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Presentación
Este número especial de la revista Salud Uninorte es el resultado de la activi-

dad de las investigaciones que se sometieron a evaluación en el marco del XI 

Simposio Colombiano & VII Congreso Latinoamericano de Virología, el evento 

académico insignia de la Asociación Colombiana de Virología, de los virólogos 

en Colombia y demás profesionales interesados en la virología, que en esta edi-

ción fue organizado por la Universidad del Norte. 

En esta ocasión se presentan los resúmenes de 120 trabajos que de manera con-

junta permiten resaltar el esfuerzo de los investigadores que desde las diversas 

áreas del campo de la virología han generado el conocimiento necesario que po-

sibilita la toma de decisiones en salud pública, las aproximaciones diagnósticas,  

el uso de las ómicas en toda su dimensión, la aplicación de las nuevas estrategias 

que faciliten entender la dinámica y simulación de las moléculas que conforman 

las estructuras virales con el potencial de identificar nuevas dianas terapéuticas, 

el uso de los virus en la industria biotecnológica, entre algunas otras.

Cada uno de estos trabajos muestra la interdisciplinariedad entre las distintas 

áreas relacionadas con la virología. En algunas ocasiones fue difícil clasificar un 

trabajo, debido a que de manera simultánea se alimentaba de varios campos y, 

asimismo, contribuía a estos, lo que resalta la actividad de la dinámica actual: 

desde múltiples perspectivas se busca resolver un problema en particular o dar 

luces sobre el mismo.

Varios trabajos señalan la importancia de la óptica de One-Health al considerar 

los saltos entre especies y la afectación en seres humanos, como es el caso del 

virus de la influenza, o cómo los murciélagos pueden ser fuente potencial de 

nuevas situaciones de riesgo en el caso de coronavirus y paramixovirus. 
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Varios trabajos muestran las estrategias modernas que permiten hacer vigilancia y tomas de de-

cisiones en salud pública, que han sido relevantes en el afrontamiento de virus emergentes y 

reemergentes como es el caso del virus de la fiebre amarilla y del virus del Oropouche. Incluso con 

algunas infecciones virales que se han transmitido en Colombia desde hace algún tiempo, como 

es el caso de la influenza o dengue. Estas estrategias modernas usan la epidemiología molecular 

y genómica para hacer un seguimiento de la dinámica de transmisión de estos virus en forma 

precisa, y así instruir cómo abordar el manejo de los respectivos brotes. 

Algunos trabajos muestran los mecanismos patogénicos que surgen desde el mismo momento 

de la infección y cómo los virus secuestran la maquinaria celular, así como los disturbios que se 

generan en la célula, el organismo y la respuesta de este a la infección. Cada uno de estos trabajos 

se aproximaal proceso desde una mirada global, incluso desde las ómicas. 

Otros trabajos resaltan el cada vez más importante campo de la virología estructural, que permite 

determinar la  manera en que pequeñas moléculas afectan la evolución de los virus y el potencial 

de cómo afectan su ciclo de replicación.

Para este evento, el comité científico contó con la colaboración de la Asociación Colombiana de 

Infectología (ACIN), capítulo Caribe; se coordinó la recepción de trabajos en virología clínica, cam-

po que había estado ausente en eventos y simposios de virología organizados por la  Asociación 

Colombiana de Virología (ACV). Estos trabajos dan ejemplo de las distintas manifestaciones clíni-

cas que surgen durante la infección en variados contextos del ser humano, sea en salud preceden-

te o en condición inmunodeficiente. 

Así, este número especial de la revista Salud Uninorte muestra los esfuerzos de los investigadores 

que desde las distintas instancias en nuestro país contribuyen a la comprensión integral y global 

de los virus.
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RESUMEN

Introducción: El virus de la hoja blanca del arroz (RHBV), transmitido por el insecto vector Tagosodes 
orizicolus, representa una amenaza significativa para el cultivo del arroz. 

Métodos: Utilizamos la tecnología CRISPR/Cas9 para producir mutaciones específicas en el gen 
AGO4 de Oryza sativa, utilizando la variedad Fedearroz 2000, con el objetivo de dilucidar la partici-
pación del gen en la resistencia a RHBV. 

Resultados: Obtuvimos 14 plantas editadas que presentaron deleciones de uno, dos y tres nucleó-
tidos en la secuencia del exón 23 del gen AGO4. Las evaluaciones fenotípicas mostraron un aumento 
en la susceptibilidad a RHBV en las líneas editadas. Identificamos la presencia de RHBV en el tejido 
foliar de plantas infectadas mediante la amplificación de los genes de la nucleoproteína, NS3 y NS4 
del virus. Mediante RT-qPCR analizamos los patrones de expresión del gen AGO4, lo cual mostró que, 
en las líneas editadas, los perfiles de expresión son similares al control susceptible. Además, el mo-
delado de la estructura terciaria de la proteína AGO4 y su variante mutante demostró cambios en el 
dominio PIWI y la presencia de la tríada catalítica DDH, lo que confirma su papel en la mediación de 
la resistencia al RHBV. 

Conclusiones: Nuestro estudio revela la importancia funcional del gen AGO4 del arroz en la 
resistencia al RHBV.

Palabras clave: Oryza sativa, Tenuivirus, Alphafold2, proteína argonauta, CRISPR/Cas9.
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RESUMEN

Introducción: El virus de la rabia (RABV) es una zoonosis letal con un impacto significativo en la 
salud pública y veterinaria. En Brasil, los murciélagos, especialmente Desmodus rotundus, son los 
principales reservorios en zonas rurales. 

Métodos: Este estudio analizó cuatro muestras de Capra hircus (2), Equus caballus (1) y Tapirus te-
rrestris (1), lo cual confirmó la presencia del virus mediante inmunofluorescencia directa (DIF) y 
RT-PCR, que amplificó un fragmento de 264 pb del gen de la nucleoproteína. 

Resultados: El análisis filogenético identificó tres clados principales. Las muestras se agruparon 
en el Grupo A, con secuencias de Desmodus rotundus, Artibeus lituratus y Eptesicus furinalis, aso-
ciadas con la variante AgV3 (bootstrap >90%) y muestras de perros infectados. El clado B incluyó 
aislamientos históricos de perros con AgV2, actualmente erradicado en Brasil. El clado C agrupó 
primates (Callithrix jacchus) y casos humanos en Ceará. El alineamiento de nucleoproteínas mostró 
regiones conservadas y variaciones en la región intergénica N-P. 

Conclusiones: Los resultados confirman que los murciélagos siguen siendo los principales reser-
vorios del virus de la rabia en São Paulo, siendo el AgV3 la variante predominante, lo que resalta la 
necesidad de una vigilancia epidemiológica continua.

Palabras clave: virus de la rabia, zoonosis, diagnóstico molecular, murciélagos, filogenética, 
RT-PCR.
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Jorge Enr ique López Dubon

RESUMEN

Introducción: El virus del dengue (DENV) es el arbovirus con mayor impacto para la salud pública 
mundial. Durante la infección primaria por DENV se generan anticuerpos que pueden favorecer la 
infección secundaria por un serotipo heterólogo, a través de un mecanismo de infección mediado 
por anticuerpos (ADE), el cual se caracteriza por potenciar la entrada, la replicación viral y una res-
puesta inmune exacerbada que incrementa la producción de citoquinas y mediadores inflamatorios, 
asociados con el desarrollo de las formas graves de la enfermedad. Así, este estudio busca establecer 
un modelo in vitro de infección con los cuatro serotipos DENV, mediado por el mecanismo de poten-
ciación dependiente de anticuerpos.

Métodos: Se realizó una curva de crecimiento con células VERO y U937 infectadas con cada serotipo 
de DENV a una multiplicidad de infección (MOI, por sus siglas en inglés) de 1; y a las 24‚ 48‚ 72 y 96 
horas posinfección (hpi) se recolectaron sobrenadantes para cuantificar partículas virales infeccio-
sas (PVI) por técnica de plaqueo. Adicionalmente, se evaluó el efecto citopático (ECP) de DENV en 
ambas líneas celulares luego de 96 hpi, por la técnica de MTT. Para el modelo de infección DENV-ADE 
se realizaron mezclas virus: anticuerpos monoclonales serotipo específicos, las cuales fueron inocu-
ladas sobre las células U937 y a las 48 h se recolectaron sobrenadantes para la cuantificación de PVI. 
Las monocapas celulares se usaron para determinar copias genómicas virales mediante RT-qPCR y 
proteína viral por CELL-ELISA. La respuesta inmune a la infección se evaluó determinando la expre-
sión de citoquinas, mediante cuantificación relativa por RT-qPCR.

Resultados: Los resultados demostraron que el ECP de los cuatro serotipos fue mayor al 50 % en 
células VERO, en cambio, en células U937 solo los serotipos DENV-3 y 4 causaron daño celular (<20 
%) hasta las 96 hpi. La actividad replicativa de DENV-1 y DENV-4 fue similar en ambas líneas celula-
res, evidenciando mayor producción de PVI a las 96 hpi. El serotipo DENV-2 presentó su mayor re-
plicación a las 72 hpi en células VERO y a las 96 hpi en células U937. Por su parte, la mayor actividad 
replicativa para DENV-3 se obtuvo a las 72 hpi, tanto en células VERO como en U937. En los cultivos 
infectados con las mezclas virus-anticuerpos, la presencia de anticuerpos anti-DENV heterotípicos 
potenció la producción de PVI en los serotipos DENV-1 y DENV-2. Sin embargo, los anticuerpos an-
ti-DENV-2 neutralizaron la infección por los cuatro serotipos. La cuantificación relativa de citoqui-
nas reveló que en la infección por DENV-2 mediada por anticuerpos, la expresión génica de IL-6 se 
incrementó de una forma proporcional a la producción de PVI. Por el contrario, la expresión de TNF-α 
no presentó diferencias significativas entre la infección primaria y secundaria por DENV.
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Conclusiones: La infección por DENV fue diferente entre cada uno de los cuatro serotipos. El efecto 
citopático fue mayor en células VERO en comparación con las U937, y la actividad replicativa mostró 
diferencias significativas entre los serotipos y las líneas celulares evaluadas. En la infección secunda-
ria mediada por anticuerpos, únicamente los serotipos DENV-1 y DENV-2 potenciaron la producción 
de PVI en presencia de anticuerpos heterotípicos. Además, se encontró un incremento en la expre-
sión de IL-6 en la infección ADE-DENV-2.

Palabras clave: dengue virus, anticuerpos, serotipos, ADE.
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RESUMEN

Introducción: El virus del papiloma humano (VPH) está implicado en varios tipos de cáncer, inclui-
dos los de cuello uterino, anal y de cabeza y cuello. Los métodos convencionales de genotipificación 
y las plataformas comerciales se centran en genotipos de alto riesgo en muestras ginecológicas, 
limitando su uso en otros contextos clínicos. Debido a los cambios en la epidemiología del VPH y su 
creciente implicación en otros sitios anatómicos, se requieren estrategias más sensibles y versátiles 
para su detección y caracterización en una variedad de tipos de muestra.

Métodos: Este estudio tuvo como objetivo validar una técnica de secuenciación basada en amplico-
nes utilizando la plataforma Oxford Nanopore Technologies (ONT) para la detección y genotipifica-
ción del VPH en un total de 181 muestras clínicas. Las muestras incluyeron tejidos de cabeza y cuello 
fijados en formol e incluidos en parafina (FFPE), así como citologías en medio líquido de origen anal 
y ginecológico. La secuenciación de Sanger se utilizó como método de referencia para evaluar la 
precisión del método.

Resultados: La metodología basada en ONT demostró una alta sensibilidad, con un límite de de-
tección de 1 copia/uL para los genotipos VPH16/VPH18. Se observó una concordancia perfecta en la 
detección del virus en todos los tipos de muestra (coeficiente k = 1.0). La precisión de la genotipifi-
cación superó el      95 %, y en algunas muestras anales y ginecológicas, ONT identificó genotipos adi-
cionales no detectados mediante secuenciación de Sanger. Además, el ensayo mostró una excelente 
reproducibilidad tanto en análisis intra- como inter- corrida.

Conclusiones: Este es el primer estudio que valida el uso de ONT para la genotipificación del VPH 
en muestras FFPE de cabeza y cuello. Los resultados respaldan el uso de esta plataforma como una 
alternativa rápida, precisa y rentable para la genotipificación del VPH en una amplia variedad de 
contextos clínicos, más allá del entorno ginecológico convencional.

