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Abreviaturas:
COVID-19 = COronaVIrus Disease 2019 (enfermedad por co-
ronavirus 2019)
RT-PCR = Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction 
(reacción en cadena de la polimerasa con trascripción reversa)
SARS-CoV-2 = Severe Acute Respiratory Syndrome Corona-
Virus 2 (coronavirus 2 del síndrome respiratorio agudo grave)
UCI = Unidad de Cuidados Intensivos

INTRODUCCIÓN

En diciembre de 2019, en Wuhan, China, se detectó 
un brote de infección respiratoria relacionado con un 
nuevo coronavirus en pacientes que habían estado en 
contacto con un mercado local. El Comité Internacional 
de Taxonomía Viral asignó a este agente el nombre de 
coronavirus 2, el cual provoca el síndrome respiratorio 
agudo severo (SARS-CoV-2). La elevada transmisibili-
dad y la elevada tasa de complicaciones asociadas pro-
piciaron rápidamente una emergencia internacional de 
salud pública y, posteriormente, su declaración como 
pandemia por parte de la Organización Mundial de la 
Salud, con una categoría de riesgo considerable.

La familia Coronaviridae se había considerado pre-
viamente de interés limitado; no obstante, los brotes 
provocados por SARS-CoV en 2003 y MERS-CoV en 
2012 demostraron su habilidad para generar neumo-
nías atípicas graves con una mortalidad elevada. Des-
de diciembre de 2019, el surgimiento del SARS-CoV-2 
y la enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19) han 
desencadenado la pandemia más amplia y severa de 
las últimas décadas, con consecuencias sanitarias y so-
cioeconómicas a escala mundial.1

Los coronavirus se identificaron por primera vez en 
los años 60 como virus que afectan a los animales. Más 
tarde, se descubrió que también pueden infectar a los 
humanos y causar enfermedades que varían desde 
infecciones leves en las vías respiratorias superiores 
hasta neumonía grave. Se trata de virus ARN monoca-
tenarios de sentido positivo, con morfología esférica y 
proteínas espiculares en su envoltura, características 
que les confieren el aspecto de una corona. Son parte 
de la familia Coronaviridae, subfamilia Coronavirinae, 

RESUMEN
Introducción: las sobreinfecciones bacterianas y fúngicas representan una 
complicación relevante en pacientes hospitalizados con COVID-19, particular-
mente en aquellos con enfermedad grave, exposición a dispositivos invasivos 
y estancia intrahospitalaria prolongada. Objetivo: describir las características 
clínicas, microbiológicas y los perfiles de resistencia a los antimicrobianos de 
las sobreinfecciones bacterianas y fúngicas en pacientes hospitalizados con 
COVID-19. Material y métodos: estudio unicéntrico, observacional, descriptivo, 
de cohorte retrospectiva, realizado en el Hospital General Regional No. 251 
del IMSS, durante el periodo de julio de 2020 a julio de 2021. Se incluyeron 
pacientes adultos con diagnóstico confirmado de SARS-CoV-2 mediante reac-
ción en cadena de la polimerasa con transcriptasa reversa (RT-PCR), estancia 
hospitalaria ≥ 48 horas y al menos un cultivo positivo. Se analizaron variables 
demográficas, tipo de muestra, microorganismos aislados, dispositivos inva-
sivos, desenlace clínico y perfiles de susceptibilidad antimicrobiana mediante 
estadística descriptiva. Resultados: se analizaron 197 cultivos positivos co-
rrespondientes a 62 pacientes. La edad media fue de 49 años y el 71% fueron 
hombres. La mortalidad fue de 58.1%. El hemocultivo fue la muestra más fre-
cuente. La sobreinfección bacteriana se presentó en 85% y la fúngica en 15%, 
con predominio de bacterias gramnegativas. Los microorganismos más aislados 
fueron Staphylococcus spp., Acinetobacter spp., Escherichia coli y Klebsiella 
spp., con elevados perfiles de resistencia a los antimicrobianos. Conclusiones: 
las sobreinfecciones bacterianas y fúngicas fueron frecuentes en pacientes hos-
pitalizados con COVID-19 y se asociaron con alta mortalidad, predominando 
patógenos gramnegativos multirresistentes.
Palabras clave: COVID-19, sobreinfección bacteriana, sobreinfección fúngica, 
resistencia antimicrobiana, hospitalización.

