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RESUMEN

El virus SARS-CoV-2 ha afectado a millones de personas en todo el mundo y ha
provocado millones de hospitalizaciones, lo que representa una fuente potencial de
infecciones nosocomiales para el personal médico y los pacientes, asi como de
propagacion del virus. Este estudio se centro en la deteccion del SARS-CoV-2, asi
como de Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii y Staphylococcus
aureus en ambientes hospitalarios, incluidas las unidades de cuidados intensivos para
adultos, unidades de cuidados intensivos pediatricos y unidades de cuidados COVID-
19. Los resultados mostraron la presencia del virus SARS-CoV-2 en muestras de
superficies de la unidad de cuidados de COVID-19, detectando la presencia de la
variante Delta. Adicionalmente, los resultados mostraron la presencia de
Pseudomonas aeruginosa y Staphylococcus aureus en las superficies del hospital. La
presencia de SARS-CoV-2 y bacterias nosocomiales resaltan la importancia de la
vigilancia microbiolégica constante para prevenir las coinfecciones y la aparicion de
infecciones nosocomiales durante la hospitalizacion.
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ABSTRACT

SARS-CoV-2 has affected millions of people around the world and resulted in millions of
hospitalizations, where it represents a potential source of nosocomial infections for medical
staff and patients and the spread of the virus. This study focused on the detection of SARS-
CoV-2 as well as Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii, and Staphylococcus
aureus in healthcare settings, including intensive care units, pediatric intensive care units,
and COVID-19 care units. The results showed that SARS-CoV-2 was present in surface
samples from the COVID-19 care unit, which detected the presence of the Delta variant.
Furthermore, results showed the presence of Pseudomonas aeruginosa and
Staphylococcus aureus on hospital surfaces. The presence of SARS-CoV-2 and nosocomial
bacteria highlights the importance of constant microbiological monitoring to prevent co-
infections and the occurrence of nosocomial infections during hospitalization.

KEYWORDS:

SARS-CoV-2, nosocomial infections, Hospital, Staphylococcus, Pseudomonas.

Introduccién

COVID-19, enfermedad causada por el SARS-CoV-2 y declarada pandemia en
2020, ha afectado la salud de millones de personas en todo el mundo y ha provocado
664,873,023 casos confirmados (WHO, 2023). Los Centros para Control de
Enfermedades de Estados Unidos (CDC) reportan 101,873,730 casos, algunos de los
cuales requirieron hospitalizacion, lo que representa 5,866,347 hospitalizaciones por
COVID-19 del 1 de agosto de 2020 al 23 de enero de 2023. Los datos de México
reportan 7,348,292 casos confirmados, de los cuales el 9,79 % requirieron
hospitalizacion. Durante su hospitalizacion, los pacientes corren el riesgo de contraer
infecciones nosocomiales (CDC, 2023; CONACYT, 2023); Bardi et al. (2021)
encontraron que el 40,7 % de los pacientes adquirieron infecciones causadas por
bacterias y hongos durante su estancia en la unidad de cuidados intensivos, y los
microorganismos predominantes fueron bacterias gram positivas (55 %). En este
sentido, varios estudios han demostrado la presencia de agentes causantes de
infecciones nosocomiales, tales como Acinetobacter baumannii, Escherichia coli,
Klebsiella pneumonia, Pseudomonas aeruginosa y Staphylococcus aureus; su
presencia y resistencia a antimicrobianos como trimetoprima-sulfametoxazol,
oxacilina, vancomicina, meropenem, colistina, ceftazidima, entre otros, en el entorno
hospitalario, pueden representar un riesgo potencial para los pacientes durante su
hospitalizacion, particularmente en las unidades de cuidados intensivos (Esfahani et
al., 2017; Rhoden et al., 2021; Aiesh et al., 2023; Tarigan et al., 2023). Estos estudios
sugieren que la presencia de Acinetobacter baumannii, Klebsiella pneumoniae y
Pseudomonas aeruginosa son los agentes mas comunes de neumonia entre los
pacientes con COVID-19, lo cual es altamente alarmante debido al impacto de
padecer COVID-19 y las complicaciones para los pacientes como producto de la
coinfeccion con este tipo de microorganismos en las unidades de cuidados intensivos
(Mohammadnejad et al., 2021).

