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INTRODUCCIÓN 

La infección nosocomial (IN), intrahospitalaria o asociada a cuidados médicos, es aquella para la que no hay 

evidencia de que estaba presente, o siendo incubada, al momento de la admisión del paciente.1 La IN suele representar 

la principal complicación de los pacientes admitidos a ingreso en cualquier hospital y es una causa principal de 

morbilidad y mortalidad a nivel global.2 Su ocurrencia conlleva un sufrimiento adicional y una carga sicológica para 

los pacientes, así como enormes costos en términos financieros, para los pacientes o para el sistema de salud pública. 

La IN suele estar íntimamente ligada a la conducta del personal sanitario (prácticas no-óptimas del lavado de manos o 

de esterilización del instrumental) o, en algunos casos, a deficiencias del sistema de salud (falta de equipamiento 

adecuado). Por tal razón, las ocurrencias de las INs perjudican la confianza del paciente en el sistema sanitario y en 

los profesionales de la salud y aumenta la carga económica que representan los servicios médicos gratuitos.2 El 

presente comentario aborda el impacto de las INs a niveles global y nacional, así como la utilidad de las técnicas 

moleculares de tipificación de patógenos bacterianos y su grado de utilización en Cuba para la investigación de brotes 

de INs. 

 

Impacto global de las INs 

Un estudio de la Organización Mundial de la Salud (OMS) sobre la carga endémica de las INs a nivel global refleja 

no sólo la magnitud de las afectaciones que provocan, sino también el enorme contraste entre la situación de los 

países desarrollados y no desarrollados.2 De acuerdo con dicho documento, en 2008 el Centro Europeo para la 

Prevención y el Control de Enfermedades estimó que en Europa, las INs causan, anualmente, 16 millones de días 

extras de estancia hospitalaria y 37 000 muertes atribuibles, mientras que contribuyen con otras 110 000. La propia 

institución europea, estimó que las INs causan pérdidas anuales por siete billones de euros.  

La OMS ha constatado que, mientras en la mayoría de los países desarrollados hay establecidos sistemas nacionales 

y/o regionales para la vigilancia de las INs, apenas el 15 % de los países subdesarrollados (de medianos y bajos 

ingresos) cuenta con un sistema de vigilancia funcional, por lo que no existen datos suficientes para estimar la carga 

de la IN endémica a nivel nacional en este grupo de países. Sin embargo, estudios realizados en hospitales, han 

permitido inferir que en países subdesarrollados: (i) el 15 % de los pacientes hospitalizados en cualquier momento 

dado de tiempo podría adquirir una IN, (7 % en países desarrollados), (ii) es mayor el riesgo de padecer una IN para 

pacientes admitidos en las unidades de cuidados intensivos (frecuencia global de infección de 42,7 episodios por 1000 

pacientes-días vs. 17 por 1000 pacientes-días en países industrializados) y (iii) los neonatos presentan mayor riesgo de 

adquirir una IN con tasas de infección de tres a 20 veces más altas que en países desarrollados.2,3 

 

Impacto de las INs en Cuba 

En Cuba las INs también representan un problema de salud, por lo que las autoridades sanitarias han instituido un 

sistema nacional para su prevención y control.4 Dicho sistema cuenta con un programa que establece la realización de 

una vigilancia activa y continua de estas infecciones en los principales hospitales del país.5 Un estudio nacional, 

realizado en 2004, encontró una prevalencia de IN de 7,3 %.6 Más recientemente, un estudio en hospitales 

universitarios de La Habana reportaba una tasa global de infección nosocomial de 9,21 %.7 Según datos de la 

Dirección Nacional de Estadísticas del Ministerio de Salud Pública, en Cuba los servicios hospitalarios con mayor 

incidencia de INs entre 2001 y 2007 fueron las unidades de cuidados intensivos (UCIs) de adultos, pediátricas y 
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neonatológicas (tasas de pacientes con infección que oscilaban de 5,5 a 12,1 %; de 3,7 a 6,8 % y de 8,3 a 9,9 %, 

respectivamente).5 El propio reporte reveló el predominio de las infecciones del sitio quirúrgico, seguidas de las del 

tracto respiratorio bajo, como localizaciones más frecuentes, mientras que especies de los géneros Staphylococcus, 

Pseudomonas, Klebsiella y Acinetobacter  representaron (en promedio y en ese orden de importancia) más del 50 % 

de los aislados causantes de las INs en el período estudiado. Finalmente, un estudio multicéntrico que evaluó la 

incidencia de las INs en UCIs de seis hospitales de diferentes provincias cubanas, determinó que un 16,1 % de los 

pacientes admitidos a las UCI participantes adquirió al menos una IN.8 Los datos anteriores reafirman el impacto 

significativo que tienen las INs en el ámbito hospitalario cubano. 

