present present 

 Neisseria Neisseria canis 1 1 0 present present 

  Neisseria cinerea 3 1 2 present present 

  Neisseria flavescens 2 0 2 present present 

  Neisseria gonorrhoeae 1 0 1 present present 

  Neisseria mucosa 1 1 0 present present 

  Neisseria sicca 2 1 1 present present 

 Pandoraea Pandoraea pnomenusa 1 1 0 present present 

  Pandoraea pulmonicola 3 0 3 present present 

 Pantoea Pantoea ananatis 5 2 3 present present 

  Pantoea brenneri 1 0 1 absent absent 

  Pantoea eucrina 1 0 1 present absent 

 Pasteurella Pasteurella canis 5 1 4 present present 
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Phylum Genus Bacterial species confirmed 

using molecular identification 

N° of 

isolates 

(n=) 

N° of 

isolates, 

CPI* 

period 

N° of 

isolates, 

MALDI-

TOF period 

Our 

MALDI-

TOF 

database 

MALDI-

TOF 

database 

(Brüker) 

  Pasteurella multocida 11 10 1 present present 

 Pseudochrobactrum Pseudochrobactrum 

asaccharolyticum 

1 0 1 present present 

 Pseudomonas Pseudomonas aeruginosa 47 28 19 present present 

  Pseudomonas alcaligenes 5 3 2 present present 

  Pseudomonas fluorescens 1 0 1 present present 

  Pseudomonas lurida 1 0 1 present absent 

  Pseudomonas mendocina 10 0 10 present present 

  Pseudomonas mosselii 1 0 1 present present 

  Pseudomonas oleovorans 1 1 0 present present 

  Pseudomonas oryzihabitans 4 2 2 present present 

  Pseudomonas putida 2 0 2 present present 

  Pseudomonas rhodesiae 1 0 1 present present 

  Pseudomonas stutzeri 2 1 1 present present 

  Pseudomonas syringae 1 0 1 present present 

 Rahnella Rahnella aquatilis 1 0 1 present present 

 Ralstonia Ralstonia insidiosa 1 0 1 present present 

  Ralstonia mannitolilytica 2 0 2 present present 

 Roseomonas Roseomonas genomospecies 5 1 1 0 present absent 

  Roseomonas mucosa 3 3 0 present present 

 Rothia Rothia aeria 1 1 0 present present 

 Salmonella Salmonella enterica 1 0 1 present present 

 Serratia Serratia nematodiphila 1 0 1 absent absent 

  Serratia rubidaea 2 0 2 present present 

 Slackia Slackia exigua 3 3 0 present present 

 Sphingomonas Sphingomonas mucosissima 1 1 0 present present 

  Sphingomonas paucimobilis 1 1 0 present present 

 Stenotrophomonas Stenotrophomonas maltophilia 11 9 2 present present 

CPI*: conventional phenotypic identification (Gram staining, API, Vitek 2 system identification).  



 

87 
 

Table S5. Distribution of the sources of clinical samples for the 48 rare bacterial species identified by phenotypic 

identification. 

Phylum Genus Bacteria species Clinical samples N° of Isolates 

Actinobacteria Actinobaculum Actinobaculum massiliense Joint bone infection 1 

 Actinomadura Actinomadura cremea Biopsy 1 

 Actinomyces Actinomyces europaeus Abscess 1 

   Biopsy 3 

   Joint bone infection 2 

   Skin wound 4 

   Surgical drainage 2 

  Actinomyces radicidentis Bloodstream 3 

  Actinomyces radingae Abscess 8 

   Biopsy 2 

   Bloodstream 1 

   Cardiac pacemaker 2 

   Skin wound 1 

   Surgical drainage 6 

 Arthrobacter Arthrobacter cumminsii Biopsy 1 

   Bloodstream 2 

   Skin wound 1 

   Surgical drainage 1 

 Brevibacterium Brevibacterium luteolum Skin wound 1 

  Brevibacterium massiliense Bloodstream 1 

  Brevibacterium paucivorans Bloodstream 1 

  Brevibacterium ravenspurgense Skin wound 1 

 Corynebacterium Corynebacterium auriscanis Ear 1 

   Skin wounds 1 

   Skin wound 1 

  Corynebacterium coyleae Bloodstream 4 

   Urinary tract infection 3 

  Corynebacterium fastidiosum Biopsy 2 

  Corynebacterium imitans Bloodstream 2 

  Corynebacterium mucifaciens Bloodstream 2 

   Cerebrospinal fluid 3 

 Microbacterium Microbacterium schleiferi Cornea 1 

 Pseudoclavibacter Zimmermannella bifida Bloodstream 1 

 Varibaculum Varibaculum cambriense Abscess 1 

   Surgical drainage 1 

Bacteroidetes Alistipes Alistipes finegoldii Bloodstream 3 

 Bacteroides Bacteroides cellulosilyticus Biopsy 1 

   Bloodstream 2 

   Surgical drainage 1 

 Butyricimonas Butyricimonas virosa Joint bone infection 1 

 Porphyromonas Porphyromonas somerae Biopsy 3 

   Cardiac pacemaker 1 

   Joint bone infection 3 

   Surgical drainage 2 

 Prevotella Candidatus Prevotella conceptionensis Sinusitis 3 
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Phylum Genus Bacteria species Clinical samples N° of Isolates 