La incidencia de infecciones nosocomiales asociadas a COVID-19 puede variar
segun la investigacion, tanto en porcentaje como en afectacion de 6rganos. Cheng et
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al. (2020) reportaron una incidencia de 14,6 2% de infecciones bacterianas
nosocomiales en pacientes con COVID-19 en China, de las cuales 38,71 % estaban
relacionadas con el tracto respiratorio inferior, lo que sugiere una asociacion
significativa con la edad. Otro estudio en Singapur reporto la asociacion de COVID-
19 con infecciones nosocomiales del tracto urinario en pacientes durante su estadia
en la unidad de cuidados intensivos (Ong et al., 2021). La presencia de SARS-CoV-2
en el entorno hospitalario ha sido ampliamente estudiada en todo el mundo con la
finalidad de comprender la transmision aérea de este patdgeno. Estos estudios
sugieren que las particulas virales del SARS-CoV-2 podrian circular en entornos
hospitalarios a través de aerosoles, contribuyendo potencialmente a la transmisién
del virus a largo plazo; esta informacion es de relevancia para reforzar las medidas
de control y prevencién de infecciones en entornos de atencion médica (De Sousa et
al., 2021; Du et al., 2021; Linde et al., 2023). Moharir et al. (2022) han encontrado la
presencia del SARS-CoV-2 en muestras de aire y superficies de habitaciones de
pacientes con COVID-19, lo que sustenta la idea de la transmisién aérea como un
riesgo potencial de transmisién del virus y el riesgo de infeccion por SARS-CoV-2, asi
como la aparicion de infecciones nosocomiales en pacientes con COVID-19 y
personal médico (Zhou et al., 2020). Con base a lo anterior planteado, el presente
estudio tuvo como objetivo detectar patdgenos bacterianos relacionados con el
SARS-CoV-2 y las infecciones nosocomiales de un entorno hospitalario durante las
olas criticas de COVID-19 que ocurrieron en México.

Material y Métodos

El presente estudio se realiz6 en ambientes intrahospitalarios en Ahome, Sinaloa,
México; el muestreo se realizo en superficies como lavabos, camas y aire ambiental
de las unidades de cuidados intensivos (ICU), unidad de cuidados intensivos
pediatricos (PICU) y unidad de cuidados COVID-19. El muestreo se llevé a cabo de
noviembre de 2021 a marzo de 2022 en intervalos de 15 dias, para un total de 7
visitas. En cada visita se recolectaron tres muestras de aire, una en cada unidad
seleccionada para la toma de muestra (ICU, PICU y unidad de cuidados COVID-19),
traduciéndose en 42,000 L de aire muestreado en este estudio. Por otro lado, durante
las mismas visitas, se recolectaron dos muestras de superficie (cama y lavabo) para
un total de 42 muestras de superficie.

Muestras de superficies

Las muestras de superficie se recolectaron utilizando hisopos de esponja estériles
(Whirl-pak, Nasco, EE. UU.) pre-humedecidos con 10 mL de solucién tampén de
fosfato estéril. Para ello, se froté cada superficie con una esponja, concentrandose en
cubrir toda la superficie de los pasamanos y los lavabos. Después del muestreo, cada
esponja se ajustd a un volumen de 25 mL con una solucion tampon de fosfato estéril
para su analisis microbioldgico.

