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RESUMEN 

Objetivos:  

- Analizar la incidencia de sobreinfección bacteriana y fúngica en los pacientes con 

diagnóstico de COVID19 tratados en una Unidad de Cuidados Intensivos (UCI) y sus 

patógenos principales.  

- Estudiar la asociación de las sobreinfecciones con la mortalidad, antecedentes, 

tratamientos y comorbilidades. 

- Describir la proporción/incidencia de sobreinfección por patógenos multirresistentes 

durante la pandemia en el paciente crítico COVID19.  

 

Material y métodos:  

Estudio observacional descriptivo retrospectivo en el que se recogen datos de los 

pacientes que han sido ingresados en el servicio de Cuidados Intensivos del Hospital Clínico 

Lozano Blesa, entre marzo de 2020 y marzo de 2021 con el diagnóstico de neumonía bilateral 

por SARS-CoV2 (COVID19), y que cumplan los criterios de inclusión establecidos. Se analizarán 

las variables demográficas, clínicas, analíticas y tratamientos de dichos pacientes durante su 

ingreso en UCI, y se realizará un análisis estadístico descriptivo y analítico con los datos 

obtenidos. Para dicho análisis se utilizará el programa estadístico SPSS v25. 

 

Palabras clave:  

COVID19, Sobreinfección, Multirresistente, Pseudomonas aeruginosa, SARM, Klebsiella 

pneumoniae, Aspergillus. 

 

 

 

 

 

 

 



TITLE: Bacterial and fungal superinfection in the critical COVID19 patient.  

 

ABSTRACT 

 

Objective:  

- To analyze the incidence of bacterial and fungal superinfection in the patient with 

COVID19 diagnosis and its mains pathogens.  

- Study the effect of superinfection according to their medical background, treatments, 

comorbility and mortality. 

- To describe the incidence of Multirresistant pathogens superinfection in the critical 

COVID patient.  

 

Methods:  

An observational, descriptive, retrospective study has been undertaken based on data 

taken from patients hospitalized in the Critical Care Unit from Hospital Clínico Universitario 

Lozano Blesa from March 2020 to March 2021 diagnosed with bilateral pneumonia due to SARS-

CoV2 (COVID19), with the specific inclusion criteria. The clinical, demographic, analitic and 

treatments data obtained we’ll be compared and we’ll perform and statistic analysis, for wich 

we’ll use the program SPSS v25. 

 

Keywords:  

COVID19, superinfection Pseudomonas aeruginosas, Multi-resistant, MRSA, Klebsiella 

pneumonia, Aspergillus.  
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1. Introducción  

1.1 SARS-COV2 Y ORIGEN DE LA PANDEMIA 

El virus SARS-CoV2 surge en diciembre de 2019 en la ciudad de Wuhan (Hubei), en China, 

donde se notificaron los primeros pacientes con neumonía bilateral causada por este virus no 

conocido previamente. El origen establecido inicialmente es un mercado de abastos en dicha 

ciudad, estableciéndose que el huésped originario del virus es el murciélago y valorándose 

también como origen el pangolín. Además, se sospecha la presencia de un hospedador 

intermedio. Se trataría por tanto de una zoonosis que ha realizado un salto interespecie 1,2,3. 

Pese a que las autoridades chinas descartaron dicho mercado como origen del virus, sería 

plausible el salto interespecie desde un hospedador intermediario que hubiera participado 

como eslabón en la cadena de transferencia y en el que las últimas mutaciones podrían haber 

tenido lugar previo a la infección del ser humano.   Asimismo, una vez traspasada la barrera 

interespecie, el virus presenta variabilidad y capacidad mutagénica (observada en una de sus 

regiones denominada RBD y por su gran genoma) debido a modificaciones en su material 

genético (por delecciones o inserciones) permitiendo al virus incrementar su virulencia y su 

capacidad de transmisión 3,4,.  

Otras teorías de la aparición del virus hablan de 6 pacientes, mineros, que presentaron 

sintomatología similar y con un patógeno del tipo SARS en 2012, lo que obtendría como 

conclusión que el salto interespecie podría haber ocurrido 7-8 años antes de la pandemia.  

La Organización Mundial de la Salud (OMS) descartó la selección vírica a partir de pases 

en el laboratorio. El hallazgo de coronavirus homólogos en otras especies animales (aparte del 

pangolín), con regiones RBD similares al SARS-CoV-2, proporcionaría una explicación más 

plausible de cómo se pudo producir la adquisición del complejo RBD por mutación o 

recombinación 3. 

En cualquier caso, el virus se extiende rápidamente de forma global confirmándose la 

pandemia mundial en febrero de 2020. Los coronavirus son un grupo de virus estudiado y 

conocido en la práctica biológico sanitaria, especialmente en el campo veterinario, ocasionando 

principalmente sintomatología respiratoria y gastroentérica. El SARS-CoV2, cuyo nombre tiene 

origen en “severe acute respiratory syndrome coronavirus 2” es un virus ARN compuesto por 

29.903 nucleótidos, que pertenece a la familia Coronaviridae, del orden de los Nidovirales, y a 

su vez clasificado en el subgénero betacoronavirus, que junto con el subgénero alfa, infecta al 

ser humano 3,4,5. El SARS-CoV, que apareció en 2002, pertenece al mismo subgénero 3,4,5. 
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En cuanto a su morfología se tratan de virus esféricos, en los que se han descrito 

diferentes estructuras proteicas: Spikes en su superficie, que son complejos triméricos de 

glicoproteína viral S y claves para su capacidad infectiva por su relación con la región RBD 

(dominio de unión al receptor); complejos diméricos de las proteínas hemaglutina-esterasa (HE) 

más cortos; envoltura viral; glicoproteína de membrana (M) con dominios transmembrana; 

proteína de envoltura (E) hidrofóbica; nucleoproteína N unida al ARN; y por último ARN como 

material genético, de polaridad positiva 4,6,7. 

La región RBD (dominio de unión al receptor) se encarga de reconocer los receptores 

celulares de la célula huésped, la enzima convertidora de angiotensina 2 (ACE2). Es 

precisamente esta región RBD la que nos habla de hospedadores intermedios, por su similitud 

con regiones RBD de otros coronavirus encontrados en otras especies como el pangolín 3,4,6,7.  

  Hasta el 7 de marzo de 2021, fecha aproximada de fin de recogida de pacientes para 

nuestra muestra, se han registrado mundialmente 1161235492 infectados y 2581976 muertes. 

En España la cifra de casos confirmados se sitúa en 3149012, con más de 70000 muertes8,9.  

1.2. TRANSMISIÓN Y PATOGENIA 

La forma en la que el SARS-COV-2 se propaga ha sido y es tema de debate. La evidencia 

actual señala que la transmisión persona a persona es la vía más importante, seguida de la 

respiratoria (a través de secreciones y gotas respiratorias (gotas de Flügge) que se propagan a 

través de tos, estornudo o con el habla).  

Otro mecanismo propuesto para su propagación han sido las secreciones en objetos 

contaminados que entran en contacto con ojos, boca, manos, nariz, etc. Un papel menor se ha 

atribuido a la vía aérea a través de partículas en suspensión que se inhalan (distintas estas de 

las gotas de Flügge). 3,6,7, 10.   