Palabras clave: VPH, cáncer, secuenciación-ONT, límite de detección, sanger.
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RESUMEN

Introducción: El coronavirus felino (FCoV) es un Alfacoronavirus frecuente en ambientes con alta 
densidad de felinos, y su infección puede ser asintomática o manifestarse con cuadros gastroenté-
ricos leves. La peritonitis infecciosa felina (PIF) es una enfermedad grave, generada por mutaciones 
del FCoV que cambian el tropismo viral hacia macrófagos. El objetivo de este estudio fue determinar 
la frecuencia de infección por FCoV y describir las características clínicas y epidemiológicas de los 
felinos positivos a FCoV en Medellín y Bogotá. 

Métodos: Se realizó un estudio retrospectivo en muestras remitidas al laboratorio On Site Diagnos-
tic durante 2024 y 2025, en las ciudades de Medellín y Bogotá. El material genético se obtuvo por 
extracción automatizada y se amplificó mediante RT-qPCR un fragmento de 172 pb del gen que co-
difica para la proteína de nucleocápside, en cada muestra enviada de forma independiente (sangre, 
materia fecal, efusión, orina). El total de pacientes procesados fue de 586. 

Resultados: Se obtuvo una frecuencia de positividad a FCoV de 9,8 % en Bogotá (47/479) y 12,1 % 
en Medellín (13/107). De los 60 felinos positivos, el 53,3 % eran machos y 46.7% hembras, con un 
promedio de edad de 27,7 meses. El 63,3 % fue sintomático, siendo el decaimiento (38,3 %), anemia 
(20%) y ascitis (15 %) los hallazgos más frecuentes. La anemia mostró asociación significativa con 
coinfecciones por hemotrópicos y FeLV (OR: 6.07; p = 0.016). La materia fecal presentó la mayor 
positividad (94,0 %). El 78,6 % de las efusiones resultaron positivas, lo cual se asoció directamente 
a PIF. La sangre mostró una baja tasa de detección (10,7%), sin embargo, puede ser una muestra útil 
en cuadros no efusivos. 

Conclusiones: Estos hallazgos confirman que FCoV es un patógeno de relevancia en salud felina. 
La mayor afectación en individuos jóvenes y la alta proporción de animales sintomáticos resaltan el 
impacto clínico del virus, lo cual refuerza la necesidad de vigilancia continua.

Palabras clave: coronavirus felino, efusión, peritonitis infecciosa felina, RT-qPCR.
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RESUMEN

Introducción: La pandemia actual de SARS-CoV-2 subraya la urgencia de nuevos antivirales, espe-
cialmente ante la constante evolución genética del virus que dificulta el desarrollo de tratamientos 
duraderos. Una estrategia prometedora se centra en dianas celulares del huésped, como las pro-
teasas (ej., furina) y las lipasas, que son invariables genéticamente y cruciales para la replicación 
viral. Diversos esfuerzos de reposicionamiento de fármacos han explorado moléculas para su uso en 
politerapias antivirales. Entre ellas destacan las tiazolidinedionas (TZD), la pirfenidona (PFD) y las 
tetrahidrolipstatinas. En este estudio se evaluó la actividad sinérgica antiviral de fármacos inhibi-
torios de la función de clivaje de la furina y la síntesis de ácidos grasos como potencial tratamiento 
contra el COVID-19.

Métodos: La metodología se desarrolló en etapas secuenciales y complementarias. Inicialmente, 
ensayos enzimáticos midieron la capacidad directa de las TZD para inhibir la actividad catalítica de la 
furina. Seguidamente, se determinó su eficacia antiviral in vitro contra SARS-CoV-2 y sus variantes, 
las cuales serán obtenidas por aislamiento de novo en células Vero-E6 y caracterizadas genéticamen-
te mediante secuenciación de nueva generación. 

Resultados: Los resultados mostraron que las TZD y la PFD inhibieron la infección por SARS-CoV-2 
en todos los ensayos. Se observó una reducción significativa del ARN viral en los sobrenadantes a las 
24, 48, 72 y 96 horas posinfección, con la mayor diferencia en la carga viral después de 96 horas. La 
PFD inhibió la infección con 50 TCID50/ml, aunque el porcentaje de protección fue menor al aumen-
tar el inóculo viral a 100 TCID50/ml, con una disminución del ARN viral a las 72 horas. Aunque los 
fármacos inhibieron parcialmente la infección en DMEM, la actividad antiviral aumentó al 100 % de 
protección con DMSO como disolvente. 

Conclusiones: Los resultados sugieren que los tres fármacos son candidatos terapéuticos potencia-
les para el tratamiento de COVID-19.

Palabras clave: COVID-19, tiazolidinedionas, furina, antiviral, ácidos grasos, reposicionamiento.
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RESUMEN

Introducción: La pandemia de SARS-CoV-2 constituyó un desafío en el que la comprensión de la 
dinámica huésped-virus resultó ser un elemento predictivo de la progresión de la enfermedad. En 
este contexto, la evidencia sugiere que la exposición a virus influye en la respuesta inmune a nuevos 
antígenos. En este estudio  examinamos el impacto de la exposición a virus transmitidos por mos-
quitos (VTM) en la progresión de la COVID-19. 

Métodos: Analizamos retrospectivamente los registros clínicos de 9.167 pacientes, de los cuales 
9.013 fueron positivos para la infección por SARS-CoV-2, 118 fueron positivos previamente para 
VTM. 

Resultados: El análisis multivariado reveló que la gravedad de la COVID-19 se vio afectada por la 
exposición a VTM. Nuestros resultados mostraron una reducción en el efecto negativo del número 
de síntomas durante el desarrollo de la COVID-19. Estos hallazgos coincidieron con los obtenidos 
del análisis de sueros de 80 pacientes, incluidos aquellos con COVID-19 y enfermedad leve o grave, y 
se agruparon según su exposición previa al DENV. Se identificó una mayor proporción de pacientes 
positivos para anticuerpos anti-RBD en el grupo de pacientes con COVID-19 leve con una infección 
previa por DENV (31 %) que en el grupo de pacientes no infectados con SARS-CoV-2 y con COVID-19 
leve, quienes, en nuestro estudio, fueron negativos para la detección de anticuerpos anti-RBD. 

Conclusiones: Colectivamente, nuestros resultados sugieren que el contacto con virus transmiti-
dos por mosquitos reduce el umbral de la respuesta inmune, favoreciendo un resultado más favora-
ble durante la infección por SARS-CoV-2. Específicamente, para el DENV, nuestros resultados indican 
que las infecciones previas con este virus promueven una producción más eficiente de anticuerpos 
contra el SARS-CoV-2. Por lo tanto, comprender el impacto de las etiologías que circulan con frecuen-
cia en áreas específicas beneficia el diseño de pautas de control de virus emergentes.

Palabras clave: COVID-19, dengue, enfermedad transmitida por vector, SARS-CoV-2, serología.
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RESUMEN

Introducción: A pesar de los avances sin precedentes en el desarrollo de vacunas para prevenir la 
infección por el virus SARS-CoV-2, su disponibilidad aún es limitada en algunos países del mundo; 
siendo necesario la búsqueda de estrategias terapéuticas alternativas para controlar y reducir la 
morbimortalidad en pacientes con COVID-19. Por lo cual investigamos las propiedades antivirales y 
antiinflamatorias de la curcumina contra el SARS-CoV-2 utilizando modelos in vitro. 

Métodos: La citotoxicidad de la curcumina fue evaluada mediante el ensayo MTT en células Vero 
E6. La actividad antiviral de este compuesto contra el SARS-CoV-2 fue evaluada mediante cuatro 
estrategias de tratamiento (i. tratamiento pre-posinfección, ii. Cotratamiento, iii. preinfección y 
iv. posinfección). Se utilizaron la cepa D614G y la variante Delta del SARS-CoV-2, y el título viral se 
cuantificó mediante un ensayo de placas. El efecto antiinflamatorio se evaluó en células mononu-
cleares de sangre periférica (PBMC) mediante qPCR y ELISA. 

Resultados: Mediante el tratamiento previo y posterior a la infección, la curcumina (10 µg/mL) 
mostró un efecto antiviral del 99 y el 99,8 % contra la cepa DG614 y la variante Delta, respectiva-
mente. La curcumina también inhibió la cepa D614G mediante el tratamiento previo y posterior a la 
infección. Además, la curcumina mostró un efecto virucida contra la cepa D614G y la variante Delta. 
Finalmente, las citocinas proinflamatorias (IL-1β, IL-6 e IL-8) liberadas por las PBMC desencadena-
das por el SARS-CoV-2 disminuyeron después del tratamiento con curcumina. 

Conclusiones: Nuestros resultados sugieren que la curcumina afecta el ciclo replicativo del SARS-
CoV-2 y exhibe un efecto virucida con un efecto antiviral independiente de variante/cepa y propie-
dades inmunomoduladoras. Este es el primer estudio que muestra un efecto combinado (antiviral/
antiinflamatorio) de la curcumina durante la infección por SARS-CoV-2. Sin embargo, se requieren 
estudios adicionales para definir su uso como tratamiento para el COVID-19.

Palabras clave: COVID, SARS-CoV-2, curcumina, antivirales, inflamación. 
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RESUMEN

Introducción: El virus de la hepatitis B (VHB) es un virus de ADN de gran preocupación para la salud 
pública, cuya polimerasa propensa a errores ha impulsado la aparición de diez genotipos distintos y 
una multitud de mutaciones asociadas a resistencia (RAMs). 

Métodos: Se realizó un estudio retrospectivo en el que se analizaron 8152 secuencias del VHB de 
27 regiones de América, recuperadas de GenBank, para construir una base de datos y examinar 
las asociaciones entre los genotipos/subtipos del VHB, la distribución geográfica, las mutaciones 
asociadas a resistencia (RAMs) y la resistencia a los análogos de núcleos(t)idos (NAs) utilizados en 
el tratamiento de la infección crónica. Tras el análisis filogenético, se identificaron y clasificaron 
las mutaciones en sitios clínicamente relevantes en el dominio de la transcriptasa inversa según su 
resistencia a los NAs.

Resultados: Los genotipos A (21.1 % A2 y 14.7 % A1) y D predominaron en todo el continente, 
mientras que los genotipos E, G, H e I representaron cada uno menos del 3 % de las secuencias. En-
tre las secuencias en la base de datos, el 10.6 % albergaba RAMs, predominando los genotipos G, A 
y H en esta categoría. La RAM más frecuentemente observada fue L180M + M204V/I, asociada con 
resistencia a LMV, ETV y TBV, mientras que la resistencia a ADV y TDF siguió siendo rara. Los genoti-
pos G y A2 se asociaron significativamente con una mayor probabilidad de albergar múltiples RAMs 
(según lo evaluado por regresión logística), junto con un mayor riesgo de resistencia a LMV, ETV y 
TBV; lo contrario fue cierto para el subtipo A1. Notablemente, los genotipos H y B5 se asociaron con 
un riesgo elevado de resistencia a TDF. 

Conclusiones: Una comprensión integral de las RAMs y los genotipos circulantes en América es 
esencial para identificar poblaciones de alto riesgo y establecer estrategias terapéuticas geográfica-
mente dirigidas.

Palabras clave: virus de la hepatitis B, resistencia antiviral, mutaciones de resistencia, América.
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RESUMEN

Introducción: En Colombia, las infecciones respiratorias agudas (IRA) representan una de las prin-
cipales causas de mortalidad, siendo los virus uno de sus principales agentes causales. Los síntomas 
producidos pueden ser similares entre diferentes virus, por lo que la implementación de sistemas 
de detección múltiple es altamente deseada. Esta detección puede ser realizada mediante técnicas 
costo-efectivas como la PCR múltiple en tiempo real (qPCR). No obstante, el diseño adecuado de 
oligonucleótidos representa un desafío en este contexto, ya que son escasas las herramientas bioin-
formáticas que permitan diseñar estos elementos con un gran número de secuencias y dirigido a 
la amplificación de regiones conservadas. Por esta razón, se planteó el diseño y desarrollo de una 
herramienta bioinformática para la obtención de oligonucleótidos dirigidos a la detección múltiple 
de virus respiratorios mediante qPCR. 

