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Introduccion: La influenza equina (IE) es una enfermedad respiratoria altamente contagiosa que

Caracterizacion filogenética y filogeografica
del virus de influenza equina H3N8 en
Antioquia y Cundinamarca

afecta la salud y el rendimiento de los caballos. En Colombia, la vigilancia genémica del virus es li-
mitada. Este estudio tuvo como objetivo caracterizar filogenética y filogeograficamente el virus de

influenza equina (EIV).

Métodos: Se evaluaron muestras recogidas de 188 equinos con sintomas respiratorios entre 2020 y

2023 en Antioquia y Cundinamarca por RT-qPCR y secuenciacién por Nanopore.

Resultados: 63 equinos resultaron positivos por RT-qPCR y posterior secuenciacién por Nanopo-
re. El andlisis filogenético situd estas secuencias dentro del clado Florida 1 (FC1), con bootstrap
de 68 % para HA y 100 % para NA. Para otros genes del genoma, los valores de bootstrap varia-
ron entre 65 y 100 %, demostrando su relacién con virus de influenza equina en Estados Unidos.
Se identificaron multiples sustituciones en sitios antigénicos clave de HA (como A138S, N159S,
T163I, N188T, R62K, N63D) asociadas a deriva antigénica y potencial evasién inmune, asi como
mutaciones en genes de la polimerasa (PB1, PB2, PA) asociadas a adaptacién viral y posibles cambios
en la replicacién viral. Algunas de estas sustituciones también han sido implicadas en eventos de
transmisién interespecie hacia caninos (por ejemplo, T30S en HA). El andlisis filogeografico estimé
el ancestro comun mas reciente (tMRCA) en 2020, ademas reveld que la secuencia de Cundinamarca
(Col/48/2022) y las secuencias de Antioquia (Col/76/2022, Col/118/2022) ingresaron de manera
independiente a Colombia desde los Estados Unidos, lo que sugiere al menos dos eventos indepen-
dientes de introduccién desde Estados Unidos, probablemente asociados al movimiento internacio-

nal de caballos de competencia.

Conclusiones: Nuestros hallazgos evidencian la circulacién exclusiva del subtipo H3N8 en el pais
y destacan la importancia de monitorear la evolucién del EIV. Ademads, los resultados de esta inves-
tigacién podrian dar lineamientos para mejorar las estrategias de control y prevencién en la salud

equina en Colombia.
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