1.3. DIAGNÓSTICO 

El diagnóstico se confirma, tras sospecha inicial por clínica o por mapa de contactos, 

mediante PCR (del inglés Polymerase Chain Reaction o Reacción en Cadena de la Polimerasa), 

serologías en sangre positivas (con anticuerpos IgM) o test de antígenos (obteniendo muestras 

de nasofaringe, orofaringe o muestras de secreciones respiratorias bajas).  

La forma de diagnóstico generalizada mundialmente ha sido la PCR. Se extrae el material 

genético del virus de las muestras respiratorias obtenidas, y se identifica el genoma del virus 

mediante dicha prueba, concretamente de las secuencias que corresponden a la proteínas N, E 
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y S. Aparte de su detección se ha cuantificado la carga viral mediante el valor umbral de ciclo 

(CT), que es el número de veces que la PCR tiene que leer el genoma del virus para establecer 

que se encuentra presente y determinar una carga viral concreta. Depende de las referencias de 

laboratorio pero mayoritariamente se ha considerado su valor entre 37-40:  >40 es negativo y 

<37 es positivo. Cuantos menos ciclos realice la PCR para el valor positivo, mayor es la carga viral 

6,7,11,12.  

Las otras pruebas se han basado en la detección de antígeno-anticuerpo, por lo que son 

consideradas cualitativas, un ejemplo sería la técnica ELISA (del inglés enzyme-linked 

immunoassay o Ensayo por Inmunoabsorción ligado a Enzimas). En esta prueba existe un 

anticuerpo ligado a una enzima que detecta antígenos, como las proteínas específicas del SARS-

CoV2 (proteína N y subunidades de la proteína S) 6,7.  

Las pruebas rápidas han mostrado también su utilidad, especialmente cuando no existe 

posibilidad de realizar PCR, e identifican las inmunoglobulinas M y G, cuya presencia varía según 

el momento de evolución de la infección 6,7.  

Si la sospecha clínica es elevada y se acompaña de estudio de imagen compatible 

(radiografía de tórax o TC torácico) se establece también el diagnóstico. Por tanto, para el 

diagnóstico es clave la historia clínica del paciente y la evolución de su cuadro clínico que 

sustente la sospecha inicial 6,7,11.  

 

1.4. EVOLUCIÓN, CLÍNICA Y COMORBILIDADES. 

El período de incubación puede llegar a ser de 14 días, si bien la mayoría de casos 

presenta uno de entre 4 y 5 días. El grado de severidad de la infección varía ampliamente, con 

un gran número de infectados asintomáticos, hasta de 33%, lo que dificulta el control de 

expansión del virus, así como el diagnóstico y, su estudio epidemiológico y de mortalidad 

4,6,7,13,14.  

Ha habido diferentes denominaciones de la enfermedad por SARS-CoV2, estableciéndose 

actualmente con el nombre de COVID-19, sin ser necesario el desarrollo de neumonía viral.  

Las comorbilidades más prevalentes entre los pacientes afectados han sido la 

hipertensión arterial, diabetes, enfermedades cardiovasculares, enfisema pulmonar y obesidad. 

Por lo tanto, los pacientes con mayor riesgo de cuadro severo/grave serán aquellos que 

presenten una de estas comorbilidades, además de personas inmunodeprimidas y 
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embarazadas. Otros factores que se han relacionado con la mortalidad son la edad, el sexo y el 

grado de elevación de los reactantes de fase aguda (RFA) 4,6,7,13,14. 

Los pacientes sintomáticos pueden desarrollar síntomas leves, moderados o severos. La 

principal sintomatología descrita es: tos, fiebre, artralgias, mialgias, síntomas gastrointestinales 

como vómitos o deposiciones diarreicas, dolor abdominal, anosmia, ageusia, disnea e 

insuficiencia respiratoria aguda. La anosmia y ageusia se han postulado como síntomas 

característicos durante la pandemia, sumados al cuadro viral inespecífico acompañante. La 

evolución respiratoria más grave la constituye la neumonía vírica bilateral severa que conduce 

a un Síndrome de Distrés Respiratorio del Adulto (SDRA), asociado al Síndrome de Liberación de 

Citoquinas (SLC) y al Síndrome de Coagulación Intravascular Diseminada (CID), con disnea y fallo 

respiratorio, causando además daño multiorgánico 4,6,7,13,14  

A lo largo de la pandemia la alteración de una serie de marcadores bioquímicos ha sido 

utilizados para tanto aumenta la sospecha diagnóstica como predecir la evolución clínica de la 

infección y de la enfermedad. Destacan principalmente la leucopenia y linfopenia, proteína C 

reactiva (no así la procalcitonina), elevación de las enzimas lactato deshidrogenasa (LDH) y 

creatinquinasa (CK), así como del aspartato aminotranferasa (AST) y alanina aminotranferasa 

(ALT). El dímero D también tiene su papel destacado, especialmente en los pacientes más graves, 

a consecuencia de alteraciones en la coagulación y estado protrombótico. También se ha 

valorado la interleucina-6 (IL-6).  

En cuanto a las pruebas de imagen, el hallazgo principal es el de una neumonía atípica. 

En la radiografía de tórax se observan opacidades asimétricas, cuya distribución en la mayoría 

de los pacientes es periférica y bilateral, predominando en campos pulmonares inferiores. En la 

tomografía computarizada (TC) destacan las opacidades en vidrio deslustrado y consolidaciones 

irregulares, parcheadas, en zona medial y externa de los campos pulmonares 4,6,7,13,14.  

 

1.5. TRATAMIENTOS 

En líneas generales se han utilizado fármacos ya empleados para otras enfermedades, 

especialmente de origen vírico, como las causadas por el VIH y por otros coronavirus. 

Destacamos entre ellos la cloroquina/hidroxicloroquina (malaria, LES, AR), lopinavir/ritonavir, 

remdesivir (ébola)7 y otros antirretrovirales (VIH), interferón, tocilizumab (IL-6), así como 

anticuerpos monoclonales contra citocinas proinflamatorias. 

1.6. PACIENTE CRÍTICO COVID 
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Del total de pacientes infectados, alrededor del 5% ingresan en Unidades de Cuidados 

Intensivos (UCIs), siendo la mortalidad global del 2.3%, aunque como se ha señalado 

anteriormente este dato puede estar sesgado por el reto diagnóstico que entrañan los pacientes 

asintomáticos.  

Esta pandemia ha supuesto un reto para la sanidad en su conjunto y de manera especial 

para las UCIs, que han visto su capacidad sobrepasada por varios motivos.  

Por un lado, por las propias características del paciente CoVID grave: necesidad de 

ventilación mecánica para la mayoría, estancia prolongada (entre 10 y 28 días (estancia media 

de 14 días)) y numerosas complicaciones asociadas. 

Por otra parte, por el propio patógeno: la contagiosidad del patógeno sumada al 

desconocimiento inicial de la enfermedad ha provocado tanto la modificación como la creación 

de nuevos circuitos asistenciales, modificando todo ello en gran manera la mecánica de trabajo 

y constituyendo en su total uno de los mayores retos de la pandemia. 