Métodos: Se obtuvieron entre 1080 y 5436 secuencias de los genes blanco de adenovirus humano, 
virus sincitial respiratorio e Influenza A y B desde las bases de datos de NCBI, las cuales fueron al-
macenadas en un repositorio local. Posteriormente, se implementaron diferentes algoritmos para 
la automatización de las etapas de alineamiento múltiple, edición de alineamientos, eliminación 
de secuencias idénticas, diseño de oligonucleótidos y evaluación de la especificidad. Se evaluó la 
herramienta en cuanto a los parámetros de diseño esperados y su eficiencia, comparándola con una 
metodología ejecutada usando diferentes herramientas que funcionan de manera independiente, 
incluyendo los tiempos de ejecución. 

Resultados: Ambos enfoques permitieron obtener oligonucleótidos aptos para ensayos de qPCR; 
además, la herramienta automatizada mostró un rendimiento superior, reduciendo el tiempo de 
procesamiento en un 99.91 % respecto al método manual.  

Conclusiones: La herramienta computacional desarrollada posee un alto potencial de mejora para 
el diseño de oligonucleótidos para ensayos de qPCR aplicados a la detección de diferentes patógenos.

Palabras clave: bioinformática, qPCR, Oligonucleótidos, virus respiratorio. 

21



22
Núm. 01 - 2025

eISSN 2011-7531

ISSN 0120-5552

XI Simposio Colombiano & VII Congreso Latinoamericano de Virología
Barranquilla, 13 al 15 de noviembre de 2025

Á R E A  T E M ÁT I C A :  E v o l u c i ó n  v i r a l .

h t t p s : / / d x . d o i . o r g / 1 0 . 1 4 4 8 2 / s u n . 0 1 . 0 0 1 . 7 0 8

A C V- 2 0 2 5 - 0 1 4

Identificación de genotipos y linajes de 
los serotipos del virus dengue 
en Cartagena (Colombia) durante 
2018-2022
Eder Cano-Pérez1,2, Doris Gómez-Camargo1,2, Dacia Malambo-García1

1	 Grupo de Investigación UNIMOL, Facultad de Medicina, Universidad de Cartagena, 

Cartagena (Colombia). 

2	 Doctorado en Medicina Tropical, Facultad de Medicina, Universidad de Cartagena, 

Cartagena (Colombia).

Correspondencia: Dacia Malambo-García. dmalambog@unicartagena.edu.co 



23

Ident i f icac ión de  genot ipos  y  l ina jes  de  los 
serot ipos  de l  v i rus  dengue en  Car tagena 
(Colombia)  durante  2018-2022

Eder  Cano-Pérez , 
Dor is  Gómez-Camargo, 
Dacia  Malambo-Garc ía

Núm. 01, 22-23
Barranquilla (Col.) 

RESUMEN

Introducción: Los serotipos y genotipos del virus del dengue (DENV) son determinantes signifi-
cativos de la gravedad clínica y del potencial epidémico de la enfermedad. Este estudio tuvo como 
objetivo genotipificar los serotipos circulantes de DENV en Cartagena (Colombia). 

Métodos: Se analizaron muestras positivas para DENV-1, DENV-2 y DENV-3, recolectadas entre 2017 
y 2022, como parte de un estudio de vigilancia. Se eligieron aquellas con valores de Ct ≤ 25 para la 
secuenciación del genoma completo utilizando el sistema MinION de Oxford Nanopore mediante el 
enriquecimiento del genoma viral por amplificación. Para cada serotipo se construyeron conjuntos 
de datos filogenéticos que incluyeron únicamente secuencias >8000 pb con información completa 
de año y origen. Las secuencias se alinearon con MAFFT y se analizaron filogenéticamente con IQ-
TREE, evaluando la robustez con SH-aLRT y 1000 réplicas de “bootstrap”. 

Resultados: En total se obtuvieron 25 secuencias genómicas de DENV, de las cuales 23 fueron com-
pletas o casi completas (>8000 pb): nueve correspondientes a DENV-1, nueve a DENV-2 y cinco a 
DENV-3. El valor promedio de Ct fue 23,1 para DENV-1, 25,0 para DENV-2 y 26,2 para DENV-3. Los 
genomas presentaron una cobertura media del 89,9 % y una profundidad promedio de 355X. Las 
secuencias de DENV-1 (2018-2020) pertenecieron al genotipo V (siete al linaje D.1 y dos al linaje 
D.2); las de DENV-2 (2019-2022), al linaje D.2 del genotipo III; y las de DENV-3 (2018-2019), al linaje 
C.2 del genotipo III. Todas las secuencias obtenidas se agruparon filogenéticamente con cepas circu-
lantes previamente reportadas en Colombia y otros países de la región. 

Conclusiones: La detección de múltiples linajes y genotipos de DENV en Cartagena revela una diná-
mica viral activa que exige vigilancia genómica sostenida, esencial para detectar cambios evolutivos 
a tiempo y optimizar las estrategias de control y prevención en zonas endémicas.

Palabras clave: dengue, serotipos, genotipos, vigilancia genómica.
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RESUMEN

Introducción: La histoplasmosis diseminada es una infección oportunista grave causada por His-
toplasma capsulatum, especialmente frecuente en personas con VIH con niveles de CD4 <150 células/
mm³. Presenta una clínica variable y su diagnóstico puede ser complejo, especialmente en regiones 
con recursos limitados. 

Métodos: Se presenta el caso de un paciente masculino con VIH avanzado, quien acude por fiebre 
persistente, pérdida de peso, lesiones cutáneas nodulares y síndrome constitucional. 

Resultados: Los estudios iniciales reportaron pancitopenia y estudios negativos para neuroinfec-
ción. Destacó el hallazgo de levaduras intracelulares compatibles con Histoplasma en el frotis de 
sangre periférica (FSP), realizado mediante sistema digitalizado (Cellavision). La carga viral era de-
tectable, el CD4 era de 6 células/mm³ y las serologías para Histoplasma fueron negativas. Se instauró 
tratamiento antifúngico empírico con anfotericina B liposomal, seguido de itraconazol oral, con 
mejoría clínica progresiva. 

Conclusiones: Este caso resalta el valor del FSP como herramienta diagnóstica rápida, especialmen-
te útil en contextos sin acceso inmediato a pruebas moleculares o cultivos prolongados. El hallazgo 
de Histoplasma intracelular en neutrófilos, aunque poco común, puede encontrarse hasta en 53.75 
% de los casos de histoplasmosis diseminada. En pacientes con inmunosupresión severa y manifes-
taciones sistémicas, el FSP debe considerarse como apoyo inicial clave para establecer un diagnóstico 
oportuno y comenzar tratamiento antifúngico precozmente.

Palabras clave: histoplasmosis, VIH, frotis digitalizado, infecciones fúngicas invasivas, citología 
diagnóstica, coinfecciones.
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RESUMEN

Introducción: El virus sincitial respiratorio (RSV) es un agente causal de gran importancia en las 
infecciones respiratorias agudas, especialmente en poblaciones vulnerables. Su control se ve limita-
do por la falta de tratamientos y vacunas eficaces. Ante esta problemática, los hongos funcionales 
han ganado interés por sus compuestos bioactivos, en particular los β-glucanos, reconocidos por su 
capacidad inmunomoduladora. Gracias a esta propiedad, se consideran una alternativa natural pro-
metedora para modular la respuesta inmune frente a diversas enfermedades, incluyendo infeccio-
nes virales como la causada por RSV. El objetivo de este estudio fue evaluar el potencial inmunomo-
dulador de extractos de β-glucanos de tres hongos funcionales (Trametes versicolor, Inonotus obliquus 
y Cordyceps militaris) sobre células mononucleares de sangre periférica (CMSP) expuestas al virus. 

Métodos: Se desarrolló un estudio experimental in vitro con células mononucleares de sangre pe-
riférica (CMSP) obtenidas de al menos tres donantes sanos, las cuales fueron tratadas con extractos 
comerciales de los hongos y posteriormente expuestas a RSV. Se evaluó la citotoxicidad de cada uno 
los extractos, la producción de citoquinas proinflamatorias (IL-8, TNF-α e IL-1β) y antiinflamatorias 
(IL-10 y TGF-β) mediante ELISA, así como la expresión de sus genes mediante qPCR.

Resultados: Los extractos no inducen citotoxicidad en las concentraciones evaluadas. Además, la 
exposición combinada a los extractos fúngicos y al RSV generó un aumento significativo en la pro-
ducción de IL-8, IL-1β TNF-α e IL-10 en comparación con las condiciones en las que las células fueron 
tratadas solo con los hongos o solo con el virus. 

Conclusiones: Los extractos de β-glucanos de T. versicolor, I. obliquus y C. militaris presentan un 
efecto inmunoestimulante aditivo o sinérgico al combinarse con RSV, lo que sugiere que podrían 
modular la respuesta inmune frente a infecciones virales para construir una alternativa natural 
complementaria para su manejo.

Palabras clave: inmunomodulación, hongos funcionales, RSV, β-glucanos.
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RESUMEN

Introducción: La linfohistiocitosis hemofagocítica (LHH) es un síndrome hiperinflamatorio seve-
ro, causado por activación excesiva de macrófagos y linfocitos T, que produce liberación de citocinas 
y disfunción multiorgánica. En personas con inmunosupresión avanzada, como en el VIH, puede 
originarse por múltiples infecciones.

Métodos: Presentamos un paciente masculino de 34 años con VIH en estadio C3 (CD4: 38 cel/mm³; 
carga viral >4 millones), sin tratamiento antirretroviral (TARGA), quien ingresó por fiebre persisten-
te, pérdida de peso, diarrea crónica, ictericia y disnea progresiva. 

Resultados: La tomografía evidenció una lesión ocupante de espacio (LOE) pulmonar derecha con 
extensión mediastinal, que requirió lobectomía segmentaria. Ante hipoxemia e infiltrados pulmo-
nares difusos, se sospechó infección por Pneumocystis jirovecii, iniciándose tratamiento empírico 
con trimetoprim-sulfametoxazol. Se documentó hiponatremia hipoosmolar euvolémica compatible 
con SIADH, con mejoría tras restricción hídrica. Por persistencia de fiebre, hepatoesplenomegalia y 
bicitopenia, se sospechó LHH. El aspirado de médula ósea mostró histiocitos con hemofagocitosis. 
Se confirmó LHH con HScore de 246 (>99 %) y HLH score de 7/8. Posteriormente, se detectó antígeno 
urinario positivo para Histoplasma capsulatum (15.4 ng/mL), serologías IgM/IgG reactivas para CMV 
y EBV, sin retinitis por CMV, y carga viral de 601 copias/mL. Se inició tratamiento con anfotericina B 
liposomal, ganciclovir y dexametasona. Durante la hospitalización presentó hepatotoxicidad (DILI) 
secundaria a ganciclovir, que fue suspendido, con posterior mejoría clínica y paraclínica. La biop-
sia pulmonar reportó histoplasmosis con compromiso ganglionar (histoplasmoma). Al descartarse 
neuroinfección, se inició TARGA, con buena tolerancia. Evolucionó favorablemente y se egresó con 
TARGA, itraconazol y dexametasona. El mielocultivo fue positivo a los 40 días, Lowenstein-Jensen 
negativo, y se encuentra en espera de tipificación para agentes fúngicos.

Conclusiones: Este caso destaca la importancia de considerar coinfección oportunista multifacto-
rial como desencadenante de LHH en pacientes con VIH avanzado, y el valor del abordaje integral y 
secuencial para mejorar el pronóstico.

Palabras clave: VIH avanzado, linfohistiocitosis hemofagocítica, histoplasmoma, inmunosupre-
sión, oportunistas.
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RESUMEN

Introducción: Gestante primigesta, 19 años (G1P0), 36 semanas gestación, consultó por síndrome 
febril de 48 horas sin foco aparente. Presentaba dolor retrocular, mialgias, artralgias, náuseas y 
vómitos. 

Métodos: Exámenes iniciales mostraron hemoglobina 10,5 g/dL y plaquetas 165000/mm³; NS1 e 
IgG positivos (infección por dengue sin signos de alarma). Hospitalizada recibió manejo sintomático 
e hidratación. A pesar de manejo persiste fiebre (38,5°C), taquicardia, trombocitopenia progresiva 
(117000/mm³), anemia moderada y transaminitis leve (AST:120U/L, ALT:77U/L). Ante persistencia 
del cuadro, se amplían estudios, cultivo vaginal convencional (negativo). Al octavo día presentó 
contracciones dolorosas con desaparición de la fiebre. 

