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RESUMEN 
Introducción: Las bacterias multidrogorresistentes (MDR) pueden aumentar la morbilidad y mortalidad de la sepsis. La elección 
del tratamiento antimicrobiano depende de varios factores, como la localización anatómica de la infección, los probables agentes 
causales y los patrones locales de resistencia a los antibióticos. Objetivos: Determinar la frecuencia de bacterias MDR y sus 
fenotipos de resistencia en pacientes con sepsis. Determinar si la infección por bacterias MDR se asoció con una mayor mortalidad. 
Métodos: Estudio transversal analítico que incluyó todos los aislamientos bacterianos procedentes de pacientes con sepsis o 
choque séptico atendidos en el servicio de Medicina Interna de un hospital de segundo nivel en el periodo de enero de 2022 a 
agosto 2022. Resultados: Se incluyeron 54 pacientes. Las enterobacterias fueron las bacterias más prevalentes, siendo la 
Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae las más frecuentes. El 68.52% de los aislamientos presentaron MDR. El 68.9% de los 
aislamientos de E. coli y el 88.89% de K. pneumoniae presentaron un fenotipo BLEE positivo. El fenotipo AmpC se presentó en el 
14.29% de los aislamiento de E. coli y en el 66.67% de K. pneumoniae. El 50% de los aislamiento de S. aureus fueron resistentes a 
la meticilina, el 25% a vancomicina y el 16.67% al linezolid. Después del ajuste por covariables, la presencia de bacterias MDR no 
explicó la mortalidad asociada a la sepsis (odds ratio = 0.68, IC95 % 0.16 – 2.86; p = 0.60). Conclusiones: Las enterobacterias fueron 
las bacterias más prevalentes en los pacientes con sepsis, siendo la Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae las más frecuentes. 
Aproximadamente dos tercios de los aislamientos presentaron una bacteria MDR. La presencia de bacterias MDR no explicó la 
mortalidad asociada a la sepsis. 
Palabras clave: Sepsis; resistencia a medicamentos; Farmacorresistencia bacteriana múltiple; enterobacteriaceae resistentes a 
los carbapenémicos. 

 
SUMMARY 

Introduction: Multidrug-resistant (MDR) bacteria may increase the morbidity and mortality of sepsis. Several factors, including the 
anatomical site of infection, likely causative agents, and local antibiotic resistance patterns, influence the choice of antimicrobial 
therapy. Objectives: To determine the frequency of MDR bacteria and their resistance phenotypes in patients with sepsis. To 
determine the association between MDR infection and mortality. Methods: This cross-sectional analytical study included all 
bacterial isolates from patients with sepsis or septic shock who were admitted to the internal medicine department of a second-
level hospital from January 2022 to August 2022. Results: Fifty-four patients were included. Enterobacteriaceae were the most 
prevalent bacteria, followed by Escherichia coli and Klebsiella pneumoniae being the most frequent. Approximately 70% of the 
isolates presented with MDR bacteria. A positive BLEE phenotype was observed in 68.9% of E. coli and 88.89% of K. pneumoniae 
isolates. The AmpC phenotype was present in 14.29% and 66.67% of E. coli and K. pneumoniae isolates. Fifty percent of S. aureus 
isolates were methicillin-resistant, 25% were vancomycin-resistant, and 16.67% were linezolid-resistant. After adjustment for 
covariates, the presence of MDR bacteria did not explain sepsis-associated mortality (odds ratio = 0.68, 95%CI 0.16 -2.86; p = 0.60). 
Conclusions: Enterobacteriaceae were the most prevalent bacteria in patients with sepsis, with Escherichia coli and Klebsiella 
pneumoniae being the most frequent. Approximately two-thirds of the isolates contained MDR bacteria. The presence of MDR 
bacteria did not explain sepsis-associated mortality. 
Keywords: Sepsis; Drug resistance; Multidrug-resistant; Carbapenem-resistant Enterobacteriaceae 
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Introducción 
La sepsis es la respuesta inflamatoria grave y de 
rápida evolución causada por una infección(1). 
En la práctica clínica diaria el uso de antibióticos 
empíricos es necesario en el tratamiento 
temprano de la sepsis (1, 2). Los médicos 
seleccionan el tratamiento inicial con 
antibióticos de amplio espectro considerando 
múltiples variables, entre ellas: los antecedentes 
del paciente, la localización de la infección inicial, 
si la infección es comunitaria o nosocomial, las 
bacterias más prevalentes y los patrones locales 
de resistencia a los antibióticos (2). La 
administración de un tratamiento antibiótico 
adecuado en las primeras 4 horas del inicio de la 
sepsis reduce los días de hospitalización y 
disminuye la mortalidad. Sin embargo, el empleo 
de combinaciones de antibióticos de amplio 
espectro tiene sus inconvenientes. En 
aproximadamente el 50% de los pacientes con 
sepsis el tratamiento empírico es inadecuado, su 
uso se asocia con la eliminación de 
microorganismos simbióticos, aumenta el riesgo 
de eventos adversos y se asocia con el desarrollo 
de bacterias resistentes a antibióticos (1, 3, 4). 
El incremento global de las tasas de bacterias 
multidrogorresistentes (MDR) está 
comprometiendo la efectividad del tratamiento. 
Los mecanismos de la resistencia bacteriana son 
numerosos y aumentan en variedad, prevalencia, 
distribución geográfica y en el tiempo (5-7). El 
fenotipo de susceptibilidad antimicrobiana es un 
factor decisivo en el tratamiento de las personas 
con sepsis, incluso si el resultado se obtiene en 
las primeras 48 horas de la elección inicial del 
tratamiento empírico (5). Por lo tanto, la 
evaluación de los fenotipos de resistencia es 
relevante para el tratamiento de las infecciones 
(8, 9).  
El abordaje de la farmacoresistencia a nivel 
regional, en función de los patrones locales de 
resistencia, es una estrategia fundamental para 
tratar la sepsis de forma eficaz y minimizar los 
eventos adversos (10). La selección adecuada de 
antibióticos empíricos basada en el patrón de 
resistencia puede mejorar su selección en la 
práctica clínica, disminuir los días de estancia 
hospitalaria, reducir la tasa de mortalidad y 