El paciente crítico COVID19 ha desarrollado o desarrolla en su gran mayoría un distrés 

respiratorio del adulto, del cual no existe tratamiento específico. Por otra parte, tampoco se ha 

encontrado un tratamiento viral único o completamente efectivo. El protocolo terapéutico del 

paciente hospitalizado, crítico o no, se ha ido modificando a lo largo de la pandemia, aplicándose 

corticoterapia, terapia antiviral, anticoagulación profiláctica, diversas formas de ventilación, 

ciclos de prono-supinación, tratamientos con anticuerpos monoclonales y antibioterapia 

empírica profiláctica, entre otros.  

Mención especial entre las complicaciones merece la sobreinfección, tanto bacteriana 

como fúngica. En sus inicios, esta patología era poco frecuente en los pacientes COVID19, si bien 

la evidencia en la que se sustentaba dicha afirmación era limitada. Sin embargo, conforme la 

pandemia crecía, cada vez surgieron más publicaciones señalando esta complicación como una 

de las más frecuentes.14,15,16,17,18,19.  

Esto puede estar determinado por varios factores. El primero es que las 

sobreinfecciones son comunes en las infecciones virales respiratorias. Por otro lado, muchos de 

los pacientes ingresados se encontraban inmunodeprimidos, ya fuera por su patología de base 

o por tratamientos recibidos (como corticoterapia). Además, como ya hemos mencionado, se 

han empleado numerosos tratamientos fuera de su habitual indicación, así como modificado los 

protocolos de terapia y medidas de forma continua. Los pacientes críticos COVID necesitaron en 

un gran porcentaje Ventilación Mecánica Invasiva (VMI) de forma prolongada, aumentando el 
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riesgo de Neumonía Asociada a Ventilación Mecánica (NAVM) y traqueobronquitis. Aparte de 

las medidas sobre la vía aérea, estos pacientes, como muchos otros pacientes críticos, han 

precisado maniobras agresivas, como reintubaciones, traqueotomías, canulación de catéteres 

venosos centrales, drenajes, etc. Por último, la gran sobrecarga en los peores momentos de la 

pandemia ha provocado que personal sanitario con menos entrenamiento en materia de 

cuidados intensivos haya atendido a estos pacientes, con todo lo que ello implica 14,15,16,17,18,19,20.  

Los principales patógenos observados han sido Staphylococcus aureus, Pseudomonas 

aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumanii. Asimismo, también se han 

encontrado patógenos multirresistentes, observados con frecuencia en los pacientes críticos. El 

uso extendido de antibioterapia de amplio espectro, profiláctica o no, empírica o dirigida, 

pudiera ser un factor clave en el desarrollo de esta complicación. La infección fúngica y 

especialmente la aspergilosis han sido ampliamente descritas, incluso en enfermos 

inmunocompetentes14,15,16,17,18,19,20,21. 

 

Precisamente estas incógnitas nos han llevado a plantear este proyecto de investigación. 

¿Existe una mayor incidencia de sobreinfección bacteriana o fúngica en dependencia de los 

tratamientos recibidos o medidas realizadas?  ¿Ha afectado esta sobreinfección a la mortalidad? 

¿Existe peor pronóstico en función del patógeno de la sobreinfección? ¿Hay una incidencia 

elevada de sobreinfección por patógenos multirresistentes?  
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2. Hipótesis y Objetivos 

2.1 HIPÓTESIS: 

→H0: No existen diferencias significativas en la tasa/incidencia de sobreinfección bacteriana y/o 

fúngica en el paciente COVID19 según antecedentes y comorbilidades. 

→H1: Existen diferencias significativas en la tasa/incidencia de sobreinfección bacteriana y/o 

fúngica en el paciente COVID19 según antecedentes y comorbilidades.    

 

2.2.OBJETIVOS: 

 

Objetivo principal:  

- Analizar la presencia de sobreinfección bacteriana y fúngica en el paciente crítico 

COVID19 en función de sus antecedentes y comorbilidades.  

Objetivos secundarios:  

- Describir la proporción de sobreinfección durante la pandemia en el paciente crítico 

COVID19, así como los patógenos principales. 

- Describir la proporción/incidencia de sobreinfección por patógenos multirresistentes 

durante la pandemia en el paciente crítico COVID19 

- Analizar la mortalidad de los pacientes críticos COVID19 que presentan sobreinfección 

bacteriana y/o fúngica. 
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3. Material y Métodos  

3.1 DISEÑO DEL ESTUDIO 

Se trata de un estudio observacional, descriptivo, retrospectivo, basado en los datos de la 

historia clínica del programa implantado en la UCI del Hospital Clínico Universitario Lozano Blesa. 

3.2. POBLACIÓN/MUESTRA 

De los 326 pacientes recogidos inicialmente, se obtuvo una muestra de 295 tras la aplicación de 

los criterios de inclusión y exclusión. El periodo de estudio abarca desde el 4 marzo de 2020 al 4 

de marzo de 2021. 

-Criterios inclusión: pacientes mayores de 18 años con diagnóstico de neumonía bilateral por 

SARS-CoV2 (COVID19), ingresados por un período superior a 24h en la UCI del HCU Lozano Blesa. 

Se refleja Flow chart de inclusión en la Figura 1.  

-Criterios exclusión:  

   +Pacientes ingresados en la UCI, con positividad para SARS-CoV2 pero sin diagnóstico de 

neumonía bilateral vírica 

   + Pacientes mayores de 18 años con diagnóstico establecido de neumonía bilateral por SARS-

CoV2 (COVID19), ingresados por un período menor de 24h en UCI  

 

 

Fig 1. Flow chart de inclusión. 
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3.3. VARIBLES RECOGIDAS 

Se recogieron las siguientes variables/datos:  

1. Edad (<49 años, 50-69 años, >70 años) 

2. Sexo (Varón/Mujer) 

3. Etnia (caucásica mediterránea, caucásica este Europa, asiática, africana, americana).  

4. Tabaquismo (activo, exfumador, nunca). 

5. Alergias (SI/NO) 

6. IMC, peso y talla.  

7. Días de progresión desde inicio de síntomas hasta ingreso en UCI.  

8. APACHE II 

9. Obesidad (SI/NO) 

10. HTA (SI/NO) 

11. Dislipemia (SI/NO) 

12. Inmunosupresión (SI/NO) 

13. EPOC (SI/NO) 

14. Otras Neumopatías: Asma, SAOS, Enf. del intersticio pulmonar, ninguna 

15. Hepatopatía crónica (SI/NO). 

16. Insuficiencia renal crónica (SI/NO). 

17. Diabetes mellitus (SI/NO) 

18. Cáncer activo (en tratamiento y/o seguimiento en los últimos 5 años) /SI/NO). 

19. Cardiopatía isquémica (SI/NO).  

20. Accidente cerebrovascular (SI/NO). 

21. Tratamientos recibidos:  tocilizumab, dexametasona, 2º ciclo de dexametasona, otros 

corticoides, lopinavir/ritonavir, tenofovir, remdesivir, hidroxicloroquina, anakinra, 

colchicina, otros anticuerpos monoclonales, inmunoglobulinas, plasma hiperinmune, 

antibiótico previo a ingreso en UCI, ceftriaxona. 