Resultados: Ante evolución atípica y cultivos negativos, se ordenó PCR (secreción vaginal), identi-
ficándose coinfección por Mycoplasma genitalium, M. hominis y Ureaplasma urealyticum/parvum. Al 
noveno día desarrolló dinámica uterina sostenida y ruptura de membranas, con parto pretérmino 
(PP) vaginal sin complicaciones. Recién nacido masculino, pesó 2670 g, APGAR normal. Madre y neo-
nato egresaron en buenas condiciones.

Conclusiones: Virus del dengue induce liberación de citocinas proinflamatorias (IL‑6, IL‑8) y TNF‑α, 
donde a través de receptores tipo Toll incrementan la síntesis de prostaglandinas, lo cual favorece la 
actividad uterina. Micoplasmas genitales contienen lipopéptidos que activan NF‑κB en trofoblastos, 
lo cual genera COX‑2 y prostaglandina E2, además de estimular la producción de IL‑1β, IL‑6, IL‑8 
y TNF‑α. U. urealyticum en el líquido amniótico se asocia con mayores niveles de estas citocinas 
y metaloproteinasas. Estudios indican que la presencia de M. hominis, M. genitalium, U. parvum 
y U. urealyticum incrementan el riesgo de parto pretérmino (PP) y colonización de membranas 
placentarias con estos se relaciona con corioamnionitis y PP. Prolongación febril y alteración 
hematológica sugieren respuesta inmunoinflamatoria sostenida ad portas del parto. Coinfección por 
micoplasmas pudo amplificar cascada inflamatoria y producción de prostaglandinas, precipitando 
PP. Se subraya la necesidad de vigilancia estrecha de infecciones virales prevalentes complementadas 
con herramientas diagnósticas de alto nivel frente a cuadros atípicos persistentes anticipando 
desenlaces obstétricos adversos.

Palabras clave: dengue, gestante, microorganismo atípico.
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RESUMEN

Introducción: Se presenta caso de hombre de 24 años previamente sano, 4 días de fiebre, tos pro-
ductiva, disnea progresiva, rash maculopapular e ictericia escleral de un día de evolución. Niega 
desplazamientos recientes y/o consumo de medicamentos, con inmunización completa. 

Métodos: Ingresó el 13/11/2024 con SatO₂ 95 %, bilirrubina total (BT) 5.66 mg/dL, B. directa (BD) 
5.19, AST 52 U/L, ALT 96 U/L, LDH 255, hemograma con neutrofilia leve, linfopenia y reticulocitos 
0.7 %. Ecografía abdominal normal.  Iniciaron con ceftriaxona y claritromicina (FI 13/11/24); luego 
Cefepime (FI 14/11/24); Doxicilina (FI 18/11/24); Meropenem y Linezolid (FI 21/11/24); además de 
oseltamivir (FI 18/11/24), este empírico por riesgo laboral de H5N1. Paneles moleculares y serolo-
gías descartaron dengue, leptospirosis, malaria, hepatitis B, Epstein-Barr, Legionella, infección por 
mycoplasma y tuberculosis. Panel molecular respiratorio confirmó infección por virus parainfluenza 
tipo 2 (HPIV-2). Lavado broncoalveolar y cultivos negativos, lo cual permitió desescalada antibiótica. 
La bilirrubina alcanzó 5.79 mg/dL (14/11), descendió a 3.07 (19/11); ALT y AST aumentaron mode-
radamente (96 a135 y 52 a 77 U/L), fosfatasa alcalina entre 141 y 152 U/L, Factor R 1.9–2 (patrón 
mixto colestásico). Colangioresonancia (15/11) sugirió colestasis por sepsis. No hubo hemólisis sig-
nificativa. TAC de tórax: consolidación multilobar (predominio LSD y lóbulo medio), opacidades en 
vidrio esmerilado, derrame pleural leve. Requirió oxigenoterapia de alto flujo (PAFI 280, (FI 21/11).

Resultados: El cuadro fue interpretado como colestasis inflamatoria secundaria a sepsis pulmonar 
viral, sin DILI, aunque con ictericia presente al ingreso. Oseltamivir se usó sin evidencia de eficacia 
en HPIV-2; los antivirales en investigación muestran resultados limitados.

Conclusiones: El paciente evolucionó favorablemente, con mejoría respiratoria e ictericia en tres 
semanas, egresando con seguimiento ambulatorio. El caso resalta la importancia de reconocer ma-
nifestaciones extrapulmonares poco frecuentes en infecciones virales respiratorias, ampliar el enfo-
que diagnóstico con herramientas moleculares y documentar adecuadamente hallazgos clínicos, así 
como promover el uso racional de antimicrobianos.

Palabras clave: neumonía, ictericia, virus parainfluenza tipo 2.  

33



34
Núm. 01 - 2025

eISSN 2011-7531

XI Simposio Colombiano & VII Congreso Latinoamericano de Virología
Barranquilla, 13 al 15 de noviembre de 2025

Á R E A  T E M Á T I C A :  V i r u s  d e  a n i m a l e s .

h t t p s : / / d x . d o i . o r g / 1 0 . 1 4 4 8 2 / s u n . 0 1 . 0 0 1 . 7 1 4

A C V- 2 0 2 5 - 0 2 3

Evaluación de coinfección en felinos 
domésticos positivos a FeLV
Ángela M. Sánchez-Pamplona1, Leidy Alejandra Giraldo-Martínez1, 

Julián Marín-Villa1, Felipe Amador-Luján1, Alida Carolina Valencia-

Gafaro1, Juan Camilo Álvarez-Díaz1, César Orlando Muñoz-Cadavid1

1 Grupo de Investigación On Site Research, On Site Diagnostic SAS, Medellín 

(Colombia).

Correspondencia: César Orlando Muñoz-Cadavid. direccioncientifica@osdiagnostic.com  



35

Evaluación de  coinfección en  fe l inos 
domést icos  posi t ivos  a  FeLV

Ángela  M.  Sánchez-Pamplona, 
Le idy  A le jandra  Gi ra ldo-Mar t ínez , 
Ju l ián  Mar ín-Vi l la , 
Fe l ipe  Amador-Luján , 
A l ida  Caro l ina  Valencia-Gafaro , 
Juan Cami lo  Á lvarez-Díaz , 
César  Or lando Muñoz-Cadavid

Núm. 01, 34-35
Barranquilla (Col.) 

RESUMEN

Introducción: El virus de la leucemia felina (FeLV) es un retrovirus caracterizado por generar un 
efecto inmunosupresor, lo que predispone al paciente a presentar coinfecciones. El objetivo de este 
estudio fue determinar la frecuencia de coinfección en pacientes positivos a FeLV y analizar su rela-
ción con variables epidemiológicas. 

Métodos: Se realizó un estudio retrospectivo en muestras positivas a FeLV mediante qPCR, que 
fueron remitidas al laboratorio On Site Diagnostic durante 2024 y 2025, provenientes de Medellín, 
Bogotá, Santander y Pasto. 

Resultados: El total de pacientes analizados fue de 150, se presentó una edad media de 3.41 años, 
con un predominio de machos (60.4 %) frente a las hembras (38.7 %). En los grupos etarios se ob-
servó que la mayoría son adultos (68 %), siguiendo cachorros (18.7 %) y en menor cantidad gerontes 
(12 %). La raza predominante fue la criolla, con un total de 135 individuos. La prevalencia global 
de coinfecciones fue del 18.7 %. Las coinfecciones predominantes fueron Anaplasma spp. (14.8 %), 
Bartonella spp. (11.8 %), Hepatozoon spp. (11.5 %) y Mycoplasma spp. (11.1 %). La carga viral pro-
medio (CT) fue de 22.83; no se halló asociación significativa con la presencia de coinfección, ni con 
el número de patógenos. Se encontró una asociación significativa con relación a los grupos etarios 
y la presencia de coinfección (p = 0.001), siendo los cachorros el grupo más vulnerable, que puede 
ser reflejo de su sistema inmune aún inmaduro. No se evidenció una relación significativa entre la 
coinfección y el sexo, lo que sugiere que machos y hembras están en riesgo similar. 

Conclusiones: Estos hallazgos refuerzan la importancia de un enfoque diagnóstico integral en ga-
tos positivos a leucemia, con énfasis en cachorros y la inclusión de los agentes Anaplasma spp., Bar-
tonella spp., Hepatozoon spp. y Mycoplasma spp. en evaluación de infecciones secundarias.

Palabras clave: leucemia felina, coinfección, hemotrópicos, RT-qPCR.
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RESUMEN

Introducción: El virus de la hepatitis C (VHC) afecta cerca del 1 % de la población mundial, causa in-
fecciones hepáticas agudas o crónicas, y se transmite predominantemente por vía sanguínea, siendo 
la principal causa de hepatitis postransfusional. En Colombia, los hemocentros cumplen un papel 
fundamental en la vigilancia epidemiológica del VHC en población general y en la detección de casos 
en personas asintomáticas. Los objetivos de esta investigación fueron determinar la prevalencia del 
VHC, analizar su distribución espacio-temporal e identificar los factores asociados con la infección 
en donantes de sangre atendidos en un hemocentro del departamento de Antioquia entre 2012 y 
2024. 

Métodos: Se realizó un estudio ecológico mixto con registros de 236 896 donantes. Se exploraron 
asociaciones mediante pruebas de Chi-cuadrado y regresión logística, ajustando por posibles varia-
bles confusoras. Las razones de odds ajustadas (ORa) midieron la fuerza de asociación. El análisis 
estadístico se realizó en SPSS versión 29.0. 

Resultados: La prevalencia de periodo del VHC fue de 4,5 por 1000 donantes; en el análisis tem-
poral se halló una disminución desde 2020, y en el análisis espacial, las prevalencias más altas se 
registraron en donantes captados en Támesis (48.4/1000), San Jerónimo (47,2/1.000), Cisneros 
(37,0/1.000), Guatapé (31,3/1.000) y Tarso (21,7/1.000). Las proporciones más altas se regis-
traron en los mayores de 59 años (5,5/1.000), amas de casa (5,3/1000), donantes por reposición 
(5,4/1.000) y donantes de primera vez (6,0/1.000). Los factores asociados fueron la edad avanzada 
(ORa: 1,68; IC95 %= 1,28-2,20), tipo de donación por reposición (ORa: 1,18; IC95 %= 1,03-1,35) y ser 
donante de primera vez (ORa: 2,17; IC95 %= 1,83-2,57). 

Conclusiones: Estos hallazgos concuerdan con estudios nacionales e internacionales y resaltan la 
importancia del hemocentro como fuente estratégica de vigilancia activa y generación de evidencia 
epidemiológica del VHC en Colombia.

Palabras clave: donantes de sangre, prevalencia, virus de la hepatitis C.
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RESUMEN

Introducción: El virus del distemper canino (CDV) es el agente etiológico de una enfermedad in-
fecciosa multisistémica frecuente en carnívoros, con manifestaciones que varían desde casos sub-
clínicos hasta cuadros severos con desenlace mortal. Actualmente no existe un tratamiento especí-
fico consensuado para esta infección. La azatioprina (AZA), un profármaco análogo de purinas, ha 
demostrado actividad antiviral in vitro frente al CDV, lo que motivó su evaluación en un contexto 
clínico. El objetivo de este estudio fue evaluar el efecto antiviral y la seguridad de la administración 
oral de AZA en perros positivos para CDV. 

Métodos: Se desarrolló un ensayo clínico multicéntrico, aleatorizado y controlado con placebo. Los 
pacientes fueron divididos en dos grupos: el grupo tratamiento recibió soporte convencional más 
AZA, a una dosis de 1mg/kg, y el grupo control recibió soporte convencional más placebo. Ambos 
grupos fueron monitoreados durante 63 días mediante evaluaciones clínicas, hemogramas, química 
sanguínea y RT-qPCR. 