aumentar el uso racional de los antibióticos (1, 2, 
11). Los objetivos del  estudio fueron: determinar 
la frecuencia de bacterias MDR y sus fenotipos de 
resistencia en pacientes con sepsis; determinar si 
la infección por bacterias MDR se asoció con una 
mayor mortalidad. 
 
Material y Métodos 
Estudio transversal analítico. Se incluyó a todos 
los pacientes con sepsis o choque séptico, a 
través de un muestreo no probabilístico de casos 
consecutivos, atendidos en el servicio de 
Medicina Interna del Hospital General Regional 1 
“Lic. Ignacio García Téllez”, Mérida, Yucatán, 
México. En el periodo comprendido entre el 1 de 
enero de 2022 y el 31 de agosto de 2022. Los 
criterios de inclusión fueron tener un cultivo con 
desarrollo de bacterias (únicamente el primer 
aislamiento) y que cumplan el criterio 
diagnóstico de sepsis o choque séptico 
basándose en los criterios de sepsis-3 (12). Se 
excluyeron a los pacientes con sepsis e infección 
por el virus SARS-COV2, pacientes con 
insuficiencia renal terminal en diálisis peritoneal 
o hemodiálisis, pacientes con sepsis asociada a 
infecciones micóticas y a los pacientes en los 
cuales el aislamiento se consideró como 
contaminación de la muestra. El estudio se apegó 
a los lineamientos estipulados en los códigos de 
ética internacionales y fue aprobado por el 
Comité local de ética e investigación número 
3201 del Instituto Mexicano del Seguro Social 
con número de registro R-2023-3201-058. 
La clasificación de resistencia se realizó 
basándose en las recomendaciones del Instituto 
de Estándares Clínicos y de Laboratorio (CLSI) 
(13). Para la definición de multirresistencia se 
empleó la definición propuesta por la Red 
Latinoamericana de Vigilancia de la Resistencia a 
los Antibióticos (8). La comorbilidad se definió 
con el índice de Charlson (14), se consideró 
ausencia de comorbilidad si la puntuación fue ≤ 
1, comorbilidad baja si la puntuación fue igual a 
2 y alta si la puntuación fue ≥ 3. 
Las variables cualitativas se presentan con el 
número de casos y su porcentaje. Las variables 
con distribución normal se presentan en forma 
de la media y desviación estándar; las variables 
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con distribución libre se presentan por medio de 
la mediana y el rango intercuartílico. El análisis 
estadístico fue realizado en el programa 
estadístico Stata versión 14 para MacOS 
(StataCorp. 2015. Stata Statistical Software:  

Release 14. College Station, TX: StataCorp LP). 
 