ABSTRACT
Introduction: bacterial and fungal superinfections are relevant complications in 
hospitalized patients with COVID-19, particularly in those with severe disease, 
exposure to invasive devices, and prolonged hospital stay. Objective: to 
describe the clinical characteristics, microbiological findings, and antimicrobial 
resistance profiles of bacterial and fungal superinfections in hospitalized 
patients with COVID-19. Material and methods: a single-center, observational, 
descriptive, retrospective cohort study was conducted at the Regional General 
Hospital No. 251 of the IMSS from July 2020 to July 2021. Adult patients 
with confirmed SARS-CoV-2 infection by RT-PCR, hospital stay ≥ 48 hours, 
and at least one positive culture were included. Demographic data, sample 
type, isolated microorganisms, invasive devices, clinical outcomes, and 
antimicrobial susceptibility profiles were analyzed using descriptive statistics. 
Results: a total of 197 positive cultures from 62 patients were analyzed. Mean 
age was 49 years and 71% were male. Overall mortality was 58.1%. Blood 
cultures were the most frequent samples. Bacterial superinfection accounted 
for 85% of cases and fungal superinfection for 15%, with predominance of 
Gram-negative bacteria. The most frequently isolated microorganisms were 
Staphylococcus spp., Acinetobacter spp., Escherichia coli, and Klebsiella spp., 
showing high antimicrobial resistance rates. Conclusions: bacterial and fungal 
superinfections were frequent in hospitalized COVID-19 patients and were 
associated with high mortality, with predominance of multidrug-resistant Gram-
negative pathogens.
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que se divide en cuatro grupos: Alfacoronavirus, Beta-
coronavirus, Gammacoronavirus y Deltacoronavirus. De 
estos, los dos primeros incluyen patógenos que afectan 
a los humanos. Su clasificación se basa en la similitud 
de las secuencias genéticas que codifican siete subu-
nidades peptídicas específicas. En la mayoría de los 
coronavirus, incluido SARS-CoV-2, el murciélago ha 
sido identificado como el principal reservorio animal.2 
En el género Alfacoronavirus se incluyen HCoV-229E 
y HCoV-NL63, los cuales están asociados con infeccio-
nes respiratorias leves. Por otro lado, en el género Be-
tacoronavirus se incluyen HCoV-HKU1 y HCoV-OC43, 
los cuales son causantes de cuadros respiratorios mo-
derados, así como MERS-CoV y SARS-CoV, que son 
responsables de neumonías atípicas de elevada leta-
lidad.3 El análisis filogenético y la secuenciación com-
pleta del genoma del nuevo virus identificado en 2019 
permitieron su clasificación dentro del género Betaco-
ronavirus, subgénero SARS-CoV, con una similitud nu-
cleotídica de 89.1%, motivo por el cual fue designado 
oficialmente como SARS-CoV-2.1,4 El 12 de enero de 
2020 se confirmó su papel etiológico como agente cau-
sal de infecciones respiratorias humanas.3

El 11 de marzo de 2020, la COVID-19 fue declarada 
pandemia. La transmisión del SARS-CoV-2 ocurre prin-
cipalmente de persona a persona a través de pequeñas 
gotas que se producen al hablar, toser o estornudar, 
especialmente en contactos cercanos de menos de dos 
metros. La probabilidad de contagio aumenta durante 
los primeros cinco días de la enfermedad y coincide con 
altos niveles de ARN viral, que disminuyen entre el sép-
timo y el décimo día de la enfermedad.5,6

Sobreinfecciones y factores de riesgo. Las infec-
ciones bacterianas y fúngicas son más comunes en 
pacientes hospitalizados en estado crítico, particular-
mente en aquellos de edad avanzada, comorbilidades 
sistémicas, inmunosupresión, administración de corti-
costeroides, ventilación mecánica y largos periodos de 
hospitalización o en la unidad de cuidados intensivos. 
No obstante, también se han descrito sobreinfecciones 
en pacientes inmunocompetentes con COVID-19, aun-
que con menor frecuencia.7,8

Fisiopatología de las superinfecciones. Después 
de la infección viral, la alteración de los mecanismos 
mecánicos y de la respuesta inmunitaria del huésped 
deteriora las defensas del sistema respiratorio, lo que 
facilita la proliferación bacteriana y fúngica.9 La inte-
racción entre el virus y la célula huésped induce una 
respuesta inflamatoria caracterizada por la liberación 
de citocinas proinflamatorias, como interleucina-6, in-
terleucina-2, receptor soluble de interleucina-2 y factor 
de necrosis tumoral alfa, además de citocinas antiinfla-
matorias como interleucina-4 e interleucina-10, lo cual 
contribuye al daño tisular.10,11 En el transcurso de las 
infecciones virales, la síntesis de procalcitonina es in-

hibida por el interferón gamma, lo cual explica que sus 
niveles permanezcan dentro de los niveles normales en 
pacientes con COVID-19 sin complicaciones bacteria-
nas asociadas.10