Resultados: La AZA presentó un perfil de seguridad y tolerancia adecuado, sin evidencias de alte-
raciones gastrointestinales ni en parámetros hematológicos o bioquímicos. En cuanto a la eficacia, 
el grupo tratado con AZA mostró una tasa de supervivencia del 58,8 %, mientras que en el grupo 
placebo fue del 35,3 %. Aunque no se observó una disminución significativa de la carga viral ni una 
recuperación clínica completa en los perros tratados con AZA, sí se evidenció un aumento relevante 
en la supervivencia sin efectos adversos asociados. 

Conclusiones: Estos hallazgos sugieren que la azatioprina podría ser considerada como parte del 
tratamiento complementario en pacientes caninos clínicamente confirmados con CDV, ya que mejo-
ra potencialmente el desenlace clínico, especialmente en términos de supervivencia.

Palabras clave: virus, canino, supervivencia, antiviral.
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RESUMEN

Introducción: IBDV (Infectious Bursal Disease Virus) es el agente causal de la Enfermedad de Gum-
boro, una patología viral que genera inmunosupresión en aves domésticas, particularmente en po-
llos. Este virus, perteneciente al género Avibirnavirus, posee un genoma de ARN de doble cadena y 
se distingue por su alta tasa de mutación, reasociación y recombinación genética, lo cual favorece 
el aumento de su virulencia y la modificación de su antigenicidad. Debido a estos factores, la carac-
terización molecular del virus resulta esencial para orientar eficazmente las estrategias de preven-
ción y control. En Colombia y en gran parte de Sudamérica, la información sobre la epidemiología 
molecular del IBDV es limitada. Por ello, el objetivo de este estudio fue determinar la distribución de 
genogrupos del virus en granjas de pollos de engorde en el país. 

Métodos: Se extrajo ARN viral de bursas de Fabricio de aves entre 21 y 48 días de edad, prove-
nientes de dos regiones con alta producción avícola. Se amplificó un fragmento de 260 pb del gen 
VP2 mediante RT-PCR, y los productos fueron secuenciados para realizar análisis filogenéticos, in-
cluyendo cepas vacunales utilizadas en Colombia. Se identificó la presencia del gen VP2 en las 32 
muestras analizadas.

Resultados: Los virus se distribuyeron en tres genogrupos: el genogrupo 1 (clásico) en el 71,9 % 
de las muestras, el genogrupo 2 (variante antigénica) en el 21,9 %, y el genogrupo 4 (dIBDV, linaje 
genético emergente) en el 6,2%. Dentro de los genogrupos se detectaron variaciones, especialmente 
en el genogrupo 2, en el que se identificaron linajes G2b y G2c. 

Conclusiones: La presencia de estos tres genogrupos, también prevalentes a nivel global, resalta 
la necesidad de implementar modelos de clasificación más específicos que permitan asociar mejor 
la variabilidad genética con los signos clínicos observados en campo y las estrategias de control 
en el país.

Palabras clave: aves comerciales, genotipos, IBDV, Colombia. 
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RESUMEN

Introducción: Los microplásticos son contaminantes emergentes con creciente evidencia sobre 
su capacidad de interactuar con biomoléculas, incluyendo proteínas virales. Se ha demostrado que 
pueden actuar como vehículos para virus, favoreciendo su estabilidad y capacidad de contacto con 
células huésped. Aunque se ha explorado esta interacción en otro virus, su posible efecto sobre el 
VIH aún no ha sido evaluado. En este contexto, este trabajo tuvo como objetivo analizar, mediante 
acoplamiento y dinámica molecular, la interacción entre propileno ‒modelo del polipropilen‒ y pro-
teínas clave del VIH, identificando afinidades diferenciales y potenciales implicaciones funcionales.

Metodología: Se seleccionaron las proteínas virales gp120, gp41, proteasa e integrasa, cuyas es-
tructuras tridimensionales fueron obtenidas del Protein Data Bank y validadas con ProSA-web y 
Swiss-Model. Los sitios potenciales de interacción se determinaron mediante Peptimap, y se reali-
zaron simulaciones de acoplamiento con HADDOCK, SwissDock y Autodock Vina. La estabilidad es-
tructural se evaluó mediante análisis de RMSD.

Resultados: gp41 presentó el mejor HADDOCK score (-10.1), aunque con el clúster size más pequeño 
(153),  lo cual indica alta afinidad pero menor estabilidad. La proteasa obtuvo un score de -8.8 y el 
mayor clúster size (190), lo que sugiere una interacción estable y sostenida. La integrasa registró 
un score de -9.3 con clúster size de 173, y gp120 mostró un score de -8.7 con clúster size de 179. En 
SwissDock, gp120 presentó las energías de unión más bajas (-2.754 y -2.757 kcal/mol), aunque con 
interacciones inestables según RMSD.

Conclusiones: Este estudio in silico sugiere que el propileno mostró afinidad diferencial con proteí-
nas clave del VIH-1, destacando posibles puntos de unión en sitios funcionales. La interacción con 
gp41 podría interferir en la fusión viral, mientras que la unión estable con la proteasa sugiere un 
posible impacto sobre la maduración del virión. Este estudio plantea una posible influencia de los 
microplásticos en la replicación del VIH, con implicaciones para la virología ambiental.

Palabras clave: microplásticos, VIH, acoplamiento molecular, replicación viral, proteínas.
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RESUMEN

Introducción: Las infecciones respiratorias agudas (IRA), especialmente en niños y adultos ma-
yores, son causadas principalmente por virus como el virus sincitial respiratorio (RSV), influen-
za, adenovirus y SARS-CoV-2. En Colombia se han identificado patrones estacionales de circula-
ción de estos virus. Las coinfecciones virales, comunes en la población pediátrica, podrían agravar 
el cuadro clínico; sin embargo, su impacto sigue siendo motivo de debate, lo que hace necesaria 
mayor investigación.

Materiales y métodos: Se realizó un estudio observacional retrospectivo utilizando registros del 
Laboratorio de Salud Pública de Bogotá. Se analizaron 15 417 muestras respiratorias mediante 
pruebas moleculares para identificar virus respiratorios. Se caracterizaron los casos de coinfección 
considerando variables sociodemográficas y clínicas (edad, sexo, tipo de atención). El análisis esta-
dístico incluyó pruebas de chi-cuadrado, odds ratio (OR) y regresión logística binaria, con un nivel 
de significancia de p < 0,05.

Resultados: La tasa global de positividad viral fue del 20,6 %, siendo el RSV el virus más frecuen-
te (23,2 %), seguido por Influenza A (13 %) y adenovirus (12,8 %). Se identificaron 424 casos de 
coinfección (2,7 % del total, 13,2 % de los positivos), predominantemente en menores de 5 años 
(84,9 %) y pacientes hospitalizados (94,6 %). Las combinaciones más comunes fueron RSV/Adeno-
virus y RSV/SARS-CoV-2. El análisis multivariado identificó como factores asociados a coinfección 
la interacción con el agente etiológico RSV (OR: 529,9), adenovirus (OR: 1352,1) e influenza A (OR: 
302,2), con una capacidad explicativa del modelo del 69,5 % (R² = 0,695). 

Conclusión: Las coinfecciones virales fueron frecuentes en niños pequeños y se asociaron a mayor 
severidad clínica y hospitalización. La vigilancia molecular integrada y el diagnóstico sindrómico 
son esenciales para la detección temprana y el manejo adecuado, especialmente en poblaciones pe-
diátricas. Se recomienda continuar investigando los mecanismos que explican la mayor severidad 
observada en casos de coinfección viral respiratoria.

Palabras clave: coinfección, adenovirus, influenza, RSV, SARS CoV-2. 
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ABSTRACT

Introduction: The feline immunodeficiency virus (FIV) is a retrovirus that infects domestic cats. 
The genetic variability of FIV, particularly in the V4–V5 region of the envelope (env) gene, may lead 
to specific amino acid changes that influence viral pathogenicity and the emergence of seven dis-
tinct subtypes. Consequently, this study aimed to determine the circulating genotype and identify 
nonsynonymous mutations by analyzing a fragment of the env gene in a sample of domestic cats 
from Colombia.

Methods: Blood samples were collected from 151 domestic cats. Total DNA was extracted, and an 
859 bp fragment of the env gene was amplified. The evolutionary history of the sequences was 
reconstructed using both Maximum Likelihood and Bayesian phylogenetic methods. Furthermore, 
nonsynonymous mutations in the translated amino acid fragment of the env gene were analyzed 
using a predictive tool. 

Results: A molecular prevalence of 5.29% (8/151) was observed in the sampled population. Geno-
type A was identified as the circulating genotype; however, the sequences clustered into distinct cla-
des within this genotype. Twelve nonsynonymous amino acid substitutions were identified, among 
which H86R (p<0.857), N88K (p<0.777), E41V (p<0.773), and K91D (p<0.743) showed a high pro-
bability of being deleterious. 

Conclusions: These findings highlight the genetic diversity within FIV genotype A and underscore 
the potential impact of specific nonsynonymous mutations on viral pathogenicity.

Keywords: deleterious, PCR, sanger sequencing, amino acids.
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ABSTRACT

Introduction: Orthobunyavirus oropoucheense, formerly Oropouche virus (OROV), is a re-emerging 
arbovirus, responsible for large-scale outbreaks across the Americas. Culicoides paraensis and Culex 
quinquefasciatus have been described as the main urban vectors, while Coquillettidia venezuelensis 
and Aedes serratus are proposed to maintain sylvatic circulation. The 2023-2025 outbreak, marked 
by the emergence of novel viral lineages and the introduction of OROV to Cuba, a previously non-
endemic region, suggests potential shifts in vector ecology, the establishment of an urban cycle 
independent of wildlife reservoirs, and viral mutations with implications for vector competence.

Methods: This study presents a systematic review of entomovirological field evidence for OROV 
molecular detection, and vector competence experiments published up to July 2025. Six articles 
on molecular surveillance and 11 on vector competence were selected from peer-reviewed journals 
and preprint repositories and analyzed using a minimum data and metadata standard for vector 
competence experiments.

Results: OROV viral detection studies have only been conducted in Cuba, Brazil and Peru since 
2013, with pool positivity rates ranging 0.4-56% in Culicoides insignis, Limatus durhamii, Aedes al-
bopictus, Ae. aegypti, Psorophora cingulata and Haemagogus tropicalis, suggesting their potential role 
as urban and sylvatic vectors. Specifically, Ceratopogonids Cu. paraensis and Cu sonorensis consis-
tently demonstrate high transmission capacity (~30%), while mosquitoes (including Aedes, Culex 
and Psorophora spp.) exhibit low infection rates (<20%), and limited OROV transmission, implying 
midgut-level barriers. Furthermore, transmission was recently demonstrated in European lineages 
of Ae. albopictus (~12.5%), in specimens kept at 27 °C, 21 days post-infection, highlighting the need 
for temperature-based risk assessment, particularly in the Mediterranean basin.

Conclusions: These findings suggest that OROV remains a neglected virus, despite the scale of 
its epidemiological impact. Expanded genomic surveillance and vector competence research are 
needed to better understand OROV ecology at the sylvatic-urban interface, and to assess the risk of 
spread and establishment in non-endemic regions, especially beyond the Americas.

Keywords: Oropouche virus, vector competence, vector-borne infections, viral ecology.
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RESUMEN

Introducción: El Laboratorio de Sarampión, Rubéola y SRC del Instituto Nacional de Salud, como 
Laboratorio Nacional de Referencia, describe cómo se ha desarrollado la vigilancia por laboratorio 
en el país durante el último año y medio en respuesta a la situación epidemiológica del sarampión en 
el mundo y la región durante 2024 y lo corrido de 2025. La circulación de virus salvaje de sarampión 
ha generado 5 alertas epidemiológicas por parte de la Organización Panamericana de la Salud (OPS) 
en la región de las Américas durante este periodo y el nivel de riesgo que actualmente mantenemos 
en nuestro país es alto. Con base en la última evaluación del Comité Regional de Verificación sobre 
la cobertura de vacunación, el desempeño de la vigilancia epidemiológica y de laboratorio y la res-
puesta rápida, Colombia ha mantenido la eliminación sostenida de circulación de virus salvaje de 
sarampión y rubéola en el territorio. 