22. Ventilación mecánica: Ventilación mecánica invasiva (VMI), Oxigenación Alto Flujo (OAF), 

VMI +OAF, VMI +VMNI. 

23. Días de ventilación mecánica 

24. Prono (SI/NO) 

25. Reintubación (SI/NO) 

26. Traqueostomía (SI/NO): traqueostomía quirúrgica o traqueostomía percutánea. 

27. Resultado UCI (ALTA/EXITUS).  

28. Reingreso (SI/NO).  
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29. Días de estancia en UCI 

30. Días de inicio síntomas a ingreso hospitalario 

31. Días de ingreso hospitalario a ingreso en UCI.  

32. Sobreinfección (SI/NO). 

33. Sobreinfección bacteriana (SI/NO) 

34. Sobreinfección por bacterias multirresistentes (SI/NO).  

35. Bacterias aisladas: Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas aeruginosa XDR, Klebsiella 

pneumoniae, Klebsiella pneumoniae BLEE, Streptococcus pneumoniae, Staphilococcus 

epidermidis, Staphilococcus haemolyticus, Escherichia coli, Escherichia coli BLEE, 

Enterococcus faecium, Enterococcus faecalis, Staphilococcus aureus meticilín sensible 

(SAMS), Staphilococcus aureus meticilin resistente (SARM), Acinetobacter baumanii, 

Stenotrophomonas maltophilia,  

36. Sobreinfección fúngica (SI/NO) 

37. Hongos aislados: Candida spp, Aspergillus spp, Pneumocystis jiroveci.  

38. Sobreinfección vírica (SI/NO) 

39. Otros virus aislados: Citomegalovirus (CMV), Virus herpes (VHS-1, VHS-2).  

40. Lugar de aislamiento del patógeno: Hemocultivo, broncoaspirado, lavado broncoalveolar, 

esputo, urocultivo, punta de catéter, programa Resistencia zero.  

41. Supervivencia a los 30 días.  

 

El estudio seguirá la lista de verificación propuesta en la declaración STROBE para estudios 

observacionales.  

      3.4 ANÁLISIS ESTADÍSTICO 

Para el análisis estadístico del conjunto de datos se utilizó el software SPSS versión 25. 

En el análisis descriptivo inicial se calcularon las frecuencias (%) para las variables 

cualitativas y los estadísticos de tendencia central y dispersión para las variables cuantitativas 

(media y desviación típica si la variable seguía una distribución normal y mediana y rango 

intercuartílico si la variable seguía una distribución no normal).  

Se realizó contraste de hipótesis según sean variables cuantitativas o categóricas y según 

el patrón de normalidad, con las pruebas Chi cuadrado de Pearson, U de Mann-Withney, y 

Kruskall-Wallis considerándose significativa una p>0.05. Evaluamos también la magnitud de 

asociación aplicando un modelo de regresión logística bivariante. Se llevó a cabo estimación de 

la función de supervivencia con método Kaplan-Meier y test de log- Rank. 



  

11 
 

 

3.5. ASPECTOS ÉTICOS: 

Para realizar este estudio se llevará a cabo la revisión informática de las historias clínicas de 

cada uno de los pacientes ingresados en la UCI del Hospital Clínico Lozano Blesa entre marzo de 

2020 y marzo de 2021 con el diagnóstico de neumonía bilateral por SARS-CoV2 (COVID19). La 

recogida de datos se realizará respetando la confidencialidad de cada individuo utilizando 

únicamente la información para el proyecto de investigación. Se realizará una base de datos 

anonimizada, sin nombres ni los números de historia clínica del paciente, asignando a cada 

paciente un número de manera correlativa al incluirlos en la base. Dicha base se guardará en 

formato SPSS digital en un ordenador del servicio de Cuidados Intensivos, al que solo tiene 

acceso dicho servicio y estará protegida mediante una clave que únicamente los investigadores 

conocerán.  

Toda la información recopilada de los pacientes incluidos en el estudio se ha mantenido de 

forma estrictamente confidencial, siendo sometida a la normativa legal vigente en España (Ley 

Orgánica 15/1999 de Protección de Datos de Carácter Personal y la Ley 41/2002, de información 

para el paciente, así como el Real Decreto 223/2004). El acceso a los datos del paciente se ha 

restringido a los componentes del equipo de investigación, manteniéndose en todo momento 

la confidencialidad sobre su identidad. 

El Comité Ético de Investigación Clínica de Aragón (CEICA) considera adecuada la realización 

de este trabajo académico, dado que se ha garantizado el cumplimiento de los principios éticos 

y legales aplicables, la confidencialidad de la información, el adecuado tratamiento de los datos 

en cumplimiento de la legislación vigente, así como la correcta utilización de los recursos 

materiales necesarios para su realización (código CEICA: PI21/143).  
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4. RESULTADOS 

 

4.1. ESTADÍSTICA DESCRIPTIVA 

 

4.1.1. Datos epidemiológicos 

El total de pacientes estudiados ha sido 295, de éstos el 70,8% fueron varones, con una 

media de edad de 66,12 años (+/- 0,709 de desviación típica) y una mediana de 68,00. 

Distribuyendo a los pacientes por grupos de edad 130 fueron mayores de 70 años, 137 entre 50 

y 69, y 28 pacientes menores de 50 años (Figura 2).  

 

 

Figura 2. Distribución de nuestra muestra por grupos de edad.  

 

Hemos distribuido a los pacientes según etnia:  261 (88,5%) de los pacientes ingresados 

eran caucásicos, 21 (7,1%) tenían etnia americana amerindia, 10 (3,4%) árabes y 3 (1%) 

africanos. 

 

De los 295 pacientes, 228 (77,3%) eran no fumadores y 62 (21%) ex-fumadores. En 

cuanto a otros factores de riesgo cardiovascular, 168 (56,9%) eran hipertensos, 145 (49,2%) 

padecían algún tipo de dislipemia diagnosticada, 131 pacientes (44,4%) eran obesos, (la media 

de IMC de los pacientes fue 30,5+/- 5,185) y 84 de los 295 pacientes (28,5%) eran diabéticos, 

insulinodependientes o no. Tan sólo 35 (11,9%) de los pacientes tenían algún tipo de 
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miocardiopatía o habían tenido algún tipo de evento isquémico cardíaco. Por otro lado, 15 

(5,1%) de los pacientes habían sufrido algún tipo de accidente cerebrovascular (ACV).  

29 pacientes (9,8%) presentaban diagnóstico de EPOC a su ingreso y 46 pacientes (15,6%) otras 

neumopatías como SAHS, asma, bronquitis crónica y TEP previo. 

 

Sólo 5 padecían algún tipo de hepatopatía crónica, y 29 (9,8%) enfermedad renal 

crónica. 25 (8,5%) pacientes se encontraban diagnosticados de cáncer activo, con seguimiento 

o tratamiento en los últimos 5 años. Se recogen los diversos antecedentes en la Figura 3.  