La sobreinfección se define por la presencia de 
signos clínicos compatibles con neumonía o bacterie-
mia, además del aislamiento de un nuevo patógeno en 
muestras respiratorias inferiores o hemocultivos obteni-
dos después de 48 horas del ingreso hospitalario.12 La 
neumonía asociada a ventilación mecánica se diagnos-
tica mediante la combinación de infiltrados radiológicos 
nuevos o progresivos, manifestaciones clínicas de in-
fección y cultivos microbiológicos positivos.13,14

La neumonía es la infección secundaria más frecuen-
te en pacientes hospitalizados con COVID-19, seguida 
de bacteriemia e infecciones del tracto urinario.15 Los 
pacientes críticos requieren con frecuencia ventilación 
mecánica prolongada, sedación profunda, posición pro-
na y bloqueo neuromuscular, factores que incrementan 
el riesgo de infecciones nosocomiales, particularmen-
te neumonía asociada a ventilador, cuya incidencia se 
ha reportado entre 21 y 88% en diferentes series.16,17 
Aunque algunos estudios han reportado tasas bajas 
de bacteriemia verdadera en pacientes con COVID-19, 
hallazgos similares se describieron previamente en pa-
cientes con SARS.18

En naciones en vías de desarrollo como México, don-
de se encuentra una carga considerable de microorga-
nismos multirresistentes en el ambiente hospitalario, las 
sobreinfecciones asociadas al COVID-19 constituyen 
un desafío adicional y pueden contribuir al aumento de 
la mortalidad. Resulta necesario generar evidencia que 
incorpore elementos clínicos, microbiológicos y epide-
miológicos, con el propósito de optimizar las estrategias 
de uso racional de antimicrobianos. En este contexto, 
el presente estudio describe un análisis retrospectivo 
de las características y desenlaces de pacientes con 
infecciones bacterianas documentadas por cultivo y 
diagnóstico de SARS-CoV-2/COVID-19 en un hospital 
de segundo nivel.

MATERIAL Y MÉTODOS

Se llevó a cabo un estudio de cohorte retrospectiva 
unicéntrico, observacional y descriptivo en el Hospital 
General Regional No. 251 del Instituto Mexicano del 
Seguro Social (IMSS), situado en Metepec, Estado de 
México, durante el periodo comprendido entre julio de 
2020 y julio de 2021.

La población de estudio estuvo constituida por pa-
cientes adultos (≥ 18 años) hospitalizados en el servicio 
de medicina interna con diagnóstico confirmado de in-
fección por SARS-CoV-2 mediante prueba de reacción 
en cadena de la polimerasa con transcriptasa reversa 
(RT-PCR), con una estancia intrahospitalaria mínima de 
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48 horas y al menos un cultivo microbiológico positivo 
documentado durante su hospitalización.

Se incorporaron pacientes de ambos géneros, diag-
nosticados con COVID-19 de origen comunitario o no-
socomial, sin evidencia de infección bacteriana o fún-
gica activa al momento de su ingreso. Se excluyeron 
pacientes menores de 18 años, aquellos con infección 
asociada a la atención sanitaria documentada al ingreso 
o importada de otra unidad hospitalaria, pacientes con 
estancia hospitalaria menor a 48 horas, pacientes con 
prueba RT-PCR negativa para SARS-CoV-2 y aquellos 
con expediente clínico incompleto.

La identificación de los casos se realizó mediante la 
revisión de la base de datos institucional del Sistema 
Institucional de Organización de Cultivos (SIOC) y la 
corroboración del diagnóstico de COVID-19 con el Ser-
vicio de Epidemiología. Se revisaron los expedientes 
clínicos electrónicos para la obtención de variables de-
mográficas, clínicas y microbiológicas.

Las variables analizadas incluyeron edad, sexo, co-
morbilidades, días de estancia intrahospitalaria, tipo de 
egreso, presencia de dispositivos invasivos (tubo endo-
traqueal, catéter venoso central, sonda urinaria, catéter 
para hemodiálisis y catéter intraperitoneal), tipo de mues-
tra microbiológica (hemocultivo, cultivo de secreción 
bronquial, urocultivo y otros), microorganismos aislados 
y perfiles de susceptibilidad antimicrobiana. Para el aná-
lisis microbiológico, se consideró únicamente el primer 
aislamiento por sitio y microorganismo, clasificando los 
aislamientos repetidos como infecciones persistentes.