Resultados 
Se incluyeron 54 pacientes, 50% fueron hombres, 
la edad media de los pacientes fue de 67 años. 

Tabla 1. Características generales de la muestra 

Sexo, n (%)  
   Hombre 27 (50%) 
   Mujeres 27 (50%) 
Edad, mediana (IQR) 68 (19) 

Comorbilidad, n (%)  
   Diabetes tipo 2 31 (57.41) 
   Hipertensión 14 (25.93) 
   Hepatopatía crónica 10 (18.52) 

   Neumopatía crónica 9 (16.67) 
   Infección por el virus de la inmunodeficiencia humana 2 (3.70) 
Días de estancia, mediana (IQR) 18.5 (13) 
Choque séptico, n (%) 27 (50) 
Muerte, n (%) 25 (46.30) 

Tipo de infección, n (%)  
   Comunitaria 12 (22.22) 
   Nosocomial 42 (77.78) 

Foco infeccioso asociado a la sepsis, n (%)  
   Pulmonar 26 (48.15) 
   Urinario 16 (29.63) 

   Tejidos blandos 7 (12.96) 
   Abdominal 5 (9.26) 
Sitio de aislamiento, n (%)  
   Urocultivo 20 (37.04) 

   Vía respiratoria 12 (24.07) 
   Hemocultivo 11 (20.37) 
   Tejidos blandos 5 (9.26) 

   Liquido peritoneal 3 (5.56) 
   Liquido pleural 2 (3.70) 
Aislamientos, n (%)  
   Escherichia colli 21 (38.89) 

   Klebsiella pneumoniae 9 (16.67) 
   Staphyloccocus aureus 6 (11.11) 
   Entrococcus fecalis 4 (7.41) 
   Acinetobacter baumanni 3 (5.56) 

   Staphylococcus hemolyticus 2 (3.70) 
   Pseudomonas aeruginosa 2 (3.70) 

   Staphyloccocus epudermidis 1 (1.85) 

   Stenotrophomonas maltophilia 1 (1.85) 
   Streptococcus mitis 1 (1.85) 
   Leclercia adecarboxylata 1 (1.85) 
   Staphylococcus hominis 1 (1.85) 

   Klebsiella Ozaenae 1 (1.85) 
   Streptoccocus constellatus 1 (1.85) 

N = número de casos; IQR = intervalo intercuartílico 
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Las comorbilidades más prevalentes fueron la 
diabetes tipo 2 y la hipertensión arterial (Tabla  
1). Cuarenta y cinco pacientes (83.3 %)  
presentaron un índice de comorbilidad alto. La 
mayoría de los casos fueron infecciones  
nosocomiales (n = 42; 77 %). El foco infeccioso 
más frecuentemente fue de origen pulmonar (n  
= 26; 48.1 %) y el sitio de aislamiento más 
frecuente fue el urocultivo (37.4 %; n = 20). Los 
microorganismos más frecuentemente aislados  
fueron: Escherichia coli (n = 21; 38.89 %), 
Klebsiella pneumoniae (n = 9; 16.67 %) y  
Staphylococcus aureus (n = 6; 11.11 %). El 50 % 
de los pacientes presentaron un estado de 
choque séptico. La mediana de la estancia 
hospitalaria fue de 18.5 días, con un mínimo de 
10 días y máximo de 79 días. El motivo de egreso 
fue por mejoría en el 53.70 % (n = 29) de los casos 
y por defunción en el 46.30 % (n = 25).   
El 68.52 % (n = 37) de los casos presentaron una 
bacteria MDR. Las infecciones nosocomiales 
presentaron una mayor frecuencia de 
multirresistencia en comparación con las 
infecciones adquiridas en la comunidad, pero 
esta diferencia no fue estadísticamente 
significativa (71.43 % frente a 58.33 %, p = 0.38). 
El análisis de la resistencia a los antibióticos 
demostró que E. coli presentó multirresistencia 
en el 80.95 % de los aislamientos, K. pneumoniae 
en el 88.80 %, S. aureus en el 50 % y E. fecalis 25 
%, ver Tabla 2. El 100 % de los ailamientos de A. 
baumanni (n = 3) y S. haemolyticus (n = 2) 
presentaron multirresistencia 