 

Figura 3. Antecedentes recogidos y su presencia en la muestra. 

 

4.1.2. Tratamiento aplicado 

 

Referente a los tratamientos, la mayoría, 272 (92,2%) fueron tratados con 

dexametasona. 78 pacientes (26,4%) recibieron tocilizumab, 15 (5,1%) interferon-B, 80 (27%), 

124 (42%) remdesivir, 122 (41,4%) plasma hiperinmune y 81 (27,5%) hidroxicloroquina. Otros 

tratamientos menos utilizados fueron tenofovir con 7 pacientes, 10 anakinra, 8 colchicina, 4 otro 

tipo de anticuerpos monoclonales y 9 inmunoglobulinas. 
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En cuanto a la antibioterapia, 161 (63.7%) pacientes recibieron algún tipo de antibioterapia 

antes de su ingreso en nuestra UCI.  Se han representado los tratamientos más empleados en la 

Figura 4.  

 

Figura 4. Tratamientos más empleados.  

Registramos el tipo de oxigenoterapia y ventilación mecánica que precisaron los 

pacientes, de forma que 88 pacientes recibieron únicamente ventilación mecánica invasiva 

(VMI), 28 sólo oxigenoterapia de Alto Flujo (OAF), y 171 ambas, en un momento u otro de su 

ingreso. En relación a la terapia respiratoria también se ha recogido el número de pacientes a 

los cuales se les realizaron maniobras de prono-supinación, con un total de 195 pacientes. 28 

pacientes (9,5%) precisaron reintubación tras extubación no exitosa. 

 

Se realizó traqueostomía a 107 pacientes (36,3%), de las cuales 73 fueron quirúrgicas. 

 

4.1.3. Infecciones asociadas 

4.1.3.1. Infecciones bacterianas 

166 pacientes (55,3%) presentaron algún tipo de infección bacteriana, destacando como 

infecciones únicas las causadas por Enterobacterias (13,4%) y por Pseudomonas aeruginosa 

(11,4%). El grupo de Enterococos también se encontró de forma única en 14 pacientes (9,4%). 

En un elevado porcentaje, en 39 pacientes (26,2%), se detectaron infecciones bacterianas de 2 
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o más grupos bacterianos, siendo la combinación más frecuente Pseudomonas aeruginosa y 

Enterococo, en 8 pacientes (2,7%). En la Figura 5 encontramos estos datos representados.  

A su vez, durante el ingreso 63 pacientes (21,4%) tuvieron algún tipo de colonización 

bacteriana. 

 

Se ha observado que 81 de los pacientes (27,5%) tuvieron infección o colonización por 

bacterias multirresistentes, entre las que vuelven a destacar Pseudomonas aeruginosa 

multirresistente, siendo el 18,2% de estas infecciones y el grupo de Enterobacterias 

multirresistentes, siendo el 45,5%, además de la combinación de ambas, con otro 13%.  

       

         Figura 5. Pacientes con sobreinfección bacteriana según microorganismos.  

Analizando nuestros datos según el microorganismo, encontramos que Pseudomonas 

aeruginosa, sensible o multirresistente, estuvo presente en combinación o como única infección 

en 65 de nuestros pacientes (22%). Se detectaron cepas sensibles en 55 pacientes, que 

principalmente fueron respiratorias, aislándose en broncoaspirado en 35 (63,7%).  Además, se 

identificaron 23 pacientes infectados por cepas multirresistentes, que volvieron a ser 

mayoritariamente infecciones respiratorias detectadas en broncoaspirado (BAS), lavado 

broncoalveolar (BAL) o en ambos en 15 pacientes (78,2%). 

 

El grupo formado por Staphylococcus gram positivo coagulasa negativos infectó a 37 

pacientes (12,5%). La infección por Staphylococcus epidermidis fue principalmente en 
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hemocultivos, con 9 pacientes positivos. Staphylococcus haemolyticus también estuvo presente 

en 10 pacientes (aislado en hemocultivos).  

De igual forma se identificó Staphylococcus aureus en 22 pacientes. 7 de ellos 

presentaron infección por SARM, que principalmente se aisló en hemocultivos de 4 enfermos. 

Staphylococo aureus meticilin sensible (SAMS) fue hallado principalmente en muestra 

respiratoria-BAS, en 20 pacientes, (95.2%) de aquellos que resultaron positivos.  

 

Referente a las Enterobacterias, 37 (12.5%) de los pacientes presentaron infección por 

este grupo. Klebsiella pneumoniae sensible infectó a 8 pacientes. Se aisló principalmente en 

broncoaspirado, con 4 pacientes positivos. En el caso de Klebsiella pneumoniae multirresistente, 

se detectó mayoritariamente en broncoaspirado, con 11 pacientes positivos. E.coli sensible se 

identificó mayoritariamente en urocultivos, con 8 pacientes positivos, que supone el 72.7% del 

total de pacientes infectados por este microorganismo. Ecoli BLEE fue hallado en 1 paciente, en 

broncoaspirado. 

 

El grupo de Enterococos se aisló en 40 pacientes (13,6%). E faecium en 12, de los cuales 

8 fueron en hemocultivos. Por su parte, E faecalis en 33, principalmente en hemocultivos con 

20 pacientes positivos para dicho patógeno.  

 

Por último, también fueron aisladas en menor proporción Stenotrophomonas spp, (20 

casos en BAS), Acinetobacter spp (3 casos en BAS) y Serratia spp (9 casos en BAS).  

Se refleja en la Figura 6 el número de pacientes con sobreinfección bacteriana según 

microorganismo y cultivo de aislamiento. 
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                                         Figura 6. Pacientes con sobreinfección bacteriana según microorganismo y cultivo de aislamiento.  

 

4.1.3.2. Infecciones fúngicas 

                       Presente en 74 de los pacientes (25,1%).  Candida spp se aisló en 49 de los pacientes, 

sobre todo en broncoaspirado con 26 pacientes positivos (53%) y UC con 15. En 33 se halló 

Aspergillus spp en muestras respiratorias y en 2 pacientes Pneumocystis jirovecii.  

En la Figura 7 representamos las infecciones fúngicas 

 

                    

                                     Figura 7. Sobreinfecciones fúngicas 
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4.1.3.3. Infecciones víricas 

Se diagnosticaron en 24 pacientes (8,1%) con infección vírica. Se aislaron únicamente en 

muestra de lavado broncoalveolar (BAL). 14 pacientes fueron positivos para VHS, 6 

lo fueron para CMV y en 4 pacientes se aisló en la misma muestra VHS y CMV. 

 

4.1.4. Aislamiento gérmenes en cultivos 

4.1.4.1. Hemocultivos: 

Se registraron cultivos positivos en 59 pacientes (20%). El grupo aislado con mayor 

frecuencia fue el de Enterococos, con 22 pacientes positivos, seguido de Staphylocococos 

coagulasa negativos aislado en 20 pacientes. Datos reflejados en Figura 5.  

 

4.1.4.2. Urocultivos:  

Hubo 52 pacientes con resultados positivos. 13 casos de Enterococos y 10 

Enterobacterias. Aunque el principal aislamiento fue para Candida spp con 15 pacientes 

positivos.  