Los cultivos de microorganismos y los antibiogramas 
se realizaron siguiendo los protocolos del laboratorio 
clínico, usando métodos estándar para identificar bacte-
rias y hongos, así como para determinar su sensibilidad 
a los antimicrobianos.

RESULTADOS

Durante el periodo comprendido entre julio de 2020 
y julio de 2021, se identificaron 866 cultivos positivos 
realizados en el Hospital General Regional No. 251 del 
Instituto Mexicano del Seguro Social (IMSS). Tras la 
aplicación de los criterios de exclusión, se eliminaron 
cultivos correspondientes a pacientes menores de 18 
años, procedentes de otros servicios hospitalarios, con 
estancia intrahospitalaria menor a 48 horas, sin diag-
nóstico confirmado de COVID-19 mediante RT-PCR o 
con expediente clínico incompleto. Posteriormente, se 
incluyeron 197 cultivos positivos correspondientes a 62 
pacientes con diagnóstico confirmado de COVID-19, 
los cuales constituyeron la población final de estudio. El 
proceso de selección de los cultivos y pacientes inclui-
dos se muestra en la Figura 1.

Características generales de la población. La 
edad media de la población fue de 49 ± 15.36 años, 

con una mediana de 50 años (rango intercuartílico 38-
61 años). Se observó un predominio del sexo masculi-
no, con 44 pacientes (71%), mientras que 18 pacientes 
(29%) correspondieron al sexo femenino.

Durante la evolución clínica intrahospitalaria, 36 pa-
cientes (58.1%) fallecieron, 25 pacientes (40.3%) egre-
saron por mejoría clínica y un paciente (1.6%) fue egre-
sado por alta voluntaria.

La estancia hospitalaria presentó una media de 25.83 
± 16.76 días, con una mediana de 22 días y un rango 
que osciló entre 4 y 81 días. La mayoría de los pacien-
tes presentaron evidencia radiológica de compromiso 
pulmonar, documentándose neumonía en 51 pacientes 
(82.3%) mediante estudios de imagen.

En relación con las comorbilidades, las más frecuen-
tes fueron diabetes mellitus tipo 2 y obesidad, seguidas 
en menor proporción por hipertensión arterial sistémica 
y enfermedad pulmonar crónica.

Estos hallazgos reflejan el perfil clínico predominante 
de pacientes hospitalizados con COVID-19 en el con-
texto del sistema hospitalario regional, caracterizado 
por alta carga de enfermedad metabólica y elevada 
gravedad clínica.

Distribución de cultivos. De los 197 cultivos positi-
vos inicialmente identificados, 31 cultivos (16%) fueron 
clasificados como infecciones persistentes (mismo pa-
ciente, mismo sitio anatómico y mismo microorganismo 
aislado), por lo que fueron excluidos del análisis micro-
biológico principal para evitar duplicación de resultados.

De esta forma, el análisis final incluyó 166 cultivos 
microbiológicos, con una media de 4.4 ± 3.07 cultivos 
por paciente y una mediana de 3 cultivos por paciente.

En cuanto al tipo de muestra microbiológica, el he-
mocultivo fue el tipo de cultivo más frecuente, repre-
sentando aproximadamente 52.4% de las muestras, 
seguido de cultivos de secreción bronquial (27.1%), 
urocultivos (13.3%); otros cultivos que incluyeron mues-
tras de herida quirúrgica y cultivos asociados a catéter 
intraperitoneal (7.2%).

Respecto a los dispositivos invasivos utilizados du-
rante la hospitalización, el tubo endotraqueal fue el 
dispositivo más frecuentemente asociado con la obten-
ción de cultivos positivos, seguido del catéter venoso 
central, la sonda urinaria y otros dispositivos invasivos. 
Estos hallazgos reflejan la elevada exposición a proce-
dimientos invasivos en pacientes con COVID-19 grave, 
particularmente aquellos que requieren soporte ventila-
torio y acceso vascular prolongado.