 

Las técnicas de tipificación, el laboratorio de microbiología y el control de las INs 

En microbiología, el término tipificación se emplea para caracterizar un aislado microbiano de forma que se pueda 

diferenciar del resto de los aislados de su misma especie.9 Establecer la diferencia -o la identidad- existente entre 

cepas de una misma especie aisladas independientemente puede ser de gran interés y utilidad para el epidemiólogo de 

un hospital, especialmente para el estudio de brotes infecciosos nosocomiales. Para detectar las diferencias entre 

aislados, los microbiólogos clínicos utilizan dos grandes grupos de técnicas: las fenotípicas (basadas en el fenotipo) y 

las genotípicas o moleculares (basadas en los polimorfismos del ADN). Cada una de ellas tiene sus propias ventajas y 

desventajas.10 Sin embargo, las técnicas moleculares de tipificación (TMT) son preferibles a las fenotípicas, porque 

poseen mayor reproducibilidad, poder de tipificación, versatilidad y poder de discriminación.11,12 Sea por técnicas 

fenotípicas o genotípicas, tipificar implica clasificar los microorganismos en tipos (o subtipos), atendiendo a las 

características determinadas. Esta categorización permite su diferenciación por debajo del nivel de especie, 

posibilitando su empleo como herramienta útil para el estudio de las relaciones epidemiológicas entre patógenos 

nosocomiales de una misma especie. En este sentido, aquellos aislados que poseen tipos o subtipos indistinguibles 

entre sí, se suponen provenientes de un ancestro común reciente en el tiempo y, por ende, epidemiológicamente 

relacionados. Por el contrario, encontrar una amplia diversidad de tipos, es indicativo de que no existe relación 

epidemiológica entre los patógenos nosocomiales aislados y esto apunta a que los tipos bacterianos circulantes no son 

parte de un brote infeccioso. 

El laboratorio de microbiología puede contribuir de diferentes maneras con los programas institucionales para la 

prevención y control de las infecciones nosocomiales,1 especialmente en el análisis comparativo de diferentes aislados 

de una misma especie mediante las TMT. La aplicación de estas técnicas al estudio y control de las INs ha permitido: 

(i) conocer la relación existente entre aislados colonizadores y patógenos en un mismo paciente,13 (ii) diferenciar 

cepas contaminantes de las que causan la infección,14 (iii) demostrar o refutar la ocurrencia de infección cruzada entre 

pacientes hospitalizados,15-17 (iv) establecer el diagnóstico diferencial entre recaída o reinfección en pacientes 

previamente tratados con agentes antimicrobianos,18 (v) detectar tempranamente la ocurrencia de un brote de IN,19 

(vi) revelar la ocurrencia de transmisión horizontal de patógenos nosocomiales y contribuir a establecer la fuente 

común probable de la infección,20 y (vii) vigilar la diseminación de cepas resistentes a antimicrobianos en un mismo 

hospital y entre hospitales diferentes a lo largo del tiempo.21,22 

Las respuestas aportadas por las TMT, contribuyen a tomar medidas más racionales (basadas en evidencias 

moleculares) para lograr un control eficiente y eficaz de las INs. En este sentido, si en un conjunto de Staphylococcus 

aureus aislados del sitio quirúrgico de pacientes hospitalizados en diferentes salas, se encuentra un único fenotipo (un 

mismo perfil bioquímico e igual perfil de resistencia/sensibilidad a antimicrobianos), esto indica infección cruzada 

entre pacientes, en cuyo caso podría sospecharse la ocurrencia de un brote epidémico. La investigación del brote 

conllevaría un estudio costoso de múltiples muestras tomadas del ambiente, del personal asistencial en contacto con 

los pacientes, etc. Sin embargo, si antes de realizar tal estudio, se determina que los tipos moleculares encontrados 

son diversos, se puede descartar la hipótesis de un brote infeccioso, evitar los gastos innecesarios que conlleva su 

investigación y tomar las medidas adecuadas para este tipo de situación. Por otra parte, confirmar molecularmente la 

relación epidemiológica inferida de los resultados fenotípicos, contribuye a una toma de decisión mejor 

fundamentada.  