 

4.1.4.3. Broncoaspirado 

Los cultivos de muestras respiratorias han arrojado resultados más heterogéneos. 

En el broncoaspirado el principal microorganismo aislado de forma individual ha sido 

Pseudomonas aeruginosa en 29 pacientes, seguido de Enterobacterias en 20. En 8 casos se 

combinaron ambas bacterias. Staphilococcus aureus ha sido hallado en 13 pacientes. En cuanto 

a las infecciones fúngicas se ha encontrado infección de forma aislada por Candida spp en 10 

pacientes y por Aspergillus spp otros 10.  

La presencia de virus ha sido menos notoria con solo 2 pacientes positivos para CMV.  
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4.1.4.4. Lavado broncoalveolar 

 

Destaca Aspergillus spp con 14 pacientes positivos y VHS con 10 pacientes positivos de 

forma aislada y 3 en combinación con CMV.  

En la Figura 8 representamos las sobreinfecciones bacterianas y de Candida spp según 

sitio de cultivo. 

 

Figura 8. Sobreinfecciones bacterianas y Candida spp según sitio de cultivo. 

  

 

4.1.5. Evolución y pronóstico 

La media de días de estancia en UCI fue de 22,13 días, con una media de 3,48 días desde 

su ingreso hospitalario hasta su ingreso en UCI.  
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         Figura 9. Proporción de Evolución favorable y exitus de nuestra muestra. 

 

Al final del período marcado, se contabilizaron 140 (47,5%) exitus y 155 (52,5%) fueron 

dados de alta a planta por evolución favorable (Figura 9). 13 pacientes (4,4%) reingresaron en 

UCI tras haber sido dados de alta.  

 

4.2. ESTADÍSTICA ANALÍTICA. 

Se ha realizado también análisis univariante comparando la presencia de sobreinfección y 

las diferentes variables recogidas y observando su posible relación para determinar si pueden 

ser factores que aumenten su incidencia. Para las variables cuantitativas se realizó U de Mann-

Whitney y para las cualitativas test de Chi-cuadrado de Pearson.  

Ninguno de los tratamientos administrados, mencionados previamente, mostraron 

significación estadística con una mayor presencia de sobreinfección bacteriana. Tampoco se 

observó con respecto a la escala APACHE II ni IMC, etnia, género, procedencia previa de los 

pacientes, VMI, reintubación, reingreso, antibiótico previo, ni ninguno de los antecedentes. 

Tan sólo se observó asociación estadística con respecto a la edad (p<0,001) y la estancia en 

UCI (p<0,0001).  
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Se ha realizado también análisis univariante comparando la mortalidad y las diferentes 

variables recogidas y observando su posible relación para determinar si pueden ser factores que 

aumenten la mortalidad. 

Se realizó el test U de Mann-Whitney para las variables cuantitativas, observando 

significación estadística entre la mortalidad y la edad de los pacientes (p< 0,0001), los días de 

ventilación mecánica (p<0,015) y los días de estancia en UCI (p<0,005), con una media de 22,13 

días (+/- 16,14 días de desviación típica) y una mediana de 19 días.  

En el análisis de significación estadística entre la edad y mortalidad encontramos el mayor 

número de exitus en el grupo >70 años, con 140 exitus (67,7% dentro de esa categoría). 

Recordamos que la edad media de la muestra es de 66,12 años (+/- 10,709 de desviación típica) 

y una mediana de 68,00. No ha habido significación entre los días desde el inicio de síntomas al 

inicio de tratamiento y los días de ingreso hospitalario preUCI, ni entre la mortalidad y el APACHE 

II.  

 

Para las variables cualitativas se hizo el análisis univariante con respecto a la mortalidad 

mediante el test Chi-cuadrado de Pearson, viendo significación estadística entre la mortalidad y 

la etnia (p<0’021) falleciendo más los de origen caucásico, la edad dividida en 3 categorías (<49 

años, 50-69, >70) siendo claramente superior entre los mayores de 70 años (p<0’0001), EPOC 

(p<0,008), cáncer (p<0,032), administración de anakinra (p<0,001), prono (p<0’0001), VMI 

(p<0,0001), antibiótico previo a UCI (p<0,004), infección bacteriana (p<0,006) e infección fúngica 

(p<0,001). Representamos los resultados en la Tabla 1.  

El resto de variables analizadas destacando otros antecedentes: HTA, obesidad, 

hepatopatía, nefropatía, otras neumopatías, ACV, cardiopatía no han mostrado significación 

estadística con respecto a la mortalidad. Tampoco los tratamientos administrados aparte de 

Anakinra: corticoterapia, hidroxicloroquina, tenofovir, lopinavir/ritonavir, remdesivir. La 

infección vírica tampoco ha mostrado asociación.  
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Tabla 1. Variables estadísticamente significativas respecto a mortalidad.  

 

En el análisis de regresión binaria, los factores independientes relacionados con la 

mortalidad han sido la edad del paciente (HR 3.65, IC 2.36-5.8) y haber sido tratado con 

antibióticos previo al ingreso en UCI (HR 2.2, IC 1.3-3.8). 

 

Además, se ha hecho estudio de supervivencia mediante curvas de Kaplan Meier 

evaluando la supervivencia a los 30 días.  

Se ha observado significación estadística con respecto a la edad y la presencia de 

infección fúngica. Los resultados se muestran en las gráficas 1 y 2.  

 

  Gráfica 1. Curva de supervivencia a los 30 días por Edad. 
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                  Gráfica 2. Curva de supervivencia a los 30 días por Infección Fúngica.  
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5. DISCUSIÓN 

Los estudios publicados acerca de los pacientes críticos COVID ingresados en Unidades de 

Cuidados Intensivos (UCIs) son limitados y principalmente observacionales. Destacan los 

estudios multicéntricos de pacientes COVID a nivel hospitalario con ingreso en planta y subgrupo 

con ingreso en UCI.  

 

Extrapolar los datos de los diferentes estudios hospitalarios es complicado y arriesgado 

por el gran número de sesgos en los que podríamos incurrir por la diferencia entre los pacientes 

evaluados.  

 

Nuestro estudio retrospectivo ha arrojado datos demográficos comparables a otros 

estudios realizados, especialmente en España y Europa. La proporción por género con 70,8% 

varones es parecida a otras muestras, con porcentaje similar en aquellos estudios que se centran 

en pacientes críticos de UCI. En aquellos que recogen pacientes de hospitalización en planta el 

porcentaje de varones es menor. La edad es similar a las muestras evaluadas de UCI, pero en 

aquellos estudios que implican a pacientes en planta la edad media es mayor 22,23,24,25,26,27,28. 

 

 Los factores de riesgo y antecedentes recogidos también han sido evaluados en otros 

estudios como Pellicori et al. 24 o en el Registro SEMI-COVID-19 22, destacando principalmente la 

hipertensión, dislipemia, obesidad y diabetes, cuya proporción es semejante a nuestros 

resultados, con 56,9% de pacientes hipertensos, 28,5% de pacientes diabéticos y 44,4% de 

pacientes obesos. Incidimos que, aunque la hipertensión, obesidad y diabetes han sido tres 

constantes en cuanto a datos recogidos y que las proporciones suelen ser parecidas, también 

existe una gran heterogeneidad dependiendo el lugar del estudio, el momento de la pandemia 

y su diseño 29. En cualquier caso, se pone de manifiesto el gran porcentaje de pacientes graves 

ingresados en UCI con factores de riesgo cardiovascular (FRCV).  