Tipo de sobreinfección. En relación con el tipo de 
sobreinfección documentada, 85% de los casos corres-
pondieron a sobreinfecciones bacterianas, mientras que 
15% fueron sobreinfecciones fúngicas, lo que confirma 
el predominio de infecciones bacterianas secundarias 
en pacientes hospitalizados con COVID-19. Esta distri-
bución se ilustra en la Figura 2.
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Desde el punto de vista clínico, estos resultados 
sugieren que las infecciones bacterianas oportunistas 
representan una complicación frecuente en pacientes 
con COVID-19 hospitalizados, especialmente en aque-
llos con estancias prolongadas, ventilación mecánica o 
múltiples dispositivos invasivos.

Microorganismos aislados. En el análisis microbio-
lógico se identificaron 29 microorganismos diferentes, 
agrupados en bacterias gramnegativas, bacterias gram-
positivas y hongos.

De forma global, se observó un predominio de bac-
terias gramnegativas (63.8%) sobre bacterias grampo-
sitivas (36.2%), lo cual coincide con los patrones epi-
demiológicos descritos en infecciones nosocomiales 
asociadas a pacientes críticos.

Los microorganismos aislados con mayor frecuencia 
fueron Staphylococcus spp. (22.89%) y Acinetobacter 

spp. (22.28%), seguidos de Candida spp. (15.06%), 
Escherichia coli (12.04%) y Klebsiella spp. (7.83%). En 
menor proporción se identificaron Enterococcus spp. 
(6.02%), Stenotrophomonas spp. (4.81%) y Pseudomo-
nas spp. (3.61%). La distribución global de los microor-
ganismos aislados se muestra en la Figura 3.

El análisis según el tipo de muestra microbiológica evi-
denció diferencias en el patrón etiológico. En los hemo-
cultivos, el microorganismo aislado con mayor frecuencia 
fue Staphylococcus spp., seguido de Enterococcus spp., 
lo cual sugiere una importante participación de bacterias 
grampositivas en infecciones del torrente sanguíneo.

En los cultivos de secreción bronquial, el patógeno 
predominante fue Acinetobacter spp., seguido de Can-
dida spp., lo cual sugiere una importante participación 
de patógenos oportunistas y microorganismos asocia-
dos a ventilación mecánica.

Cultivos con resultado positivo para infección 
bacteriana y fúngica, provenientes de pacientes 
de todos los servicios, ambos sexos (n = 866)

Cultivos de muestras de 
pacientes > 18 años incluidos 

en el estudio (n = 814)

Excluidos del 
estudio, < 18 
años (n = 52)

Cultivos de pacientes 
hospitalizados en el Servicio de 

Medicina Interna (n = 612)

Excluidos del estudio, 
ingresados en otros 

Servicios (Cirugía General, 
Ginecología, Traumatología 

y Urgencias) (n = 202)

¿Cultivos de pacientes con más de 
48 horas de estancia hospitalaria?

Incluidos en el 
estudio (n = 351)

Excluidos del 
estudio (n = 261)

Cultivos con prueba de RT-PCR o antígeno de 
diagnóstico rápido para detención de SARS-CoV-2

COVID-19 confirmado 
(n = 206)

Prueba positiva Prueba negativa

COVID-19 
descartado (n = 145)

¿Cultivos de pacientes que cuentan 
con expediente clínico completo?

Incluidos en el 
estudio (n = 197)

Eliminados del 
estudio (n = 9)

Conteo final de pacientes de los que 
se obtuvieron los cultivos (n = 62)

Figura 1: 

Flujograma de selección de cultivos 
y pacientes incluidos en el estudio. 
Se muestra el proceso de selección 
de los cultivos positivos analizados 
durante el periodo de estudio. 
Inicialmente se identificaron 866 
cultivos positivos correspondientes 
a pacientes de ambos sexos y 
todos los servicios hospitalarios. 
Posteriormente, se excluyeron cultivos 
de pacientes menores de 18 años, 
de servicios distintos a Medicina 
Interna, con estancia hospitalaria 
menor a 48 horas, con prueba negativa 
para SARS-CoV-2 por RT-PCR o 
antígeno rápido, así como aquellos 
con expediente clínico incompleto. 
Finalmente, se incluyeron 197 cultivos 
positivos, correspondientes a 62 
pacientes con diagnóstico confirmado 
de COVID-19, que cumplieron con 
todos los criterios de inclusión.
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En los urocultivos, el microorganismo más frecuen-
temente identificado fue Candida spp., seguido de 
Escherichia coli, lo que sugiere un posible papel de la 
instrumentación urinaria prolongada como factor pre-
disponente.

Finalmente, en los cultivos agrupados como otros 
(herida quirúrgica y catéter intraperitoneal), el microor-
ganismo predominante fue Escherichia spp., seguido de 
Pseudomonas spp.