Métodos: La vigilancia por laboratorio de sarampión, rubéola y SRC en el país incluye dos tipos de 
detección: indirecta, en suero anticuerpos (IgM e IgG), y directa, en muestras de hisopado respira-
torio y orina, partículas virales de sarampión y rubéola. La Red de Laboratorios de Colombia está 
conformada por el Laboratorio Nacional de Referencia, en cabeza del INS, los laboratorios subna-
cionales, en cabeza de los Laboratorios de Salud Pública y los laboratorios privados, y ha permitido 
mantener los indicadores de cumplimiento de toma de muestra adecuada, tiempo de entrega de 
muestra para el procesamiento, oportunidad en los resultados y análisis de secuencias virales para 
determinar genotipo vacunal. 

Resultados: Durante el periodo descrito, el LNR realizó 3308 (2167 en 2024 y 1141 en I semestre 
de 2025) análisis serológicos de anticuerpos IgM e IgG; en el país se obtuvieron 104 resultados posi-
tivos para anticuerpos IgM (58 antisarampión y 63 antirrubéola),  con resultados positivos de dife-
renciales para parvovirus B19 (10), herpes simple 1 y 2 (21), citomegalovirus (10) y dengue (0),  Los 
resultados en anticuerpos IgG no evidenciaron seroconversión ni aumento significativo de títulos; 
así mismo se realizaron 4190 análisis moleculares por RT-PCR (2811 en 2024 y 1379 en I semestre 
de 2025) con 2 resultados positivos en 2025 (marzo y mayo, respectivamente) y de cuyas muestras 
se logró obtener la fracción de 450 nucleótidos del gen N del sarampión, necesaria para secuenciar 
satisfactoriamente, con resultado genotipo A de tipo vacunal. 

Conclusiones: El trabajo articulado de la Red de Laboratorios ha dado frutos satisfactorios en el 
sostenimiento de la eliminación de enfermedades como el sarampión, la rubéola y el SRC en nuestro 
país, y se mantiene alerta enfrentando los desafíos para dar respuesta oportuna en la vigilancia ru-
tinaria, en la Búsqueda Activa por Laboratorio y en la respuesta a brotes que se puedan presentar.

Palabras clave: sarampión, rubéola, serología, detección viral, secuenciación, genotipo A asociado 
a vacuna.
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RESUMEN

Introducción: El virus de encefalitis equina venezolana (VEEV) y el virus Madariaga (MADV) perte-
necen al complejo de las encefalitis equinas. Son virus neurotrópicos que causan enfermedad febril 
con signos clínicos inespecíficos e indistinguibles, que pueden tener consecuencias graves y fatales 
en huéspedes terminales como los equinos y los humanos. La detección durante la fase aguda se 
dificulta debido a la presentación clínica no diferenciada y las herramientas diagnósticas limitadas. 

Métodos: Se realizó un estudio ecoepidemiológico y se determinó la frecuencia molecular del VEEV 
y MADV en equinos, mamíferos silvestres y mosquitos en zona rural del municipio de Valparaíso, en 
la región suroccidental de Antioquia, en julio de 2024. Los roedores y murciélagos se identificaron 
mediante claves dicotómicas y material craneodental de referencia; mientras que los mosquitos se 
identificaron mediante claves dicotómicas. Los virus se detectaron por RT-qPCR.

Resultados: El VEEV se detectó en el 45.4 % (5/11) de Equus caballus, el 64.2 % (9/14) de Zygo-
dontomys brunneus, el 33.3 % (1/3) de Artibeus lituratus y el 2.5 % (1/40) de Culicoides spp. MADV se 
identificó en el 9 % (1/11) de Equus caballus, el 57.1 % (8/14) de Zygodontomys brunneus, el 33.3 % 
(1/3) de Glossophaga soricina y el 40 % (16/40) de los mosquitos recolectados. Las especies de mos-
quitos con resultados positivos incluyeron Culicoides spp., Aedes albopictus, Culex quinquefasciatus, 
Psorophora ferox y Haemagogus janthinomys. 

Conclusiones: Estos resultados confirman la circulación de VEEV y MADV en hospederos terminales 
(equinos) y en potenciales hospederos amplificadores y vectores artrópodos (roedores y murciéla-
gos), que establecen un ciclo de transmisión activo con implicaciones críticas para la salud pública, 
especialmente en comunidades rurales expuestas. La coexistencia de estos arbovirus zoonóticos en 
el mismo ecosistema no solo incrementa el potencial de epizoótias y transmisión zoonótica (spillo-
ver), sino que favorecen la emergencia de subtipos y variantes virales con mayor virulencia y capa-
cidad de diseminación. 

Palabras clave: alfavirus, encefalitis equina, mosquitos, vectores, reacción en la cadena de la 
polimerasa.
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RESUMEN

Introducción: La influenza equina (IE) es una enfermedad respiratoria altamente contagiosa que 
afecta la salud y el rendimiento de los caballos. En Colombia, la vigilancia genómica del virus es li-
mitada. Este estudio tuvo como objetivo caracterizar filogenética y filogeográficamente el virus de 
influenza equina (EIV).

Métodos: Se evaluaron muestras recogidas de 188 equinos con síntomas respiratorios entre 2020 y 
2023 en Antioquia y Cundinamarca por RT-qPCR y secuenciación por Nanopore.

Resultados: 63 equinos resultaron positivos por RT-qPCR y posterior secuenciación por Nanopo-
re. El análisis filogenético situó 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 relación con virus de influenza equina en Estados Unidos. 
Se identificaron múltiples sustituciones en sitios antigénicos clave de HA (como A138S, N159S, 
T163I, N188T, R62K, N63D) asociadas a deriva antigénica y potencial evasión inmune, así como 
mutaciones en genes de la polimerasa (PB1, PB2, PA) asociadas a adaptación viral y posibles cambios 
en la replicación viral. Algunas de estas sustituciones también han sido implicadas en eventos de 
transmisión interespecie hacia caninos (por ejemplo, T30S en HA). El análisis filogeográfico estimó 
el ancestro común más reciente (tMRCA) en 2020, además reveló 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 introducción desde Estados Unidos, probablemente asociados al movimiento internacio-
nal de caballos de competencia. 

Conclusiones: Nuestros hallazgos evidencian la circulación exclusiva del subtipo H3N8 en el país 
y destacan la importancia de monitorear la evolución del EIV.  Además, los resultados de esta inves-
tigación podrían dar lineamientos para mejorar las estrategias de control y prevención en la salud 
equina en Colombia.

Palabras clave: influenza equina, H3N8, filogenética, Colombia, salud animal.
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RESUMEN

Introducción: Los ratones domésticos (Mus musculus) se han asociado con la transmisión del virus 
de la coriomeningitis linfocítica (LCMV); los roedores infectados pueden liberar el virus a través de 
su saliva, secreciones nasales, orina y hasta sus heces. Este virus puede transmitirse vía aerosoles, 
a través de la piel, membranas mucosas con excoriaciones e incluso a través de la mordida; los sín-
tomas de humanos infectados son similares a la gripe y pueden incluir fiebre, dolores musculares, 
dolor de cabeza y, en casos graves, problemas neurológicos. El objetivo de este estudio fue deter-
minar la frecuencia de infección con LCMV en ratones domésticos del área urbana del municipio de 
Sincelejo. 

Métodos: Se capturaron y evaluaron 92 roedores procedentes de nueve comunas de la zona urbana, 
a los cuales se les extrajo el cerebro para la extracción de ARN y posteriormente se analizaron me-
diante RT-PCR semianidada, utilizando cebadores diseñados para amplificar una región de 320 pb de 
la proteína RdRp de LCMV. 

Resultados: Se logró detectar LCMV en el 38.5 % de los cerebros analizados, con roedores positivos 
a LCMV en todas las comunas analizadas. Estudios previos sobre este arenavirus en Sincelejo mos-
traban prevalencia de 20 % en roedores procedentes de 5 comunas, 

Conclusiones: El gran cambio en la prevalencia y distribución de LCMV indica que el riesgo de in-
fecciones arenavirales en población de la zona urbana de Sincelejo es aún mayor en comparación con 
la década anterior; situación que bien podría pasar desapercibida, ya que estos agentes virales no 
cuentan con métodos diagnósticos comerciales en el país.

Palabras clave: LCMV, roedores sinantrópicos, RT-PCR, Sincelejo.
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RESUMEN

Introducción: Reovirus aviar (ARV) es un patógeno emergente que provoca artritis viral en aves de 
corral, afectando la productividad y generando pérdidas económicas significativas en la industria 
avícola en todo el mundo. Tras un largo periodo de prevención eficaz y bajas tasas de artritis/teno-
sinovitis viral en Perú, los brotes en aves de corral han aumentado en los últimos años. El objetivo 
de este estudio fue caracterizar molecularmente aislados de ARV provenientes de pollos de engorde 
mediante el secuenciamiento del gen σC. 

Métodos: En marzo de 2024 se recolectaron 20 muestras de tendones de pollos de engorde con 
síntomas de artritis viral en dos regiones del Perú. La detección de ARV se realizó mediante RT-PCR 
en tiempo real dirigida al gen S3. Las muestras positivas con valores de Ct <20 fueron seleccionadas 
y cultivadas en células LMH. Un total de 8 muestras fueron procesadas para extraer el ARN, seguido 
de la transcripción inversa y amplificación del gen σC (~1088 pb). Los productos de PCR fueron puri-
ficados, cuantificados y preparados para la secuenciación en un dispositivo MinION Mk1B. 

Resultados: En total se generaron 270.210 lecturas y 155,9 Mb de datos de alta calidad. Las lectu-
ras se alinearon con secuencias de referencia de distintos genotipos y se generaron secuencias de 
consenso utilizando Map con BWA-MEM, Samtools depth y Consensus Sequence. Posteriormente, se 
realizó un análisis filogenético mediante la construcción de un árbol filogenético utilizando MEGA 
11, incluyendo 82 secuencias. El análisis filogenético identificó tres genotipos distintos de ARV (G1, 
G2 y G3). El genotipo 2 fue el más prevalente y mostró relación cercana con aislados brasileños, lo 
que sugiere posibles vínculos epidemiológicos. 

Conclusiones: Este estudio identificó por primera vez en Perú la diversidad genotípica del ARV en 
pollos de engorde. Estos hallazgos destacan la importancia de establecer una vigilancia genómica 
continua para apoyar estrategias de prevención y vacunación más efectivas en la industria avícola.

Palabras clave: reovirus aviar, artritis viral, gen σC, secuenciación, Perú, pollos de engorde.
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RESUMEN

Introducción: El diagnóstico temprano y preciso de la infección por virus del dengue es esencial 
para una atención clínica efectiva y el control de brotes. En este estudio, evaluamos el potencial de 
la espectroscopía Raman como método rápido y libre de marcadores para la detección del dengue en 
muestras de suero humano. 

Métodos: Se obtuvieron perfiles espectrales de muestras confirmadas como positivas y negativas 
para dengue, seguidos de un preprocesamiento y análisis de datos mediante algoritmos de apren-
dizaje automático supervisado. El modelo fue entrenado y validado en conjuntos de datos indepen-
dientes, y su desempeño se evaluó a partir de una matriz de confusión para determinar la precisión 
de la clasificación. 

Resultados: Los resultados preliminares mostraron una alta sensibilidad y especificidad, identi-
ficando firmas bioquímicas distintivas asociadas a la infección por dengue. Este enfoque presenta 
ventajas frente a los métodos diagnósticos convencionales, como una preparación mínima de la 
muestra, tiempos de respuesta rápidos y el potencial de implementación en campo. 

Conclusiones: Nuestros hallazgos respaldan la viabilidad de la espectroscopía Raman como herra-
mienta complementaria para la vigilancia y el diagnóstico clínico del dengue, requiriéndose valida-
ciones adicionales en cohortes más amplias y multicéntricas.

Palabras clave: dengue, espectroscopía Raman, diagnóstico rápido, aprendizaje automático.
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ABSTRACT

Introduction: Despite the success of antiretroviral therapy (ART) in transforming HIV from a fatal 
disease into a manageable chronic condition, the emergence of drug resistance remains a major 
obstacle to sustained virological suppression. 

Methods: This presentation explores the complex interplay of molecular mechanisms driving re-
sistance to nucleoside/nucleotide reverse transcriptase inhibitors (NRTIs), with a focus on excision 
and discrimination pathways mediated by mutations in the HIV-1 reverse transcriptase (RT). 