 

El uso de las técnicas de tipificación molecular para el estudio de las infecciones nosocomiales en Cuba 

En la actualidad las TMT se usan ampliamente como complemento de las investigaciones epidemiológicas 

convencionales para el estudio de las infecciones nosocomiales de etiología bacteriana.19,23-25 Sin embargo, una 

búsqueda en la biblioteca electrónica Scielo Cuba, que contiene una colección seleccionada de revistas científicas 

cubanas, revela la ausencia de esta temática en las principales publicaciones dedicadas a las ciencias de la salud. Por 

ejemplo, una consulta a dicha biblioteca, permitió recuperar 26 reportes que contienen el término: “infección 

nosocomial” o “infecciones nosocomiales”. Sin embargo, al refinar la búsqueda incluyendo los términos: “tipificación 

molecular” o “caracterización molecular” no se recupera referencia alguna (consulta del 14/10/2015: 

http://scielo.sld.cu). Lo anterior demuestra una aplicación escasa (si no nula) de las TMT en estudios publicados en 

revistas científicas nacionales del campo de las ciencias de la salud. 

Una búsqueda en la base de datos Pubmed del Centro Nacional para la Información Biotecnológica de los Estados 

Unidos de Norteamérica (NCBI, siglas en inglés) usando el criterio:( ((molecular typing) AND cuba) NOT virus) 

http://scielo.sld.cu/
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NOT fungi, (consulta del 12/10/2015 en: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) produjo 14 referencias. De ellas, sólo en siete 

se aplicaron las TMT a la caracterización de bacterias.26-32 Sustituyendo el término: molecular typing por su 

sinónimo: DNA fingerprinting, se pueden recuperar otras tres referencias de este tipo.33-35 Las diez referencias 

recuperadas se publicaron entre 1998 y 2015. Dos de ellas hacen aportes al desarrollo de aspectos técnicos de las 

TMT,29,35 otra es un estudio filogenético cuyo autor principal no es un cubano,32 y el resto (siete) está relacionado con 

la aplicación de las TMT al estudio de la epidemiología (molecular) de: Mycobacterium tuberculosis,26,30,31,33 

Staphylococcus aureus resistentes a meticillina,27 Enterococcus faecalis,28 y Klebsiella pneumoniae productora de 

carbapenemasa KPC-2.34 De estos trabajos, sólo tres realizan aportes al estudio de brotes infecciosos 

nosocomiales,30,31,33 mientras el resto está dedicado a analizar otros aspectos relacionados con la epidemiología de las 

infecciones nosocomiales como: la identificación prospectiva de clones o genotipos de interés nosocomial que 

circulan en territorio cubano27,28,34 o el esclarecimiento de cadenas de transmisión de infecciones al interior y al 

exterior de instituciones cerradas no hospitalarias.26 Las TMT empleadas en estos trabajos comprenden la tipificación 

mediante: la determinación del número variable de tándems de repetidos (usando como marcador las unidades 

repetitivas intercaladas de M. tuberculosis, MIRU-VNTR),26 los polimorfismos de la longitud de los fragmentos de 

restricción usando sondas IS6110 (RFLP-IS6110),30,31,33 la secuenciación de múltiples loci (MLST),28,34 la reacción en 

cadena de la polimerasa (PCR),28,34 la amplificación de fragmentos polimórficos de ADN mediante la reacción en 

cadena de la polimerasa (PCR-based DNA fingerprinting),34 los polimorfismos de la longitud de los fragmentos de 

restricción usando sondas IS6110 (IS6110 probed RFLP)26,30,31,33 y la secuenciación del gen de la proteína A de S. 