Perfil de susceptibilidad antimicrobiana. El análi-
sis de los antibiogramas evidenció altos niveles de re-
sistencia a los antimicrobianos, particularmente entre 
las bacterias gramnegativas. Se observaron elevados 
porcentajes de resistencia frente a fluoroquinolonas, tri-
metoprima-sulfametoxazol y cefalosporinas de tercera 
generación (Figura 4).

En contraste, los antimicrobianos con mayor tasa de 
susceptibilidad global fueron tigeciclina y los carbape-
némicos, aunque se observaron variaciones según el 
microorganismo aislado.

Estos hallazgos son particularmente relevantes desde 
el punto de vista clínico y epidemiológico, ya que eviden-
cian la presencia de patógenos oportunistas y potencial-
mente multirresistentes en pacientes hospitalizados con 
COVID-19, lo cual representa un desafío para el manejo 
terapéutico y el control de infecciones nosocomiales.

En conjunto, los resultados obtenidos aportan infor-
mación epidemiológica relevante a nivel local, al des-
cribir el perfil microbiológico de las sobreinfecciones 
bacterianas y fúngicas en pacientes hospitalizados con 
COVID-19 en un hospital de segundo nivel de atención 
en México. Estos datos pueden ayudar a dirigir estra-
tegias de vigilancia microbiológica, mejorar el uso de 
antimicrobianos y reforzar programas de control de in-
fecciones en hospitales durante la pandemia.

DISCUSIÓN

El presente estudio constituye una recopilación y análi-
sis de cultivos positivos obtenidos en pacientes hospi-

talizados con diagnóstico de COVID-19, lo que permitió 
describir el comportamiento de las sobreinfecciones 
bacterianas y fúngicas en un hospital de segundo nivel. 
En esta población, el hemocultivo fue el tipo de muestra 
más común, seguido por el cultivo de secreción bron-
quial, mientras que los cultivos de heridas quirúrgicas y 
de catéter peritoneal tuvieron una frecuencia reducida. 
Este hallazgo sugiere que las infecciones del torrente 
sanguíneo y las infecciones respiratorias secundarias 
representan las principales formas de sobreinfección en 
estos pacientes. De acuerdo con la evidencia, el dispo-
sitivo invasivo más implicado fue el tubo endotraqueal, 
seguido por el catéter venoso central. Esto reafirma el 
papel de la ventilación mecánica invasiva y los accesos 
intravasculares como factores de riesgo significativos.

De forma global, se identificaron 29 especies de pa-
tógenos agrupados en nueve familias, predominando 
Acinetobacter spp., seguido de Candida spp., Staphylo-
coccus spp. y Klebsiella spp., mientras que Pseudomo-
nas spp. se aisló con menor frecuencia. Al analizar los 
sitios específicos de infección, en los hemocultivos pre-
dominó Staphylococcus spp. seguido de Enterococcus 
spp.; en los cultivos de secreción bronquial, Acinetobac-
ter spp. fue el microorganismo más frecuente, seguido 
de Candida spp.; en los urocultivos predominó Candida 
spp. seguido de Escherichia coli; y en los cultivos agru-
pados como «otros» (herida quirúrgica y catéter intra-
peritoneal) se aisló principalmente Escherichia spp., se-
guido de Pseudomonas spp. Estos hallazgos reflejan la 
heterogeneidad microbiológica asociada a las distintas 
fuentes de infección.

Figura 2: 
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Figura 3: Distribución porcentual de los dispositivos invasivos utilizados en 
los pacientes incluidos en el estudio. Los hallazgos reflejan la alta exposición 
a dispositivos invasivos, particularmente aquellos relacionados con soporte 
ventilatorio y acceso vascular, en pacientes hospitalizados con COVID-19.
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La sobreinfección bacteriana fue considerablemen-
te más frecuente (85%) que la fúngica (15%), lo cual 
concuerda con lo descrito en la literatura, donde las in-
fecciones secundarias en pacientes con neumonía viral 
suelen ser de origen bacteriano. Aunque habitualmente 
un solo microorganismo es responsable del cuadro clí-
nico, se ha documentado que la coexistencia de múlti-
ples patógenos puede agravar la evolución y dificultar la 
recuperación del paciente.19 Este fenómeno también es 
aplicable a la neumonía asociada a COVID-19.

