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RESUMEN

Introducción: La infección respiratoria aguda (IRA) es una de las principales causas de morbi-mor-
talidad en Colombia. Los virus de influenza A y B (FLU) son frecuentemente detectados en IRA gra-
ves, con 2940 casos en 2024 y 20-30 % de positividad durante 2025 (SE 27). Su potencial de muta-
ción obliga a vigilar posibles variaciones genéticas en los virus circulantes. El Laboratorio Nacional 
de Referencia del Instituto Nacional de Salud, como parte de la Sistema Global de Vigilancia y Res-
puesta a Influenza y como Centro Nacional de Influenza (NIC), realiza la vigilancia de este virus para 
caracterización y seguimiento en el país. 

Métodos: Se intentó secuenciación de genoma completo en 45 muestras confirmadas para FLU-A/B 
provenientes de diferentes departamentos en 2025 usando primers universales MBTuni-12, MBTu-
ni-12.4 y MBTuni-13, 2:3:5, respectivamente, con tecnología Oxford Nanopore, y usando platafor-
ma MIRA (CDC). Se determinó agrupación por clados y mutaciones de interés. Los datos fueron rela-
cionados con información epidemiológica disponible en Sivigila y la formulación vacunal.

Resultados: Flu-A(H1N1) pdm09 se agrupó en los clados 6B.1A.5a.2a y 6B.1A.5a.2a.1, evidenciando 
las mutaciones R26K, R240Q, N111D, relacionadas con tropismo, transmisibilidad, fusión y 
reconocimiento de anticuerpos. Para FLU-A(H3N2) (clado 3C.2a1b.2a.2a.3a.1), las mutaciones 
N161S, A202D, N138D son asociadas a mayor virulencia y escape inmunológico. Para FLU-B fueron 
encontradas mutaciones D209E y D144N, relacionadas con especificidad del huésped. Se evidenció 
cubrimiento in silico de la formulación vacunal con las cepas circulantes en el país.

Conclusión: El análisis genómico en virus de influenza A es importante en casos no estacionales, 
dado el riesgo de emergencia de nuevas variantes. Sin embargo, la secuenciación del segmento 
codificante para la hemaglutinina (HA) y neuraminidasa (NA) aún es útil para el seguimiento 
virológico del virus y la toma de decisiones en salud pública. Ensayos fenotípicos son necesarios 
para estudiar la expresión de las mutaciones encontradas.
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