Muestras de aire

El muestreo de aire se realizé utilizando el dispositivo de filtracion de aire MD8
Airport (Sartorious, Alemania), siguiendo las instrucciones del fabricante, dicho equipo
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es disefiado para la captura de patégenos transmitidos por el aire y consiste en el uso
de cartuchos de filtro de membrana de gelatina con un tamafio de poro de 3 um y un
didametro de 80 mm. El muestreador de aire se programé a 50 L min** durante 40 min
para un volumen total de 2000 L. Una vez recolectada la muestra de aire, se retir6 el
cartucho de gelatina y se coloc6 en una hielera a temperatura de refrigeracién para
su transporte al laboratorio. Para la preparacion de la muestra, cada filtro se procesé
de acuerdo con las instrucciones del fabricante; brevemente, la matriz de gelatina se
retird y se colocé en un tubo cénico de 50 mL suplementado con 3 mL de agua libre
de nucleasas y se centrifugdé a 3000 g, seguido de una incubacion en un agitador
térmico a 37 °C durante 10 min para disolver el filtro. EI muestreo de cada Unidad
considero cinco puntos equidistantes en cada habitacién para asegurar un muestreo
homogéneo y representativo de las habitaciones, con el tiempo de muestreo en cada
punto distribuido uniformemente.

Confirmacién microbiol6gica

El andlisis bacteriolégico se llevé a cabo Unicamente para las muestras de
superficies. Este se realizd siguiendo el método estandar internacional 1ISO 4833-
2:2013 para la deteccion de Pseudomonas aeruginosa, Staphylococcus aureus y
Acinetobacter baumannii utilizando medios de cultivo selectivos como cetrimida-agar
selectivo, agar sal y manitol y agar MacConkey con suplemento de gentamicina 8 mg
L. Brevemente, se tomd una alicuota de 1 mL de la muestra previamente
homogeneizada para obtener diluciones decimales de 10-'y 10-2, las cuales fueron
utilizadas para procesarse mediante la técnica de extension en placa; las muestras
fueron incubadas a 36 °C por 24 h. En este sentido, cada muestra y dilucion decimal
fue extendida por triplicado. Los resultados se expresaron como unidades formadoras
de colonias (CFU) por superficie (Norma Internacional. ISO 4833-2:2013; NOM-210-
SSA1-2014).

Extraccion de acidos nucleicos

La extraccion de RNA viral, se realiz6 a partir de una alicuota de 200 uL de muestra
de superficie y aire, empleando el sistema automatizado de acidos nucleicos TACO,
el cual se basa en el empleo de perlas magnéticas (GENE Reach, Taiwan), utilizando
el protocolo de extraccion de DNA/RNA recomendada por el fabricante. Para la
extraccion de DNA bacteriano, se procesaron CFU presuntivas para Pseudomonas
aeruginosa, Acinetobacter baumannii y Staphylococcus aureus con la solucion Quick
Extract (Lucigen, EE. UU.). Brevemente, se coloc6 una CFU en 100 pL de la solucién
Quick Extract, seguido de agitaciéon durante 15 s, incubacion a 65 °C durante 6 min,
agitacion durante 15 s y calentamiento a 98 °C durante 2 min. Los acidos nucleicos
se almacenaron a -20 °C hasta su uso.

Identificacion por PCR

La deteccion del RNA viral se realiz6 mediante RT-PCR en tiempo real utilizando
el kit CoviFlu multiplex (Genes2Life) para el gen de la nucleocépside del SARS-CoV-
2 segun las instrucciones del fabricante, utilizando los primers y sondas especificas
para el gen de la nucleocépside del SARS-CoV-2 con una mezcla de 14.5 yL CoviFlu
Primer Mix, 5 pL Buffer 5X 'y 0.5 yL enzima y 5 yL RNA. El protocolo de amplificacion
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se llevo a cabo en un termociclador CFX-96 (BioRad, USA) bajo las siguientes
condiciones de reaccion: 50 °C por 30 min, 95 °C por 5 min, seguido de 45 ciclos a
95 °C por 15 sy 62 °C por 30 s. Una muestra se consideré positiva si el Ct de las
muestras era inferior a 38, y tanto los controles positivos como los negativos se
comportaron como se esperaba, lo que se indic6 como un comportamiento de curva
gaussiana para cada control, y con valores de Ct inferiores a 38 ciclos cada uno. De
acuerdo al fabricante, el kit CoviFlu multiplex tiene un limite de deteccién de alrededor
de 50 copias por reaccién para el RNA viral del SARS-CoV-2.