En la presente investigación, la tasa de mortalidad fue 
elevada, con un 61.5% de los pacientes fallecidos, una 
cifra que guarda similitud con los informes de investiga-
ciones realizadas en China, donde la tasa de mortalidad 
en pacientes críticos ascendió al 49%, particularmente 
en casos de comorbilidades como diabetes mellitus, en-
fermedad respiratoria y cardiovascular.20 La evidencia 
disponible indica que las sobreinfecciones bacterianas 
secundarias constituyen un factor de riesgo importante 
para las complicaciones y desenlaces adversos en pa-
cientes con COVID-19. En un estudio retrospectivo, Zhou 
y colaboradores reportaron que 27 de 28 pacientes con 
infecciones bacterianas secundarias fallecieron (96%), y 
que la mitad de los pacientes no sobrevivientes presenta-
ron infección secundaria.21 Estos datos son consistentes 
con los hallazgos de la presente investigación.

En las unidades de cuidados intensivos, los pacien-
tes suelen estar expuestos a múltiples factores que fa-
vorecen la adquisición de infecciones bacterianas, parti-
cularmente por microorganismos oportunistas. Diversos 
autores consideran que la edad avanzada, la presencia 
de comorbilidades y la coinfección bacteriana influyen 
de manera significativa en la mortalidad.22 No obstan-

te, otros estudios han reportado una incidencia menor 
de infecciones bacterianas; un metaanálisis que incluyó 
cerca de 4,000 pacientes hospitalizados con COVID-19 
encontró una frecuencia de 7%, que aumentó al 14% 
en pacientes ingresados en la Unidad de Cuidados In-
tensivos (UCI). Estas variaciones pueden atribuirse a 
diferencias en las poblaciones estudiadas, el tamaño 
muestral y los criterios de inclusión utilizados.

Respecto al sexo, se observó un predominio del 
masculino, hallazgo que coincide con múltiples inves-
tigaciones, en las que se ha descrito que los hombres, 
especialmente aquellos de mayor edad y con comorbi-
lidades crónicas, presentan mayor susceptibilidad a la 
infección por COVID-19, posiblemente relacionado con 
una respuesta inmune menos eficiente.22

Durante la pandemia, la frecuencia de sobreinfecciones 
reportadas ha disminuido en comparación con otros bro-
tes por coronavirus, lo cual podría explicarse por el incre-
mento en la prescripción de antibióticos de amplio espec-
tro, frecuentemente utilizados de manera empírica.23 En 
este estudio, cuatro de las nueve familias de patógenos 
aislados correspondieron a microorganismos multirresis-
tentes, lo que representa un reto terapéutico importante.

Las sobreinfecciones bacterianas y fúngicas son 
complicaciones esperadas en el contexto de neumonía 
viral grave. Sin embargo, en pacientes con COVID-19 
la evidencia publicada sobre este fenómeno es limita-
da, y en muchos estudios no se analiza de manera es-
pecífica su impacto pronóstico, a pesar de que se ha 
reportado infección secundaria hasta en 50% de los 
pacientes no sobrevivientes.23,24 La literatura señala 
que aproximadamente 8% de los pacientes hospitali-
zados presenta coinfecciones bacterianas o fúngicas, 
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siendo la bacteriemia la manifestación más frecuente, 
con aislamiento tanto de bacterias grampositivas como 
gramnegativas.24

Chen y colaboradores describieron coinfecciones bac-
terianas y fúngicas principalmente en pacientes grave-
mente enfermos, aislando microorganismos como Acine-
tobacter baumannii, Klebsiella pneumoniae, Aspergillus 
flavus, Candida glabrata y Candida albicans.25 En con-
cordancia, en el presente estudio se aislaron bacterias 
grampositivas, como Staphylococcus aureus, y gramne-
gativas, como Acinetobacter baumannii, Klebsiella pneu-
moniae, Escherichia coli y Pseudomonas aeruginosa.

Los patógenos bacterianos más frecuentes identifi-
cados fueron Staphylococcus spp. (22.89%), Acineto-
bacter spp. (22.28%), Escherichia coli (12.04%), Kleb-
siella pneumoniae (7.83%), Enterococcus spp. (6.02%), 
Stenotrophomonas maltophilia (4.81%) y Pseudomonas 
aeruginosa (3.61%). Las infecciones micóticas estuvie-
ron representadas por Candida spp. con una frecuencia 
de 15.06%.

Nebreda y colaboradores reportaron que 16% de los 
pacientes con COVID-19 presentó coinfección o sob-
reinfección bacteriana o fúngica, siendo Acinetobacter 
baumannii el patógeno más frecuente y multirresistente, 
sensible únicamente a colistina.26 En el presente estu-
dio, Acinetobacter baumannii también se identificó con 
alta frecuencia y con patrones de resistencia relevan-
tes, mostrando susceptibilidad intermedia a colistina en 
una proporción significativa.