De las enterobacterias, E. coli presentó 
resistencia a cefalosporinas de cuarta generación 
en el 42.86 % de los aislamientos (n = 9). El 61.90 
% (n = 13) de los aislamientos presentó un 
fenotipo productor de betalactamasas de 
espectro extendido (BLEE) y el 14.29 % (n = 3) un 
fenotipo productor de AmpC. Con respecto a la 
producción de carbapenemasas, E.coli presentó 
resistencia a imipenem, meropenem y 
ertapenem en 4.76 % (n = 1), 9.52 % (n = 2) y 
14.29 % (n = 3), respectivamente. Con las 
quinolonas, presentó resistencia a ciprofloxacino 
en el 95.24 % (n = 20) y al levofloxacino en 80.95 
% (n = 17) de los aislamientos; la resistencia al 
trimetoprim con sulfametoxazol (TMP/SMX) fue 
del 57.14 % (n = 12). E. coli presentó una baja 
resistencia a piperacilina/tazobactam (4.76 %). 
Ningún aislamiento fue resistente a la amikacina, 
pero el 61.9 % (n = 13) fue resistente a la 
gentamicina.  
K. pneumoniae presentó resistencia en 77.78 % 
(n = 7) de los aislamientos a las cefalosporinas de 
cuarta generación; 88.89 % (n = 8) de los 
aislamientos presentaron un fenotipo BLEE y 
66.67 % (n = 3) un fenotipo productor de AmpC. 
La resistencia a imipenem, meropenem y 
ertapenem  fue del 22.2 % (n = 2), 33.33 % (n = 3) 
y 33.33 % (n = 3), respectivamente. La resistencia 
para el ciprofloxacino fue del 77.78 % (n = 7), 
levofloxacino en el 22.22 % (n=2), TMP/SMX en 
el 88.89 % (n = 8), amikacina en el 11.11 % (n = 1) 
y gentamicina en el 44.44 % (n = 4). La resistencia  

Tabla 2. Multidrogorresistencia y fenotipos de resistencia encontrados en las bacterias aisladas 

                  Bacterias 
Resistencia 

Escherichia 
coli 

Klebsiella 
pneumoniae 

Staphylococcus 
aureus 

Enterococcus 
faecalis 

Acinetobacter 
baumanni 

MDR 80.95 % 88.80 % 50 % 25 % 100 % 
Cefalosporinas de 4 
generación 

42.86 % 77.78 % - - 100 % 

Carbapenémicos      
   Imipenem 4.76 % 22.2 %    
   Meropenem 9.52 % 33.3 %    
   Ertapenem 14. 29% 33.3 %    
BLEE 61.90 % 88.89 % - - 100 % 
AmpC 14.29 % 66.67 % - - 66.67 % 
Meticilina - - 50 % - - 
Vancomicina - - 16.67 % 25 % - 
Glucopéptido - - 16.67 % - - 
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a piperacilina-tazobactam fue del 44.44 % (n = 4) 
y la sensibilidad intermedia del 11.11 % (n = 1).  
En el caso de los cocos gram-positivos aislados, 
Enterococcus fecalis presentó resistencia en 25 % 
(n = 1) de los aislamientos a vancomicina, pero 
no al linezolid. De los aislamientos de S. aureus, 
el 50 % (n = 3) fue resistente a la meticilina y un 
aislamiento (16.67 %) fue resistente al linezolid. 
De los pacientes fallecidos por sepsis, el 72 % 
tenían una bacteria MDR (18 de 25). Sin 
embargo, no existió diferencia estadistica de la 
frecuencia de multiresistencia entre los 
pacientes que egresaron por mejoría y los 
pacientes que fallecieron (65.52% frente a 72 %, 
p = 0.60).  En el análisis de regresión logística 
múltiple, la presencia de bacterias MDR no fue 
una variable explicativa de la mortalidad (Tabla 
3). La infección urinaria (OR 8.10, IC 95 % 1.36 – 
48.13) fue la única variable que explicó la muerte 
de los pacientes. Las variables incluidas en el 
modelo explicaron el 23 % de la varianza. La 
prueba de Hosmer-Lemeshow demostró que no 
existieron diferencias significativas entre los 
resultados observados y los predichos por el 
modelo. El área bajo la curva del modelo fue de 
0.80. 
 