Las CFU presuntivas para Pseudomonas aeruginosa, Acinetobacter baumannii y
Staphylococcus aureus se confirmaron mediante PCR en tiempo real utilizando el kit
iTag Universal SYBR Green Supermix (Bio-Rad, EE. UU.) con la siguiente mezcla de
reaccion: iTaq Universal SYBR Green Supermix 1X, 0,1 uM de cada cebador y 3 uL
de DNA eluido para un total de 10 pL. Los iniciadores empleados en este trabajo para
cada bacteria fueron las siguientes: 5 -CTGGGTCGAAAGGTGGTTGTTATC-3" y 5°-
GCGGCTGGTGCGGCTGAGTC-3" para Pseudomonas aeruginosa (Choi et al.,
2013), con las siguientes condiciones de reaccion: un ciclo inicial de desnaturalizacion
a 95 °C durante 3 min, 35 ciclos a 95 °C durante 60 s, 63°C durante 30 s,y 63 °Cy
72 °C durante 60 s, seguido de una extension final a 72 °C durante 10 min, para
obtener un tamafio de amplicon de 232 pb. Para Acinetobacter baumannii (Chiang et
al., 2011) se utilizaron los iniciadores 5-CATTATCACGGTAATTAGTG-3' y 5-
AGAGCACTGTGCACTTAAG-3', con las siguientes condiciones de reaccion: un ciclo
inicial de 94 °C durante 5 min y 35 ciclos de 94 °C durante 60 s, 62 °C durante 60 sy
72 °C durante 60 s; y una extension final a 72 °C durante 10 min para obtener un
producto de 208 pb. Finalmente, para la confirmacion de Staphylococcus aureus, se
emplearon los iniciadores 5 -GCGATTGATGGTGATACGGTT-3* vy 5%
AGCCAAGCCTTGACGAACTAAAGC-3" (Hamdan-Partida et al., 2015) con las
siguientes condiciones de reaccién: un ciclo inicial de 94 °C durante 5 min, 10 ciclos
de 94 °C durante 40 s, 68 °C durante 40 sy 72 °C durante 1 min, seguido de 25 ciclos
de 94 °C durante 60 s, 58 °C durante 60 s, 72 °C durante 2 min y una extension final
a 72 °C durante 10 min, para un tamafio de fragmento de 279 pb.

Para cada caso, se utilizaron las cepas estandar de Acinetobacter baumannii
ATCC 19606, Staphylococcus aureus ATCC 25923 y Pseudomonas aeruginosa
ATCC 9721 como controles positivos, y cada corrida tuvo un control sin templado
(NTC). Los resultados se visualizaron utilizando el paquete Bio-Rad CFX Maestro
version 1.0 (4.0.2325.0418).

Secuenciacion de muestras positivas para particulas virales

Las muestras positivas se secuenciaron utilizando la plataforma de secuenciacion
lllumina MiniSeq (protocolo paired end 2 x 150 PB, 300 ciclos). Las bibliotecas
gendmicas se prepararon con el kit de preparacion de bibliotecas Nextera XT (llumina,
San Diego, CA, EE.UU.) de acuerdo con las instrucciones del fabricante y se
cuantificaron utilizando un fluorémetro Qubit 2.0 (Thermo Fisher Scientific, Waltham,
MA, EE.UU.). Las secuencias obtenidas se filtraron, ensamblaron y convirtieron a
formato FASTA y se analizaron de acuerdo con el flujo de trabajo “Comprehensive
workflow for detecting coronavirus using lllumina benchtop systems”.
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Para determinar los linajes de las variantes del SARS-CoV-2, las secuencias y sus
metadatos se depositaron en la base de datos GISAID (Global Initiative on Sharing
All Influenza Data) para garantizar el inmediato acceso publico.