García y asociados describieron que las coinfeccio-
nes adquiridas en la comunidad se asociaron principal-
mente a Streptococcus pneumoniae y Staphylococcus 
aureus, mientras que las sobreinfecciones nosoco-
miales se debieron en mayor medida a Pseudomonas 
aeruginosa y Escherichia coli.27 En contraste, en este 
estudio P. aeruginosa se aisló en menor proporción, lo 
que podría relacionarse con diferencias en el perfil epi-
demiológico institucional.

Li y colaboradores reportaron una alta frecuencia de 
Acinetobacter baumannii y Klebsiella pneumoniae, con 
elevadas tasas de resistencia a carbapenémicos.28 Los 
hallazgos del presente estudio coinciden parcialmente 
con estos resultados, identificándose las mismas espe-
cies bacterianas, aunque con menores porcentajes de 
resistencia global.

En relación con las comorbilidades, diversos autores 
han analizado el impacto de la obesidad y la diabetes tipo 
2 en el pronóstico de pacientes con COVID-19. En este 
estudio no se observaron diferencias significativas entre 
pacientes con y sin sobreinfección, tampoco se identificó 
una asociación clara con diabetes tipo 2 o enfermedad 
pulmonar crónica, a diferencia de otros reportes.29 Sin 
embargo, se observaron diferencias en la proporción de 
obesidad, condición que ha sido asociada a mayor riesgo 
de hospitalización, ingreso a UCI y mortalidad.30

Finalmente, los estudios microbiológicos son muy 
importantes para identificar patógenos y la resistencia 
a los antibióticos, lo que ayuda a tomar decisiones de 
tratamiento en pacientes con COVID-19. Entre las limi-
taciones de este estudio se encuentra su carácter uni-
céntrico y el tamaño reducido de la muestra, lo que limi-
ta la detección de patrones específicos de coinfección. 
No obstante, los resultados sugieren que la realización 
sistemática de estudios microbiológicos durante la pan-
demia aporta información valiosa para el manejo clínico 
de estos pacientes.

CONCLUSIONES

Se registró una elevada incidencia de sobreinfecciones 
bacterianas (85%) y, en una proporción inferior, de so-
breinfecciones fúngicas (15%), lo que corrobora que las 
infecciones bacterianas secundarias son más prevalen-
tes que las fúngicas en pacientes hospitalizados con 
COVID-19. Más de la mitad de los pacientes fallecieron 
durante su estancia hospitalaria, y las bacterias gram-
negativas fueron los patógenos aislados con mayor fre-
cuencia.

Los resultados del estudio sugieren una asociación 
entre la presencia de sobreinfecciones bacterianas o 
fúngicas y el incremento de la mortalidad en pacientes 
con COVID-19. Este riesgo parece ser mayor cuando 
se aíslan patógenos como Acinetobacter spp., Sta-
phylococcus spp. y Klebsiella spp., los cuales, debido a 
su virulencia y a su capacidad de desarrollar resistencia 
a los antimicrobianos, se asocian con mayor gravedad 
clínica, prolongación de la estancia intrahospitalaria y 
desenlaces desfavorables.

La determinación de los perfiles de sensibilidad y re-
sistencia a los antimicrobianos representó un desafío 
metodológico debido al uso de diferentes sensidiscos y 
antibióticos en los antibiogramas, lo que limitó la com-
paración directa entre pacientes y pudo generar sesgos 
de información. No obstante, la realización sistemática 
de cultivos microbiológicos permitió identificar los pató-
genos implicados y sus perfiles de susceptibilidad, apor-
tando información relevante para orientar la toma de de-
cisiones terapéuticas en pacientes con COVID-19 que 
desarrollan sobreinfecciones bacterianas o fúngicas.

Tras la revisión de la literatura disponible en PubMed 
Central y Google Académico, no se identificaron reportes 
previos publicados por autores mexicanos que describan 
de manera específica la prevalencia y el perfil microbio-
lógico de sobreinfecciones bacterianas y fúngicas en pa-
cientes hospitalizados con COVID-19. En este contexto, 
el presente trabajo podría constituir uno de los primeros 
reportes nacionales que documenta estas características 
microbiológicas, aportando evidencia relevante para el 
conocimiento epidemiológico y el manejo clínico de es-
tas complicaciones en el ámbito hospitalario.
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