 

No queda claro si los pacientes con más FRCV podrían tener mayores desequilibrios en 

su sistema renina-angiotensina-aldosterona o menos capacidad de sobre expresar ECA-2 

(perdiendo así sus efectos protectores a nivel cardiovascular) y de ahí una mayor gravedad de la 

enfermedad. En una revisión sistemática de la base de datos Cochrane sobre Covid‐19 y sus 
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efectos cardiovasculares30 se objetivó que las comorbilidades cardiometabólicas eran comunes 

en las personas hospitalizadas con una infección por Covid‐19 y las complicaciones 

cardiovasculares frecuentes 22,23,24,25,26,27,28, 29, 30, 31, 32, 33,35,36. 

 

En cuanto a los tratamientos administrados sí que se observa mayor diversidad en los 

estudios analizados, primero por una menor recogida de las diferentes terapias recibidas y por 

otro lado por los diferentes protocolos de tratamiento que se han aplicado mundialmente y en 

diferentes momentos de la pandemia. Se usa de corticoterapia de forma extendida, así como en 

menor medida de fármacos como tocilizumab y remdesivir 14,22,26,31,32,33, 34, 36.  

En nuestra muestra se han usado de forma mayoritaria los corticoides, dexametasona, 

así como lopinavir/ritonavir, hidroxicloroquina y remdesivir. El uso de antibioterapia profiláctica 

en planta de hospitalización, previo a ingreso en UCI, ha sido generalizado en los primeros 

momentos de la pandemia, incluyendo en esta aseveración a nuestro centro. Este hecho se ha 

debido posiblemente a las altas tasas de coinfección bacteriana observada en otras pandemias 

víricas como la del MERS-CoV. Posteriormente estos protocolos se modificaron y se estableció 

el uso de antimicrobianos únicamente ante sospecha de sobreinfección. El 54,6% de nuestros 

pacientes recibieron antibioterapia antes de su ingreso en UCI, principalmente con ceftriaxona. 

Como decimos, el tratamiento con Beta-lactámicos ha sido una constante en los estudios 

evaluados 14,22, 24, 31, 32, 35, 36. 

 

El 55,3% de nuestros pacientes han presentado sobreinfecciones bacterianas durante su 

ingreso. La sobreinfección bacteriana no ha sido de forma general suficientemente evaluada en 

los diversos estudios, especialmente al comienzo de la pandemia. Se establece inicialmente que 

la sobreinfección es baja en planta, con mayor incidencia en pacientes críticos de UCI, lo que 

podría explicarse por la ventilación mecánica invasiva, procedimientos o técnicas realizadas, el 

propio estado de gravedad de los pacientes y la adaptación de protocolos de seguridad previos 

a la situación catastrófica de ocupación de camas y consumo de recursos. Aun así, una parte 

importante de los estudios acerca de infecciones durante este período se centran en la 

coinfección (entendida como infección coexistente con SARS-CoV2 en las primeras 48 horas de 

ingreso), concluyendo una incidencia baja 26,27,28,31,32, 33, 35,36,37,38,39, 40. 

La proporción de sobreinfección bacteriana en los estudios centrados en paciente crítico 

muestran cifras similares, alrededor del 50% 25, 28, 36,38,39 ,41 . 
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Pseudomonas aeruginosa ha sido el principal microorganismo aislado en los trabajos 

referentes a pacientes críticos 26,27,36,37. Los pacientes ingresados en planta han tenido una 

menor presencia de bacilos Gram negativos 27,36,37.  Se han descrito también brotes ocasionados 

por Acinetobacter baumanii tanto en planta como en UCIs, modificando la proporción de Gram 

negativos y aumentando la mortalidad 17,26,27, no siendo el caso de nuestra unidad en la que 

apenas se han documentado estas infecciones. 

 

En el registro ENVIN (Estudio Nacional de Vigilancia de Infección Nosocomial en servicios 

de Medicina Intensiva) que se realiza anualmente, se hace referencia también a un predominio 

de infecciones secundarias/nosocomiales por Gram negativos, en especial por Pseudomonas 

aeruginosa e incremento de las infecciones nosocomiales/secundarias por Gram positivos, 

concretamente del grupo de los enterococos27,42. Staphylococcus aureus ha disminuido su 

proporción relativa respecto a otros registros, pero sigue siendo uno de los patógenos 

mayoritarios, fundamentalmente en muestras respiratorias42, 43 

 

El grupo de Estafilococos Coagulasa negativos y Enterococos también han tenido una 

aparición notable en nuestra muestra, aunque en hemocultivos principalmente. Los casos de 

Stenotrophomonas maltophilia han destacado en muestras respiratorias. Las Enterobacterias 

han presentado sitios de infección más heterogéneos y constituyen un grupo importante de 

aislamientos entre los Gram negativos, por detrás de Pseudomonas aeruginosa. 

 

Las bacterias multirresistentes (a 3 o más familias de antibióticos) han tenido su lugar 

dentro de nuestra muestra, con 81 pacientes que han presentado infección o colonización. 

Mencionamos la colonización en este caso ya que las Enterobacterias han predominado, aunque 

luego no se haya producido infección por las mismas. Los datos vuelven a ser variables en los 

trabajos, aunque las resistencias se centran principalmente en Gram negativos.  

 

La sobreinfección fúngica también ha sido relevante en nuestra muestra, principalmente 

infección respiratoria y urinaria por Candida spp. Se ha llegado al diagnóstico de infección por 

Aspergillus spp en 27 pacientes. La presencia de Aspergillus spp ha sido también señalada en la 
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literatura, aunque se recalca la dificultad de su diagnóstico tanto por el cultivo como por la 

detección dudosa de galactomanano en muestras respiratorias 15, 26,31,36.    

 

La sobreinfección vírica ha sido testimonial, destacando aislamientos principalmente de 

la familia Herpes viridae sólo en muestras respiratorias mediante lavado broncoalveolar y por 

técnicas de PCR. 

A lo largo de la pandemia, el protocolo de tratamiento del paciente crítico COVID ha ido 

cambiando, por ello nuestro particular interés en observar la posible relación de las diferentes 

terapias con el desenlace o con una mayor incidencia de sobre infección bacteriana o fúngica. 

La mayor parte de nuestros pacientes, 272, ha recibido tratamiento con dexametasona como 

corticoterapia. Los otros tratamientos que caben ser destacados por su elevada administración 

son remdesivir, plasma hiperinmune, lopinavir/ritonavir e hidroxicloroquina. 

 

Sin embargo, tras el análisis estadístico nuestros datos no muestran significación ante 

estos fármacos y un aumento de la sobreinfección. 