aureus (spa typing).27 

Es notable en la composición de la bibliografía recuperada que cuatro (57 %) de estos siete trabajos son estudios 

epidemiológicos sobre tuberculosis, cuya incidencia es relativamente baja en nuestro país;36 pero no aparecieron 

reportes relativos al uso de las TMT en estudios de la epidemiología de infecciones causadas por otros patógenos 

nosocomiales como Pseudomonas spp. y Acinetobacter spp., que son microorganismos priorizados por el “Programa 

Nacional de Prevención y Control de las IIH” (Infecciones Intra-Hospitalarias o INs).4 También destaca que, de los 

siete estudios referidos, seis (85 %) fueron financiados, total o parcialmente, por instituciones extranjeras,26,28,30,34 o 

recibieron donativos foráneos de reactivos indispensables para realizar la TMT ensayada,31 o realizaron las TMT en 

instituciones fuera de Cuba,27 lo cual evidencia que la aplicación de las TMT al estudio de la epidemiología de las 

infecciones nosocomiales en Cuba podría estar condicionado a (o limitado por) la disponibilidad de cooperación 

internacional. Una causa posible para esta dependencia, podría ser que Cuba es un país subdesarrollado (de bajos 

ingresos) cuyo sistema de salud prioriza la prevención de la enfermedad y la atención primaria antes que las 

tecnologías y los suministros médicos.37 

El uso limitado de las técnicas moleculares como complemento de las investigaciones epidemiológicas 

convencionales en las instituciones hospitalarias cubanas contrasta, sin embargo, con el amplio desarrollo alcanzado 

por Cuba en el campo de la biotecnología, donde las técnicas como la PCR son frecuentemente utilizadas con otros 

fines. La PCR es una técnica relativamente sencilla y económica9 que ha demostrado una gran utilidad en estudios de 

epidemiología molecular, permitiendo esclarecer cuestiones relevantes para el control de la infección nosocomial.38,39 

Recientemente se han reportado los resultados de la validación de la serie cero de un termociclador cubano para 

realizar técnicas de PCR.40 Por otra parte, en Cuba se han desarrollado equipos para realizar Electroforesis de Campos 

Pulsantes (ECP).41 Esta técnica permite tipificar molecularmente bacterias, hongos y parásitos unicelulares y se basa 

en el análisis de los polimorfismos de los fragmentos del ADN cromosómico digerido con enzimas de restricción de 

baja frecuencia de corte.9 Paradójicamente, esta tecnología cubana no ha sido aplicada a la investigación de la 

epidemiología de patógenos nosocomiales, como revela la ausencia de publicaciones sobre este tema en bases de 

datos como Pubmed, aunque sí se han reportado los protocolos correspondientes para la caracterización de aislados 

clínicos de patógenos nosocomiales y otros que se adquieren, fundamentalmente en la comunidad, tales como 

Pseudomonas aeruginosa, Escherichia coli, Vibrio cholerae, Salmonella enterica y Streptococcus pyogenes usando 

esta tecnología.29,35,42-44 

 

CONCLUSIONES 

A juicio de los autores, el uso de las TMT como herramienta auxiliar para el control de las INs es limitado en el 

sistema de salud cubano. A pesar de que Cuba es un país de escasos recursos, algunas tecnologías producidas o 

desarrolladas en Cuba (o ambas) no son suficientemente explotadas, como indica la ausencia de reportes relativos a la 

aplicación del sistema cubano de electroforesis de campo pulsante al estudio de las infecciones nosocomiales. Lo 

anterior subraya la necesidad de fomentar mecanismos de integración para la colaboración entre las instituciones que 

investigan y desarrollan en el área tecnológica y los principales centros hospitalarios del país. Por otra parte, la 

introducción del termociclador TEMPER (TecnoSuma Internacional, La Habana, Cuba), en los hospitales cubanos 

podría potenciar el uso de la PCR como herramienta molecular para el estudio de la epidemiología de las infecciones 

nosocomiales. Ambas tecnologías, disponibles en Cuba, constituyen herramientas eficaces que pueden contribuir a 

mejorar los índices de calidad de nuestros servicios de salud; especialmente los relacionados con la morbi-mortalidad 

asociada a las INs. 
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