 
 

Discusión 
En el presente estudio se observó que las 
bacterias aisladas en los pacientes con sepsis y 
choque séptico presentaron un alto porcentaje 
de MDR (68.52 % de los aislamientos). El estudio 
de la sensibilidad a antimicrobianos en muestras 
biológicas tiene interés a nivel individual y 
epidemiológico (7). A nivel individual, el fenotipo 
de susceptibilidad es un factor decisivo en el 
tratamiento de las personas con sepsis, incluso si 
el resultado se obtiene en las primeras 48 horas 
del inicio del tratamiento antimicrobiano 
empírico (5). Desde el punto de vista 
epidemiológico, el evaluar la resistencia 
bacteriana permite saber la sensibilidad de las 
bacterias a los antimicrobianos y así actualizar los 
tratamientos empíricos basándose en los perfiles 
de sensibilidad y de resistencia ofrecidos en los 
informes de sensibilidad (7, 9). 
Generalmente, las bacterias MDR se asocian a 
infecciones nosocomiales y representan un 
desafío para las instituciones de salud (15, 16). La 
presencia de infecciones  nosocomiales esta 
relacionada a múltiples factores, incluyendo las 
características de los pacientes (edad, sexo, 
inmunocompromiso y comorbilidad), las 
características de la institución (calidad del agua, 
manejo de las soluciones, procesos de 
esterilización y desinfección), características 

Tabla 3. Odds ratio estimado del análisis de regresión logística múltiple. 

 Odds ratio (Intervalo de confianza 95%) Valor de p 

Edad 0.96 (0.92 – 1.02) 0.24 
Tipo de infección   
   Comunitaria 1  
   Nosocomial 0.74 (0.12 – 4.34) 0.74 
Multirresistencia   
   Ausente 1  
   Presente 0.68 (0.16 – 2.86) 0.60 
Foco asociado a la sepsis   
   Pulmonar 1  
   Urinario 8.10 (1.36 – 48.13) 0.02 
   Tejidos blandos 2.81 (0.37 – 20.93) 0.31 
   Abdominal 1.10 (0.12 -10.02) 0.92 
Choque   
   Ausente 1  
   Presente 0.29 (0.08 – 1.09) 0.06 

Variable Y = muerte (0 = ausente, 1 = presente).  M2 McFadden = 0.23. Prueba de Hosmer-Lemeshow = 4.85, p = 
0.77. 
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asociadas a la hospitalización (servicio de 
internamiento, días de estancia hospitalaria, uso 
de antibióticos de amplio espectro y cirugía), 
realización de procedimientos invasivos 
(intubación orotraqueal, sonda Foley y catéteres 
vasculares) y las prácticas de control de 
infecciones (15, 17). La vigilancia epidemiológica 
puede disminuir las infecciones nosocomiales 
mediante la detección oportuna de casos y su 
control.  
E. coli, K. pneumoniae y S.aureus fueron las 
bacterias más frecuentes en los aislamientos. 
Estas bacterias causan diversas infecciones, 
como infecciones de las vías respiratorias, 
intraabdominales, de las vías urinarias y sepsis. 
Estos resultados son consistentes con lo 
reportado en otras poblaciones (18-20). En una 
cohorte de 17 430 adultos ingresados en 104 
hospitales de Estados Unidos entre enero de 
2009 y diciembre de 2015 con sepsis y cultivos 
clínicos positivos dentro de los primeros 2 días 
del ingreso, los patógenos más comunes fueron 
E. coli (33.7 %), S. aureus (21.3 %) y especies de 
Streptococcus (13.5 %). En Colombia, el análisis 
de aislamientos bacterianos en los servicios 
hospitalarios demostró que E. Coli fue la bacteria 
más frecuente, seguida de S. aureus y K. 
pneumoniae (18). En un estudio realizado en la 
ciudad de México, el cual incluyó 450 
hemocultivos positivos en pacientes con sepsis, 
la E. coli y S. aureus fueron las bacterias más 
frecuentemente aisladas (19). 
Las enterobacterias, E. Coli y K. pneumoniae, 
resistentes a cefalosporinas y carbapenémicos 
están consideradas como de prioridad crítica en 
la lista de microorganismos prioritarios para la 
vigilancia de resistencia antimicrobiana por la 
Organización Mundial de la Salud (OMS)(21).  Las 
bacterias MDR son peligrosas para la salud, 
debido a su capacidad de resistir a los 
antibióticos y a su capacidad de transmitir la 
resistencia a otras bacterias. En el presente 
estudio, se documentaron ambas 
enterobacterias farmacorresistentes.  
La E. coli es la bacteria más frecuente en las 
infecciones del tracto urinario y de bacteriemia 
(22). Existe un porcentaje alto de aislamientos de 
E. coli resistentes a TMP/SMX y a las quinolonas 