 

Otros autores también han demostrado interés en reflejar una posible asociación 

estadística entre terapias y sobreinfección bacteriana, con resultados que difieren según los 

trabajos 25, 26, 29, 31. En el caso de Bardi et al. 25 sí se mostró significación inicial entre corticoterapia 

y sobreinfección en el análisis univariante, sin embargo, posteriormente realizando regresión 

logística esta asociación no se demostró. Durante este período también se han utilizado 

considerablemente las terapias con inmunomoduladores; la asociación estadística ha sido 

variable según los trabajos, pero de forma predominante, al igual que en nuestra muerta, no ha 

sido significativa (como en el estudio de Ripa et al. 44, entre otros) 26, 45.  

 

 

La edad (p<0’001) y los días de estancia en UCI (p<0’0001) son las variables que han 

reflejado asociación estadística respecto a la sobreinfección bacteriana y fúngica. Este resultado 

coincide con el de otras publicaciones, siendo la única variable que de forma consistente se 

repite como significativa 26, 27, 31, 41.  
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Analizando nuestros datos, presentamos una mortalidad del 47,5% (140 pacientes). Los 

datos sobre mortalidad, incluso en estudios orientados en UCIs, son variables, aunque la mayor 

parte de los estudios la sitúan alrededor del 50% 29, 46. Se trata de una mortalidad muy elevada 

en comparación con las cifras de mortalidad en UCI antes de la pandemia.  

 

Se han valorado qué factores influyen de manera independiente en la mortalidad de los 

pacientes COVID19. Los antecedentes de los pacientes, destacando los FRCV como HTA, 

diabetes u obesidad han sido frecuentemente analizados. La obesidad se ha relacionado con la 

mortalidad en los trabajos de Berenguer et al.23 y Huang et al. 47, resultados que difieren con 

estudios25, 26, 29, 31. El tabaquismo también se ha evaluado, en el metaanálisis de Reddy et al. 48 sí 

que mostró mayor riesgo de hospitalización y de mortalidad, en otros estudios no se ha reflejado 

29. En nuestro caso su relación no ha sido estadísticamente significativa.  

 

La EPOC (p<0’021) y el cáncer activo (p<0’032) son los únicos que según nuestros 

resultados en el análisis univariante influirían en la mortalidad.  

 

Las escalas pronósticas, como el APACHE II, también han sido consideradas como 

factores independientes de mortalidad, y aunque en algunos estudios sí que se ha demostrado, 

la predisposición en la literatura es a no considerarla como factor de mortalidad. Nuestro 

estudio se alinea con esta última tendencia 25. Consideramos que la razón de este hecho es que 

en el momento de su ingreso y durante las primeras 24 horas evaluadas los pacientes críticos 

COVID tenían mayoritariamente sólo un fallo respiratorio y no en el resto de los sistemas 25, 29.  

 

Los días de estancia en UCI (p<0’005), la necesidad de VMI (p<0’0001), los días de VMI 

(p<0’015) y la realización de ciclos de prono (p<0’0001) también muestran significación en el 

análisis univariante, aunque podría deberse a la gravedad del paciente COVID.  

En lo referente a los tratamientos, el uso de antibioterapia previamente al ingreso en 

UCI (p<0’004) y la terapia con anakinra (p<0’001) también han tenido significación estadística. 

Estos datos podrían estar también sesgados ya que con los cambios de protocolo en la pandemia 

dejó de emplearse de forma sistemática la antibioterapia profiláctica y como hemos dicho 
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previamente se utilizó de forma empírica principalmente en los pacientes más graves y que 

finalmente ingresaban en la UCI. La terapia con anakinra tan sólo se aplicó a 10 pacientes, por 

lo que su significación podría no ser representativa.  

 

La sobreinfección bacteriana (p<0’006) y la sobreinfección fúngica (p<0’001) han 

mostrado también ser estadísticamente significativos respecto a la mortalidad en el análisis 

univariante, no sólo en nuestro trabajo sino también en las publicaciones que han analizado las 

sobreinfecciones durante la pandemia 17, 26, 27, 31, 37, 38, 41, 43. En definitiva, se puede decir que el 

pronóstico del paciente crítico COVID con sobreinfección empeora, con un aumento de la 

mortalidad 29, 31, 43.  

 

En nuestra muestra sólo han sido factores independientes relacionados con mortalidad 

la edad y el uso de antibióticos previo al ingreso en UCI.  

 

Los pacientes mayores mueren más hecho ya publicado en otros estudios como el de 

Kim et al 29, tanto evaluando población de UCI como de hospitalización general. En nuestro caso 

los pacientes más añosos tendrán un riesgo 3.6 veces superior de fallecer. 

 

Por lo tanto, la edad influiría tanto en la sobreinfección bacteriana como en la mortalidad, 

constituyendo el factor con significación estadística más consistente y potente que se ha 

encontrado en la literatura, de momento 25, 26, 27, 29, 31.  

 

En cuanto al uso de antibiótico previo al ingreso en UCI, que duplicaría el riesgo de morir 

(HR 2.2), podría deberse a que son pacientes más graves desde el principio, presentan algún 

déficit de su inmunidad o su estancia en la planta ha sido superior, factores que justificarían este 

resultado.  

 

Entre las fortalezas de nuestro trabajo destaca una detallada recogida de datos durante 

el tiempo de realización, con un registro adecuado de las variables recogidas en la plataforma 
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utilizada para la atención a los pacientes. Por otra parte, una n considerable dentro del contexto 

de la pandemia mundial y el ámbito crítico.  

 

El estudio también tiene sus limitaciones. Primero, su diseño observacional que impide 

establecer relaciones causales. Segundo, los pacientes han sido recogidos de un solo centro y 

UCI, abarcando una población de características similares, por lo que podemos incurrir en sesgos 

de selección. En tercer lugar, pese a que consideramos nuestra muestra adecuada, la variación 

de protocolos terapéuticos y de medidas tomadas a lo largo de la pandemia hacen que pese a 

una n total elevada algunos tratamientos y medidas tengan menor presencia comparativa que 

otros. 
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6. CONCLUSIONES 

 

1. Las infecciones bacterianas asociadas a los pacientes infectados por SARS-CoV -

2 más frecuentes han sido: bacteriemia por Enterobacterias y neumonía por 

Pseudomonas aeruginosa; las infecciones fúngicas por Candida spp en orina y las víricas 

por herpes viridae 

 

2. El incremento de sobreinfección bacteriana y fúngica se ha relacionado 

únicamente con grupos etarios más altos y estancia más prolongada en UCI 

 

3. Ninguno de los tratamientos administrados para el SARS-CoV-2 se han 

relacionado con un incremento de las infecciones bacterianas ni fúngicas en 

nuestra muestra. 

 

 

4. Las sobreinfecciones por bacterias multirresistentes, aunque con menor 

proporción e incidencia, no son desdeñables, especialmente en el caso de 

patógenos Gram negativos 

 

5. Los factores independientes asociados a mortalidad en nuestra muestra han sido 

la edad superior a 70 años y el tratamiento antibiótico previo al ingreso en UCI 

 

 

6. Es preciso realizar estudios orientados a este tipo de población, con una muestra 

más numerosa, multicéntricos y siguiendo protocolos unificados entre los 

centros y a lo largo del tiempo 
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