Secuenciacidén de muestras positivas para particulas virales

Un arbol filogenético se construyo a partir de secuencias representativas obtenidas
de GISAID EPI_SET_240709vn, disponibles en la liga 10.55876/gis8.240709vn,
recolectadas de Sinaloa entre el 04-11-2021 y 28-03-2022, incluyendo las secuencias
obtenidas en este estudio. El alineamiento multiple se realizé utilizando el algoritmo
MAFFT version 7 (https://mafft.cbrc.jp), el &rbol filogenético se construyd utilizando
FasTree (http://www.microbesonline.org/fasttree/) con opciones default.

Resultados y Discusién

Deteccion de SARS-CoV-2 en muestras de aire

Los resultados mostraron que el virus SARS-CoV-2 no fue detectado en muestras
de aire del ambiente hospitalario, incluida la unidad de cuidados intensivos (ICU),
unidad de cuidados intensivos pediatricos (PICU) y unidad de cuidados COVID-19.
De un total de 20 muestras analizadas, la RT-PCR en tiempo real no revel6 evidencia
de la presencia de RNA viral en las muestras de aire. En este sentido, la visualizacién
de las curvas de RT-PCR en tiempo real no revel6 evidencia de amplificacion de los
virus en este estudio. Sin embargo, fue posible observar el comportamiento de
amplificacion del gen RP, que se detectd de manera consistente en las muestras
analizadas. Esto indica que los procesos de extraccion de RNA, retro-transcripcion y
amplificacion fueron exitosos en todas las muestras. Esto garantiza que los resultados
negativos indican la ausencia de particulas virales o0 RNA viral y no un proceso
inadecuado de extraccion de RNA.

Los resultados de este estudio difieren de otros estudios que informan la presencia
de SARS-CoV-2 en muestras de aire; de Sousa et al. (2021) detectaron SARS-CoV-
2 en muestras de aire de un ambiente hospitalario en Suecia y reportaron un 42 y un
45 % de muestras positivas en habitaciones de pacientes y antesalas adyacentes,
respectivamente. Se sugiere que la no deteccion de SARS-CoV-2 en nuestro estudio
en comparacién con Sousa et al. (2021) podria deberse al equipo de filtracion de aire
y al volumen de aire filtrado. No obstante, también existen estudios que demuestran
la ausencia de SARS-CoV-2 en aire de ambientes de hospitales; segun Lane et al.
(2021a), de 576 muestras de aerosoles, ninguna fue positiva para SARS-CoV-2,
destacando la importancia de los controles ambientales como la ventilacion, los
sistemas de presion negativa y la limpieza, asi como el uso de equipos de proteccion
personal, cuya prevencién es crucial para reducir la transmision viral (Landoas et al.,
2021).
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Deteccién de SARS-CoV-2 en superficies

Los resultados para SARS-CoV-2 en superficies de hospital mostraron la presencia
de RNA viral en 4 muestras, lo que indica la presencia de RNA viral en el 10 % de las
muestras durante este estudio (Figura 1). De manera particular, de las areas
monitoreadas, todas las muestras de la unidad de cuidados intensivos y la unidad de
cuidados intensivos pediatricos se reportaron negativas para la presencia de SARS-
CoV-2. Por otro lado, la presencia de muestras positivas se detect6 solo en la unidad
de cuidados de COVID-19, especialmente en muestras de pasamanos de camas.
Nuestros resultados son consistentes con los de Ye et al. (2020), quienes encontraron
que el area mas contaminada con SARS-CoV-2 fue la unidad de cuidados de COVID-
19, lo que sugiere que el ambiente hospitalario podria ser una fuente potencial de
propagacion del virus, incluso entre el personal médico, pacientes y visitantes.