Results: In addition, we also present evidence that RNase H activity and its modulation by the nu-
cleocapsid (NC) protein—particularly the immature forms NCp9 and NCp15—significantly influen-
ce drug resistance by destabilizing the primer-template complex and suppressing excision-based 
rescue of chain-terminated primers. Using biochemical assays, structural modeling, and a large-sca-
le bioinformatics analysis of over 6,000 viral genomes, we identify specific RT and Gag mutations—
including insertions—that may act as compensatory mechanisms for maintaining replication fit-
ness in resistant strains. 

Conclusions: Our findings support a systems-level view of HIV replication, highlighting the in-
terconnected roles of RT, NC, and Gag in shaping drug resistance phenotypes. These insights may 
inform future therapeutic strategies aimed at limiting viral escape and improving ART durability.

Keywords: HIV-1, reverse transcriptase, drug resistance, nucleocapsid, RNase H, excision, NRTIs, 
viral fitness.
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RESUMEN

Introducción: El virus de la leucosis bovina (BLV) es un retrovirus Delta oncogénico que infecta al 
ganado bovino en todo el mundo, causando importantes pérdidas económicas. Aunque existen evi-
dencias de infección en campo en el ganado colombiano, las herramientas de diagnóstico más utili-
zadas se limitan a pruebas serológicas, las cuales no son suficientes para determinar el estado real 
de la infección. Adicionalmente, la información disponible, obtenida de estudios serológicos y mo-
leculares, es escasa, desconociéndose en su totalidad la presencia de los genotipos circulantes y su 
impacto en la presentación de la enfermedad. El objetivo principal de este estudio fue identificar los 
genotipos de BLV presentes en hatos bovinos colombianos y determinar sus relaciones filogenéticas. 

Métodos: Se seleccionaron al azar 132 muestras de sangre total, enviadas al Laboratorio de Biolo-
gía Molecular y Virología entre octubre de 2017 y junio de 2018, con el fin de establecer la presencia 
de BLV. Tras la extracción de ADN genómico a partir de leucocitos, se realizó una PCR anidada dirigida 
a un fragmento de 444 pb de la glicoproteína de superficie gp51. Los productos de amplificación 
positivos fueron purificados y secuenciados. Las secuencias nucleotídicas obtenidas se analizaron y 
compararon con cepas de referencia disponibles en bases de datos con el fin de establecer relaciones 
filogenéticas y determinar los genotipos correspondientes. 

Resultados: 25.8 % (34/132) de las muestras fueron positivas para BLV. El análisis filogenético 
reveló la presencia de los genotipos 1 y 6, previamente reportados en Colombia. Adicionalmente y 
de manera significativa, también se identificó el genotipo 5, a partir de una muestra recolectada en 
2017, lo cual constituye evidencia de su presencia en Colombia. 

Conclusión: Este hallazgo sugiere una posible circulación de diversos genotipos en el país, pero 
subdiagnosticada, y resalta la importancia de los estudios moleculares retrospectivos para entender 
la dinámica genotípica del BLV.

Palabras clave: leucosis bovina, BLV, diagnóstico molecular, genotipificación.
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RESUMEN

Introducción: El coronavirus felino (FCoV) es un virus ARN que afecta a los gatos a nivel mundial. 
De este virus se conocen dos tipos biológicos: el virus de la peritonitis infecciosa felina (FIPV), que 
surge por mutación del coronavirus entérico felino (FECV), el cual genera una enfermedad sistémica, 
en su mayoría mortal. En Colombia se desconoce la frecuencia de este virus en felinos y sus posibles 
coinfecciones. El objetivo de este estudio fue evaluar la frecuencia de FCoV y sus coinfecciones en 
felinos domésticos en Colombia. 

Métodos: Se realizó un estudio retrospectivo de bases de datos de muestras enviadas al laborato-
rio TestMol desde diferentes centros veterinarios para el diagnóstico de varios agentes infecciosos 
en gatos domésticos mediante qPCR, durante 2024. Se realizó un análisis estadístico descriptivo y 
bivariado de la infección por FCoV con variables demográficas mediante Jamovi 2.3.21 (p <0.05). 

Resultados: De un total de 479 gatos, se observó una frecuencia de FCoV del 4,4 % (21/479). Dentro 
de los felinos infectados, los machos representaron el 57,1 %, los individuos menores de 12 meses 
de edad (cachorros), el 52,4 %, mientras que los mayores de 10 años (sénior), el 4,8 %. Las ciudades 
de Bogotá y Medellín presentaron una frecuencia del virus del 66,7 y 33,3 % del total de positivos, 
respectivamente. Adicionalmente, se observó coinfección en el 19 % (4/21) de los animales, de los 
cuales el 50 % de los individuos presentó infección por FCoV+Bartonella spp.+Toxoplasma spp. En el 
análisis bivariado se encontró asociación entre la infección por el virus con el grupo de cachorros.

Conclusiones: Este estudio permite evidenciar la presencia de FCoV con casos de coinfección en 
felinos domésticos, y considerando que es una infección viral común en gatos que puede presentar 
mutaciones que desarrollen otras infecciones mortales, es importante la divulgación de la 
epidemiología del virus que permita dar seguimiento y control a las poblaciones de felinos.

Palabras clave: felinos, coronavirus felino, qPCR, frecuencia, mutación.
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RESUMEN

Introducción: El veneno de las abejas (apitoxina) está compuesto por proteínas, péptidos y compo-
nentes de bajo peso molecular, con demostrada acción antiviral contra virus envueltos y no envuel-
tos. El objetivo de este trabajo fue determinar la capacidad de la apitoxina de Apis mellifera cubana 
de inhibir la replicación del SARS-CoV-2. 

Métodos: Para determinar la actividad antiviral de la apitoxina de Apis mellifera cubana, se estable-
cieron las condiciones de solubilidad de la apitoxina; para ello se preparó una solución de apitoxina 
a 500 mg/mL en diferentes solventes con rango de pH de 7.2 a 4.0; la toxicidad de estas soluciones 
se evaluó en células Vero E6 (ATCC ® CRL-1586™). Para determinar la concentración citotóxica me-
dia de la apitoxina, se emplearon células Vero E6 en suspensión, a concentración de 2x104 y 3x104 
células/pozo, por los métodos de visualización al microscopio óptico invertido y colorimétrico con 
rojo neutro. La capacidad de la apitoxina de Apis mellifera cubana de inhibir la replicación del SARS-
CoV-2 se empleó el aislado cubano DC1 cepa D614G (GISAID: EPI_ISL_7495115) empleando las mis-
mas condiciones de cultivo y 100 DICC50 del virus. El porciento de inhibición se determinó median-
te el método colorimétrico con rojo neutro. Como solución para preparar la apitoxina se seleccionó 
el medio MEM sin bicarbonato (pH4), sin afectar la citotoxicidad de la apitoxina. 

Resultados: La concentración citotóxica media de la apitoxina de Apis mellifera cubana en células 
Vero E6 fue 42,5 ug/mL. Se logró inhibir la replicación del SARS-CoV-2 por la apitoxina de Apis 
mellifera cubana, mostrando un comportamiento dependiente de la dosis, con niveles de reducción 
muy significativos con 40 y 35 ug/mL de apitoxina, con porcientos de inhibición del 42.8 y 67.4 %, 
respectivamente. 

Conclusiones: Por primera vez se demostró en Cuba la capacidad de la apitoxina de la Apis mellifera 
cubana de inhibir la replicación del virus SARS-CoV-2.

Palabras clave: pitoxina, Apis mellifera cubana, SARS-CoV-2, solubilidad, citotoxicidad, inhibición 
replicación.
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RESUMEN

Introducción: El Centro Nacional de Biopreparados (BioCen) desarrolló el medio de transporte 
viral inactivado (Medio TAN); su diseño persigue la recolección, transporte e inactivación de las 
muestras nasofaríngeas desde el sitio clínico hasta los laboratorios de biología molecular donde se 
realizará el diagnóstico. Una exigencia regulatoria para su introducción, es demostrar la capacidad 
de estos medios de conservar el material genético del agente infeccioso. El objetivo de este trabajo 
fue demostrar la capacidad del Medio TAN (BioCen) de inactivar el virus SARS-CoV-2 y conservar el 
material genético. 

Métodos: El Medio TAN (BioCen) se retó con diferentes dosis infecciosas de aislados cubanos de las 
cepas D614G y Omicron BA1.2. Se determinó la estabilidad del medio de transporte a temperatura 
ambiente durante catorce días y se evaluó mediante RT-PCR en tiempo real. Se empleó como control 
el medio de transporte viral (BTV) (BioCen). Se emplearon estadígrafos descriptivos como media y 
desviación estándar, y para estimar las diferencias entre las medias de los valores de Ct se empleó el 
análisis de varianza unidireccional (ANOVA), el ensayo de comparación múltiple de Tukey para datos 
no pareados y el ANOVA de dos vías para datos independientes. 

Resultados: El Medio TAN fue capaz de inactivar el virus SARS-CoV-2, sin diferencia entre ambas 
cepas, y la estabilidad del material genético no se afectó por el almacenamiento a temperatura am-
biente; a diferencia del medio BTV, que posterior a los 4 días a temperatura ambiente no garantiza la 
estabilidad del material genético del virus. 

Conclusiones: Las propiedades inactivantes del Medio TAN (BioCen) y su almacenamiento a tem-
peratura ambiente, lo hacen idóneo para su aplicación masiva en sitios clínicos alejados de los labo-
ratorios de biología molecular y ser empleado en la toma de muestras en situación de enfermedades 
asociadas a graves epidemias.

Palabras clave: medio de transporte viral inactivado, SARS-CoV-2, inactivación viral, conservación 
del material genético.
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RESUMEN

Introducción: El subtipo H5N1 de alta patogenicidad del virus de la influenza aviar está afectando 
masivamente a la fauna silvestre, con distribución geográfica mundial. El objetivo de este trabajo 
fue caracterizar el virus autóctono H5N1, altamente patogénico, aislado en Cuba en 2023. 

Métodos: Se determinó la patogenicidad por inoculación en huevos embrionados libres de patóge-
nos, se colectó el líquido alantoideo de los embriones muertos y se determinó el título hemagluti-
nante. Se evaluó la capacidad de replicarse en las células MDCK (ATCC-CCL-34). Se empleó medio MEM 
suplementado con 5 % de suero fetal bovino y tripsina (2 µg/mL) y sin tripsina. Se determinaron 
las dosis infecciosas media en cultivo de células (DICC50/mL) por el método de microtitulación en 
placas de 96 pozos. Se empleó como control, en ambos estudios, la cepa de influenza aviar H5N9, 
de baja patogenicidad. 

Resultados: La letalidad de los aislados cubanos H5N1 en los huevos embrionados fue del 80 % a 
las 24 horas (título hemaglutinante 1:1280) y del 100 % a las 48 horas de inoculación (título hema-
glutinante 1:2560); mientras que la cepa H5N9, de baja patogenicidad, alcanzó una letalidad del 70 
% entre las 96 y 120 horas de inoculación (título hemaglutinante 1:640). En los cultivos de MDCK 
inoculados con las cepas H5N1 de alta patogenicidad se observó efecto citopático al cuarto día de 
cultivo; tanto en los cultivos con tripsina y sin esta, alcanzando un título de 105.8 DICC50 (medio con 
tripsina) y 106.2 DICC50 (medio sin tripsina). En los cultivos inoculados con la cepa H5N9, de baja 
patogenicidad, solo se observaron ligeros cambios morfológicos en presencia de tripsina (título viral 
102 DICC50). 

Conclusiones: La caracterización del virus H5N1, de alta patogenicidad, aislado en Cuba permite 
establecer estrategias para el desarrollo de capacidades de diagnóstico y de vacunas para el enfren-
tamiento de la influenza aviar.

Palabras clave: virus influenza aviar H5N1, Cuba, aislamiento viral, patogenicidad, título viral, 
cultivo celular.
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RESUMEN

Introducción: La transmisión rápida y generalizada del SARS-CoV-2 ha llevado a la aparición de 
múltiples variantes de preocupación; y en particular la variante ómicron, que continúa evolucionan-
do y diversificándose en sublinajes, provocando oleadas de infección a escala mundial y el escape 
inmunológico. El objetivo de este trabajo fue determinar la respuesta de anticuerpos neutralizantes 
frente a las variantes ómicron del SARS-CoV-2. 