en nuestra población, lo cual concuerda con lo 
reportado en un estudio en población mexicana 
(23). Las resistencia contra el TMP-SMX fue del 
54 al 60 % para E. coli y la resistencia contra 
ciprofloxacino del 43.1 % (23, 24). La alta 
resistencia de E. coli a estos antibióticos, sugiere 
que no deben emplearse en el tratamiento 
empírico. Por otro lado, la amikacina y 
pipercilina-tazobactam parecen ser una buena 
opción para el tratamiento de la sepsis con foco 
urinario. 
En este estudio se documentaron cepas de E. coli 
resistentes a carbapenémicos; el 4.76 %, 9.52 % 
y 14.29 % de los aislamientos fueron resistentes 
a imipenem, meropenem y ertapenem, 
respectivamente. En pacientes cubanos 
atendidos en la unidad de cuidados intensivos, el 
50 % de los aislamientos de E.coli fueron 
resistentes a piperacilina/tazobactam y 
amikacina (25). En un estudio en muestras de 
orina, sangre y líquido cefalorraquídeo de 47 
centros hospitalarios de México, en un periodo 
de 6 meses, se documentó una baja resistencia 
de E. Coli a carbapenémicos (< 3 %) (23). En un 
estudio realizado en el Hospital General Regional 
de León, no se documentaron cepas de E. coli 
resistente a imipenem (26). En otro estudio de 
aislamientos positivos en hemocultivos de 
pacientes con sepsis de la ciudad de México, se 
informó que el 1.3 % de los aislamientos de E. coli 
fueron resistentes a carbapénemicos (19). Este 
incremento en el porcentaje de resistencia 
amerita un mayor estudio.  
K. pneumoniae es uno de los principales 
patógenos aislados en pacientes hospitalizados y 
en las unidades de cuidados intensivos (20). 
Actualmente, existe una preocupación por el 
incremento de cepas resistentes a antibióticos. 
Esta resistencia se produce por la producción de 
beta-lactamasas de espectro extendido que 
inactivan a los antimicrobianos betaláctamicos. 
Asimismo, K. pneumoniae es capaz de producir 
carbapenemasas que inactivan a los 
carbapenémicos. En este estudio, se documentó 
que el 88% de los aislamientos de K. pneumoniae 
fueron BLEE positivos y que aproximadamente 
un tercio de los aislamientos fueron resistentes a 
carbapenémicos. El fenotipo de resistencia más 
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frecuente de K. pneumonie fue BLEE (80/84 = 
95%). Estudios previos reportan una resistencia a 
carbapenémicos del 4 al 12 % de los aislamientos 
(19, 24). 
La aparición de A. Baumanii resistente a 
carbepenémicos plantea un desafío mundial, 
debido a su virulencia, resistencia y limitadas 
opciones de tratamiento, lo que provoca graves 
infecciones nosocomiales (especialmente entre 
los pacientes de cuidados intensivos) y un 
incremento en la mortalidad (21, 27, 28). En este 
estudio, todos los aislamientos de A. baumannii 
presentaron MDR, lo cual es consistente con su 
facilidad para desarrollar mecanismos de 
resistencia tanto en cepas salvajes como por 
mecanismo adquiridos. 
S. aureus resistente a los antibióticos es una 
causa importante de infecciones nosocomiales. 
La resistencia de S.aureus a los betlactámicos, 
como las penicilinas, las cefalosporinas y los 
carbapenémicos, es considerada un problema de 
salud pública (29). El fenotipo resistente a 
meticilina se encontró en el 50% de los 
aislamientos de S. aureus. La resistencia 
estimada a oxacilina es del 30 al 59 %, meticilina 
del 21 al 82 %, teicoplanina del 0 al 1 %, linezolid 
del 0 al 0.7 % y vancomicina del 0 al 16% de los 
aislamientos de S. aureus en muestras clinicas 
hospitalarias (19, 26, 29, 30). 
En general, se considera que los pacientes con 
infecciones por bacterias multirresistentes 
tienen mayores posibilidades de morir en 
comparación con los pacientes con infecciones 
sin bacterias MDR (31, 32). Sin embargo, en 
nuestro estudio la infección por bacterias MDR 
en pacientes por sepsis no incrementó la 
posibilidad de muerte. Estos resultados son 
similares a los reportado por Echeverri-Toro (20). 
En su estudio no se demostró una diferencia en 
la mortalidad entre los pacientes infectados por 
K. pneumoniae sensible y resistentes. Es posible 
que la asociación entre las bacterias MDR y la 
mortalidad esté mediada por la interacción entre 
otros factores, incluyendo, el patrón de 
resistencia a los antibióticos, los patrones de 
virulencia y los factores de riesgo propios del 
paciente (17). 
 