Unidad de cuidados COVID-19 14 ( 35 %)

Gama 20(:50/%)

Negativo}36 (190 %)

Unidad de cuidados intensivos 14 ( 35 %)

Lavabo 20.(:50.%)

‘.“_U_ﬁidad de cuidados intensivos pediatrica 12 ( 30.%)

Virus - SARS-CoV-2 4 (10 %)

Figura 1. Distribucion de muestras positivas para SARS-CoV-2 en ambientes
hospitalarios. Diagrama de Sankey de la distribucion de muestras negativas y positivas
para SARS-CoV-2 en un hospital de Sinaloa de noviembre de 2021 a marzo de 2022. Las
areas muestreadas fueron la unidad de cuidados COVID-19, unidad de cuidados intensivos y
unidad de cuidados intensivos pediatricos.

Los resultados de este estudio sobre la presencia de SARS-CoV-2 en camas son
consistentes con estudios previos como el de Lane et al. (2021b), quienes detectaron
la presencia de SARS-CoV-2 en 19 de 576 muestras, particularmente en el area de
la cama, como las areas de la cabeza y los pies de la cama. Asimismo, Pasquarella
et al. (2020) demostraron la presencia de SARS-CoV-2 en superficies hospitalarias y
encontraron un 26,6 % de muestras positivas (4/15) en pasamanos de cama, botones
de emergencia, pasamanos y estetoscopios.

La presencia del virus SARS-CoV-2 en las camas es un problema alarmante, ya
que los resultados previos sugieren que las particulas del virus pueden sobrevivir en
superficies no porosas como el acero. En nuestro estudio, los pasamanos de la cama
estaban hechos de acero inoxidable. En este contexto, algunos estudios informaron
la presencia de particulas viables de SARS-CoV-2 en superficies no porosas de 3,5
a 5,6 horas (Bonil et al., 2021). Sin embargo, otros estudios sugieren que las
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particulas virales pueden sobrevivir hasta 72 horas (van Doremalen et al., 2020); tales
diferencias en la supervivencia pueden atribuirse a la carga viral en cada estudio. En
este contexto, y con base en la frecuencia de muestreo en este estudio, basados en
nuestros resultados, se puede sugerir que las particulas virales podrian ser
detectables al menos durante 14 dias. En este sentido, y con base en los resultados
para la agrupacion de clados, sustentan la idea de que las secuencias circundantes
comparten una estrecha relacion a nivel filogenético, independientemente del tiempo
y la fuente de aislamiento (Figura 2).
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Figura 2. Arbol filogenético de secuencias representativas del SARS-CoV-2 de Sinaloa
de noviembre de 2021 a marzo de 2022. Se recolectaron secuencias representativas de las
principales ciudades de Sinaloa durante la duracién de este trabajo del 1 de noviembre de 2021 al
31 de marzo de 2022. Se realiz6 un alineamiento mdltiple utilizando el algoritmo MAFFT versién 7
(https://mafft.cbrc.jp), y el arbol filogenético se construyd utilizando FastTree
(http:/lmwww.microbesonline.org/fasttree/) con opciones predeterminadas. Los marcadores azules
son secuencias de muestras 2022, los marcadores negros son secuencias de muestras 2021 y los
marcadores rojos son secuencias de este estudio.
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Coincidentemente, los genomas de las muestras positivas detectadas durante las
muestras 1y 2 en noviembre de 2021 pertenecian a la variante Delta. Los resultados
de las variantes del SARS-CoV-2 en este estudio son consistentes con los datos del
Consorcio Nacional de Vigilancia Genémica (Co-Vi-Gen-Mex) en México, ya que, de
septiembre a noviembre de 2021, el 99 % de los genomas reportados pertenecen a
la variante Delta.