  Prevotella massiliensis Bloodstream 1 

Firmicutes Acidaminococcus Acidaminococcus intestini Abscess 1 

   Surgical drainage 1 

 Anaerococcus Anaerococcus lactolyticus Bloodstream 1 

   Surgical drainage 2 

  Anaerococcus octavius Biopsy 1 

   Bloodstream 1 

   Joint bone infection 2 

   Pleural biopsy 1 

   Sinusitis 1 

   Surgical drainage 1 

 Eubacterium Eubacterium tenue Bloodstream 1 

   Pericardial effusion 1 

  Eubacterium yurii Sinusitis 1 

 Facklamia Facklamia languida Abscess 1 

 Peptoniphilus Peptoniphilus harei Abscess 8 

   Aortic aneurysm 1 

   Biopsy 32 

   Bloodstream 10 

   Bone marrow culture 1 

   Joint bone infection 15 

   Joint-Bone 2 

   Sinusitis 2 

   Skin wound 2 

   Surgical drainage 22 

 Robinsoniella Robinsoniella peoriensis Joint bone infection 2 

   Skin wound 1 

 Sporosarcina Sporosarcina ginsengisoli Bloodstream 1 

 Streptococcus Streptococcus massiliensis Bloodstream 2 

   Peritoneal fluid 1 

   Skin wound 1 

 Turicibacter Turicibacter sanguinis Bloodstream 2 

   Peritoneal fluid 1 

 Veillonella Veillonella montpellierensis Surgical drainage 1 

Fusobacteria Leptotrichia Leptotrichia goodfellowii Surgical drainage 1 

  Leptotrichia trevisanii Bloodstream 3 

Proteobacteria Acinetobacter Acinetobacter parvus Bloodstream 1 

   Sputum 1 

 Comamonas Comamonas kerstersii Bloodstream 2 

 Enterobacter Enterobacter cowanii Biopsy 1 

   Sinusitis 1 

   Urinary tract infection 1 

  Enterobacter kobei Abscess 3 

   Biliary drainage 3 

   Biopsy 8 

   Bloodstream 54 

   Bone marrow culture 1 
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Phylum Genus Bacteria species Clinical samples N° of Isolates 

   Bronchoalveolar lavage 11 

   Oral ulcer 1 

   Conjunctiva 1 

   Dialysis catheter 1 

   Ear newborn 1 

   Human semen 1 

   Intrauterine device 1 

   Joint bone infection 7 

   Nasal swabs 1 

   Peritoneal fluid 2 

   Pharynx newborn 1 

   Pleural biopsy 1 

   Pulmonary biopsy 1 

   Skin wound 40 

   Sputum 15 

   Surgical drainage 10 

   Tracheobronchial aspiration 18 

   Umbilical cord bloodstream 1 

   Urinary tract infection 89 

 Ochrobactrum Ochrobactrum grignonense Bloodstream 1 

 Pandoraea Pandoraea pulmonicola Bloodstream 2 

   Bronchoalveolar lavage 5 

   Pleural biopsy 1 

   Sputum 17 

   Tracheobronchial aspiration 6 

 Paracoccus Paracoccus yeeii Bloodstream 2 

 Pseudomonas Pseudomonas hibiscicola Biopsy 1 

   Sputum 1 

 Roseomonas Roseomonas ludipueritiae Bloodstream 1 

 Serratia Serratia ureilytica Skin wound 1 

 

 

  



 

90 
 

  



 

91 
 

Conclusions générales et perspectives 

Notre travail a permis de conclure que la spectrométrie de masse MALDI-TOF peut 

être utilisée en première intention dans l'identification bactérienne avant la coloration 

de Gram ou d’autres techniques d’identifications phénotypiques basées sur les 

caractéristiques chimiques des bactéries. La performance et la rentabilité de cette 

technique de MALDI-TOF en routine pour l’identificaiton bactérienne dans des 

laboratoires cliniques, ont été confirmées par plus de 300 publications scientifiques. 

Beaucoup de laboratoires cliniques ont, comme nous, adopté la spectrométrie de 

masse MALDI-TOF à la place de toutes les techniques d’identification 

phénotypiques traditionnelles pour le diagnostic de routine directement sur les 

colonies bactériennes et/ou sur des prélèvements cliniques.  

En analysant les données de plus de 3 ans de l’usage en routine la spectrométrie de 

masse MALDI-TOF sur notre expérience d’identification bactérienne des 11 

dernières années, nous avons montré que cette technique est efficace et parfaitement 

adaptée pour le diagnostic courant dans le laboratoire de microbiologie clinique. Le 

MALDI-TOF a une capacité d’identification rapide et efficace un grand nombre 

d'espèces bactériennes avec un coût/efficacité très rentable. La possibilité 

d'augmenter la base de données par incorporation des spectres des espèces 

bactériennes de laboratoire précédemment identifiées par la biologie moléculaires, a 

amélioré la performance de MALDI-TOF dans l’identification des pathogènes 

humains.  
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Nous avons également prouvé que MALDI-TOF est un outil puissant pour identifier 

les espèces bactériennes rarement impliquées dans les maladies infectieuses 

humaines. Cette technique (MALDI-TOF) pourrait être une alternative aux méthodes 

moléculaires dans le laboratoire clinique.  
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