Aunque la sepsis puede derivarse de diversas 
infecciones, algunas localizaciones se asocian a 
tasas de mortalidad más elevadas que otras. Las 
infecciones pulmonares, las infecciones 
intraabdominales y las infecciones urinarias son 
las principales causas de sepsis, con un riesgo de 
mortalidad variable (33, 34). En una revisión 
sistemática (34), que analizó estudios que 
evaluaban la asociación entre el sitio de infección 
y la mortalidad, se reportó que los pacientes con 
neumonía tenían un riesgo de mortalidad alto y 
las infecciones del tracto urinario tenían un 
riesgo de mortalidad más bajo. No obstante, no 
se demostró una diferencia significativa en la 
mortalidad entre los sitios de infección.  
En este estudio, por razones desconocidas, los 
pacientes con sepsis relacionada a infección 
urinaria presentaron una mayor mortalidad 
durante la hospitalización. Melzer y Welch (21)  
identificaron que la presencia de catéteres 
urinarios está fuertemente asociada con la sepsis 
grave, con una asociación más fuerte para E. coli 
gramnegativa multirresistente. Otra posible 
explicación,  es que en la mayoría de los estudios 
que evalúan el riesgo de muerte acorde al sitio 
de infección no se especifica el diagnóstico (por 
ejemplo, cistitis, pielonefritis, absceso renal, 
epididimitis, prostatitis, etc.). Es posible que la 
mortalidad sea distinta entre esos subtipos de 
infección del tracto urinario (34). Es necesario 
realizar más investigaciones sobre este tema. 
La interpretación de los resultados de este 
estudio debe considerar las siguientes 
limitaciones: la falta de poder estadístico por el 
número limitado de casos incluidos; la mayoría 
de los cultivos fueron tomados después de las 48 
horas posterior a la hospitalización, lo cual limita 
la precisión en la identificación de los 
microorganismos causantes de infección de 
origen comunitario. La fortaleza del estudio es 
que proporciona datos locales de la resistencia 
bacteriana en nuestra población, lo cual puede 
servir para la selección del tratamiento empírico 
en nuestra población y permite conocer la 
magnitud del problema de la resistencia a 
antibióticos en nuestro medio. El incremento de 
las tasas de bacterias resistentes a los 
antibióticos está comprometiendo la efectividad 
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del tratamiento, especialmente en la selección 
de antimicrobianos de forma empírica. Los 
resultados de este estudio, pueden servir como 
base para diseñar estudios con un mayor número 
de pacientes. 
 
Conclusiones 
Las enterobacterias fueron las bacterias más 
prevalentes en los pacientes con sepsis, siendo la 
Escherichia coli y Klebsiella pneumoniae las más 
frecuentes. Aproximadamente dos tercios de los 
aislamientos presentaron bacterias MDR. La 
presencia de bacterias MDR no explicó la 
mortalidad asociada a la sepsis. 
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