Deteccidon de bacterias en muestras de superficie

Del total de muestras analizadas, el 82,5 % mostré presencia de bacterias Gram
positivas, mientras que el 37,5 % presento presencia de bacterias Gram negativas. Entre
las areas analizadas, la unidad de atencion de COVID-19 fue la mas contaminada durante
el periodo de estudio, incluidos el lavabo y la barandilla de la cama (Figura 3).

Bacteria - Pseudomonﬁ aeruginosa 3 (/7-5'%)

Unidad de cuidado COVID-19 14 (35 %)

Lavabo 20 ( 50 %)

Unidad de cuidados intensivos 14 ( 35 %) Negativo 36 ( 90 %)

Cama 20 ( 50 %)
l(l_]_‘ﬁidad de cuidados intensivos pediatrica 12 (30 %)
Bacteria - Staphyloctl)_;._g:us aureus 1 (2.5 %)

Figura 3. Presenciay distribucién de bacterias nosocomiales en superficies
hospitalarias. Grafica de Sankey de la distribucion de muestras negativas y positivas para
Staphylococcus aureus y Pseudomonas aeruginosa en un hospital de Sinaloa de noviembre de
2021 a marzo de 2022. Las areas muestreadas fueron la unidad de cuidados COVID-19, la unidad
de cuidados intensivos y la unidad de cuidados intensivos pediatricos.

Pseudomonas aeruginosa

Los aislamientos bacterianos fueron sometidos a confirmacion por PCR, la cual
revelé la presencia de Pseudomonas aeruginosa en tres muestras de superficie,
detectada en el primer y tercer muestreo en la unidad de cuidados intensivos
pediatricos y la unidad de cuidados COVID-19 en el lavamanos, con valores de hasta
1.3 x10®° CFU. La unidad de cuidados COVID-19 mostré la presencia de
Pseudomonas aeruginosa en una muestra del lavamanos con una concentracion de
270 CFU. De acuerdo con nuestros resultados, Pseudomonas aeruginosa estuvo
presente en el 7,5% de las muestras, principalmente aislada de muestras de
lavamanos (Figura 3). Nuestros resultados son consistentes con estudios previos
como el de Olson et al., (1984), quien reportd que todos los lavamanos y alcantarillas
del hospital fueron positivos para Pseudomonas aeruginosa, con las mismas cepas
detectadas en los pacientes, sugiriendo la posible transmision de infecciones
nosocomiales a través de contaminacién cruzada. Es fundamental considerar que la
presencia de Pseudomonas aeruginosa en este ambiente puede verse favorecida por
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su capacidad de supervivencia, la cual se reporta que puede sobrevivir en superficies
inanimadas entre 6 horas y 16 meses. Esta capacidad de supervivencia a largo plazo
podria contribuir a que Pseudomonas aeruginosa sea uno de los principales agentes
causales de neumonia nosocomial (Castafieda & Ordofiez, 2015; Paz et al., 2019).

Acinetobacter baumannii

La confirmacion por PCR de los aislamientos bacterianos revelé la ausencia de
Acinetobacter baumannii en todas las muestras de superficie, incluidas la unidad de
cuidados intensivos, unidad de cuidados intensivos pediatricos y unidad de cuidados
COVID-19. Los resultados de nuestro estudio son consistentes con estudios previos,
como los de D'Agata et al. (2000), quienes documentaron la ausencia de
Acinetobacter baumannii en muestras ambientales de hospitales,
independientemente de la aparicion de brotes infecciosos. Sin embargo, algunos
estudios difieren de nuestros resultados. Ahmed et al. (2019) reportaron la presencia
de Acinetobacter baumannii en solo el 1.8% de las muestras analizadas, lo que
sugiere una baja incidencia de este microorganismo en hospitales de Egipto; Doscoph
et al. (2019) reportaron la presencia de Acinetobacter baumannii, que represento el
46.7 % de las bacterias Gram negativas aisladas en este estudio. Christoff et al.
(2020) detectaron la presencia de Acinetobacter baumannii en el 7.39 % de 1,978
muestras en un hospital en Brasil. Estudios previos en México han reportado la
presencia de Acinetobacter baumannii en el 8.7 % de las muestras de superficie de
camas, mesas Yy equipo médico de dos unidades de cuidados intermedios en un
hospital en Guadalajara, México (Arias-Flores et al.,, 2016). La ausencia de
Acinetobacter baumannii en este estudio puede deberse al uso adecuado de
desinfectantes en entornos de atencion médica, lo que puede ayudar a reducir la
abundancia de este microorganismo en dichos entornos (Betchen et al., 2022).

Staphylococcus aureus

Se confirmd la presencia de Staphylococcus aureus en una muestra de barandal
de cama de la unidad de cuidados intensivos pediatricos, que tenia una concentracion
de 40 CFU por superficie de muestra (Figura 3). Esto puede considerarse una baja
incidencia de Staphylococcus aureus (2,5 %) en dichos ambientes, lo que difiere de
estudios previos que informaron incidencias de hasta el 25 % de muestras de
superficie positivas (Ahmed et al., 2019; Doscoph et al., 2019). Los resultados de
nuestro estudio difieren de las estadisticas de Staphylococcus aureus en hospitales,
gue, segun la literatura, varian entre un 12 y un 16 % en muestras clinicas de EE.
UU., mientras que los datos de México varian en un 9,8 % (Sievert et al., 2012; Weiner
et al., 2016; Arias et al., 2016). La importancia de detectar Staphylococcus aureus en
el ambiente hospitalario se debe a sus propiedades oportunistas y ubicuas, es decir,
la capacidad de sobrevivir en superficies inanimadas entre 7 dias y 7 meses
(Castafieda & Ordofiez, 2015). Otro problema critico es la resistencia a los
antimicrobianos, que puede complicar la seleccién de antibiéticos apropiados y
efectivos y tener un impacto negativo en la salud de las personas infectadas. La baja
incidencia y tasa de contaminacion del aire del ambiente y las superficies hospitalarias
se puede atribuir a las buenas practicas de limpieza y desinfeccion por parte del
personal hospitalario, que puede desarrollar medidas adecuadas en funcién de las
practicas de limpieza y desinfeccién prescritas, asi como al papel en el uso de
soluciones desinfectantes para prevenir la aparicion de microorganismos resistentes.
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En este sentido, estudios previos reportan que la incidencia y distribucion de agentes
causantes de infecciones nosocomiales como Staphylococcus aureus y Klebsiella
pneumoniae era mayor antes del evento pandémico, al contrario de durante el evento
pandémico en diferentes departamentos del hospital (Su et al., 2021; Huang et al.,
2023). Esto sugiere crear un entorno seguro para los pacientes y minimizar la
probabilidad de infeccién nosocomial durante su hospitalizacion.

Conclusiones

Los resultados de este estudio sugieren que la época de pandemia ha tenido un
impacto positivo en las practicas de limpieza y desinfeccién en el &mbito sanitario,
como lo demuestra la baja presencia de bacterias con relevancia nosocomial
significativa. También sugiere que la duracion de la residencia del SARS-CoV-2 en el
aire es limitada, por lo que, si bien la transmision aérea por esta via puede no ser la
principal via de propagaciéon del SARS-CoV-2 en ambientes sanitarios, su presencia
prolongada en superficies inanimadas representa un riesgo potencial para el personal
hospitalario y los pacientes, que, ademas de la contaminacién bacteriana, puede
aumentar la probabilidad de aparicién de infecciones nosocomiales. Sin embargo,
reforzar las practicas de limpieza y desinfeccidén obligatorias puede reducir ain mas
la presencia y el riesgo de propagacion de patégenos bacterianos y virales.
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