Métodos: Muestras de ochenta individuos adultos inmunocompetentes, con esquema de vacuna-
ción con las vacunas cubanas contra la COVID-19 y con dos dosis de refuerzo; se les determinó el título 
de anticuerpos neutralizantes frente a los sublinajes de ómicron: BA1.2 (GISAID: EPI_ISL_12691753), 
BA5.2 (GISAID: EPI_ISL_17788608) y XBB1.6 (GISAID: EPI_ISL_17789347 y contra la cepa D614G (GI-

SAID: EPI_ISL_7495115), empleando un ensayo de neutralización con virus vivo estandarizado y 
validado en el CICDC. La media geométrica de los títulos de anticuerpos neutralizantes contra los su-
blinajes de ómicron se comparó con los de D614G, aplicando el estadígrafo de Friedman y el ensayo 
de comparaciones múltiples de Dunn. 

Resultados: El 100 % de los sueros fueron capaces de neutralizar a D614G y los sublinajes, de 
ómicron BA1.2 y BA5.2; mientras cinco muestras no neutralizaron el sublinaje XBB1.6 (6.25 %). La 
disminución del título de anticuerpos neutralizantes de los sublinajes de ómicron BA1.2 y BA5.2 con 
respecto a D614G, fue de 1,2 log y 1,45 log, respectivamente (p <0.01) y mayor a 6 log para XBB1.6 
(p <0.001). Se observó un incremento de las muestras con títulos neutralizantes ≤ 40 con la evo-
lución de los sublinajes de ómicron: 26.3 % BA1.2 (21/80); 23.8 % BA5.2 (19/80) y 78.7 % XBB1.6 
(59/75); mientras para D614G solo fue del 11.2 % (6/80). 

Conclusiones: Estos resultados corroboran que los anticuerpos neutralizantes generados por las 
vacunas cubanas Abdala y Soberna® mantienen un adecuado nivel de inmunidad frente a la variante 
ómicron del SARS-CoV-2.

Palabras clave: SARS-CoV-2, ómicron, vacunas, anticuerpos neutralizantes, inmunidad.
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RESUMEN

Introducción: La infección por el virus de la hepatitis B (VHB) representa un factor de riesgo para 
el desarrollo de carcinoma hepatocelular (HCC). La Organización Mundial de Salud (OMS) estima que 
existen 254 millones de individuos infectados a nivel global. El VHB se clasifica en la familia Hepad-
naviridae. Este virus se caracteriza por tener un genoma de ADN de doble cadena parcial (rcDNA) de 
3.2kb y por la incorporación de sustituciones nucleotídicas debido a la falta de actividad correctora 
de la polimerasa viral (HBpol). Esta variabilidad le imprime una gran diversidad genética, represen-
tada en la circulación de 9 genotipos caracterizados (designados A-I). Aunque existen nucleós(t)
idos análogos aprobados para el uso clínico como terapia antiviral, mutaciones en la secuencia que 
codifica la polimerasa viral (HBpol) pueden reducir su eficacia. En este contexto es de alta relevancia 
identificar la circulación de variantes de resistencia antiviral en países y regiones endémicos. 

Métodos: Se estudiaron secuencias disponibles de VHB (GenBank; NCBI) a partir de aislados obte-
nidos en poblaciones colombianas sin evidencia de tratamiento antiviral previo. Se alinearon las 
secuencias de ADN viral (Clustalw), luego se dedujeron las secuencias de aminoácidos y se limitaron 
al dominio de la transcriptasa inversa de HBpol (MEGA X, BioEdit v7). Posteriormente, se realizó un 
análisis comparativo de secuencias para identificar sustituciones y estimar la frecuencia.

Resultados: De las 120 secuencias incluidas en este análisis, el genotipo F fue el más frecuente, 
seguido por los genotipos E y A. Se detectaron 23 sustituciones, algunas asociadas con resistencia 
antiviral contra terapias de primera línea disponibles en Colombia. Hubo diferencias en la tasa de 
mutación por genotipo y grupo de población analizada. 

Conclusiones: Se sugiere la realización de estudios in vitro para establecer el significado biológico 
de la combinación de mutaciones observadas.

Palabras clave: VHB, genotipo, mutación, nucleós(t)ido análogo, población general.
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RESUMEN

Introducción: La infección por el virus de la hepatitis B (VHB) es prevalente en poblaciones indíge-
nas de América del Sur, especialmente en comunidades que habitan la cuenca del Amazonas. El VHB 
se caracteriza por la alta variabilidad genética debido a la falta de actividad de correctora 5´-3´ de la 
polimerasa viral (HBpol). Las condiciones socioculturales, geográficas y económicas de los pueblos 
indígenas se consideran limitaciones y obstáculos importantes para el diagnóstico y tratamiento de 
los casos de infección por VHB; por lo tanto, la vigilancia de las mutaciones preexistentes de resisten-
cia antiviral puede contribuir en las directrices de salud pública orientadas en control de la hepatitis 
B en estas poblaciones vulnerables.

Métodos: Secuencias de VHB caracterizadas en población indígena de América del Sur se extrajeron 
del repositorio GenBank (NCBI). Una vez alineadas las secuencias de nucleótidos (Muscle, MEGA X), 
se dedujeron las secuencias de aminoácidos de acuerdo con el marco de lectura de HBpol. Las secuen-
cias se limitaron al dominio que codifica la transcriptasa inversa de HBpol. Luego, se revisaron 40 
posiciones con respecto a secuencias prototipos del VHB.

Resultados: El análisis de 60 secuencias del VHB, correspondientes a estudios en comunidades in-
dígenas de Venezuela, Brasil, Argentina y Colombia, permitió establecer que la mayoría pertenecían 
al genotipo F, seguido de los genotipos A y C. Al alinear las secuencias de aminoácidos deducidas 
del dominio transcriptasa inversa de HBpol, se identificaron 19 mutaciones de ocurrencia natural, 
algunas de ellas directamente asociadas con la resistencia a la terapia antiviral con Adefovir y Lami-
vudina. 

Conclusiones: Se justifica un análisis adicional y más amplio para estimar el impacto de estas mu-
taciones de VHB en la historia natural y el tratamiento de casos de infección en pueblos originarias 
de América del Sur.

Palabras clave: VHB, polimerasa, resistencia antiviral, indígenas.
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ABSTRACT

Introduction: Urban solid waste pickers are at risk of biological hazards through exposure to sha-
rps and body fluids. In Brazil, hepatitis B virus (HBV) marker prevalence in this group ranges from 
4.3% to 33.4% and hepatitis C virus (HCV) markers from 1.6% to 12.4%, exceeding general popula-
tion levels. In Colombia, no prevalence data exist for this occupational group. In Chocó Department 
in 2015, HBsAg prevalence was reported at 2.2%.

Methods: We conducted a cross-sectional census in 2024 including 64 active waste pickers at the 
Marmolejo dumpsite in Quibdó, Chocó, in the Pacific region in Colombia (49 Afro-Colombians, 3 
Indigenous). Sociodemographic and occupational data were collected. Venous blood samples were 
drawn on-site, centrifuged, and refrigerated before processing. In 47 waste pickers, HBsAg was de-
termined with the H&M test HBsAg RST rapid assay, and anti-HCV with the Bioline™ HCV rapid test. 
The study was approved by the Ethics Committee of the National School of Public Health. A logistic 
regression analysis did not find a difference in the group of 47 versus the group of 20 who did not 
allow the test to be developed. 

Results: The median age was 38 years (IQR: 28–49); median time in the trade was 10 years (IQR: 
3–16); 40 were women. In the previous year, 54 reported work accidents, 17 involving sharps; 29 
used gloves and 37 boots in fair/good condition. Usage of alcohol, tobacco, and marijuana were 
48.4%, 23.4%, and 3.1%, respectively; none reported injecting drug use. Illiteracy was 21.9%; 80.6% 
had health insurance, only one had access to pension, and none had occupational risk coverage. A 
total of 59.4% were from Chocó and 84.4% had at least one family member also working at Marmo-
lejo. HBsAg and anti-HCV prevalences were both 0% (95% CI: 0–7.5%). 

Conclusions: The 95% confidence intervals (0.0–7.5%) suggest that the true prevalence is at the 
lower levels of the estimates from similar Brazilian populations. This may reflect the long-standing 
national HBV vaccination program and the absence of injecting drug use. Nonetheless, high occupa-
tional risk was evident underscoring the need to sustain hepatitis prevention and integrate scree-
ning within the healthy environment strategy to prevent future viral introduction and transmission.

Keywords: hepatitis B, hepatitis C, dumpsites.
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RESUMEN

Introducción: La infección por virus de la hepatitis A (VHA) continúa siendo un problema de sa-
lud pública en algunas regiones. Aunque la mayoría de los casos en niños son asintomáticos, en 
adultos se pueden presentar complicaciones graves. La vacuna contra la hepatitis A es una estrategia 
efectiva incluida en el Programa Ampliado de Inmunización en Colombia desde 1993.

Métodos: Este estudio evaluó el impacto de la vacuna contra la hepatitis A en Bogotá entre 2009 
y 2023. El análisis se realizó estableciendo una serie temporal ecológica retrospectiva de datos 
secundarios del Sivigila y los informes oficiales de coberturas de vacunación. Los casos estimados 
se proyectaron en ausencia de vacunación, considerando un crecimiento de la población del 1,2 % 
y una tasa de incidencia anual del 0,075 %. Se asumió una eficacia a nivel de cohorte del 97,6 %. 
La asociación entre la cobertura de vacunación y los casos evitados se realizó con correlación de 
Pearson y regresión de Poisson. 

Resultados: El rango de notificación fue de 133 y 527 casos al año en el periodo 2009 a 2023; y la 
cobertura de vacunación entre 77,9 y 95,4 %. Sin vacuna, el número de casos hubiera sido de 4994 a 
6254. Los casos que lograron prevenirse variaron entre 4467 y 6121 al año. Se observó una correla-
ción significativa inversa entre la cobertura de vacunación y los casos evitados (r = –0,75, p = 0,003). 
La regresión de Poisson demostró que el cambio porcentual ajustado en los casos evitados fue del 
0,84 % (p < 0,001) por cada aumento del 1% en la cobertura de vacunación. 

Conclusiones: la vacunación en Bogotá ha logrado una disminución significativa del riesgo de 
infección por VHA. Se sugiere la necesidad de seguir invirtiendo en una alta cobertura vacunal y en 
el seguimiento de la protección específica de la cohorte.

Palabras clave: VHA, vacunación, peso de la enfermedad, cohorte.
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RESUMEN

Introducción: Los microplásticos (MP) son contaminantes ambientales detectados en tejidos y 
fluidos humanos. Se ha demostrado que actúan como vehículos para virus, aumentando su estabi-
lidad y capacidad de interacción con células huésped. Sin embargo, su posible rol en la infección por 
VIH-1 no ha sido explorado. El VIH continúa siendo un problema prioritario de salud pública global, 
cuyo tratamiento depende de antirretrovirales que inhiben proteínas virales clave. En este contexto, 
los MP podrían interaccionar con estas proteínas, afectando tanto la replicación viral como la efica-
cia terapéutica. Este estudio propone un análisis in silico para evaluar esta hipótesis. 

Métodos: Se seleccionaron tres proteínas del VIH-1: gp120, integrasa y proteasa. Las estructuras 
tridimensionales de gp120 e integrasa fueron modeladas con AlphaFold, mientras que la proteasa 
se obtuvo del Protein Data Bank. Todas fueron validadas mediante ProSA-web y SwissModel, y se 
definieron sitios de interacción con PeptiMap. Se emplearon como ligandos el estireno y tereftalato 
de polietileno (PET), y antirretrovirales específicos como control positivo: Fostemsavir, Dolutegravir 
y Ritonavir. Se realizó análisis de acoplamiento molecular con HADDOCK y SwissDock para evaluar 
la interacción de proteínas y ligandos, y simulaciones de dinámica molecular para determinar la 
estabilidad en el tiempo. 

Resultados: Los antirretrovirales mostraron las mayores afinidades (HADDOCK score: -48 a -55; 
SwissDock: ΔG hasta -7.6 kcal/mol). El PET exhibió afinidades moderadas hacia las tres proteínas 
(-6.4 a -5.5 kcal/mol), compartiendo sitios de unión con los fármacos. El estireno mostró afinidades 
menores y menos consistentes. 

Conclusiones: Este estudio sugiere que ciertos MP, especialmente PET, podrían actuar como inter-
ferentes estructurales o competidores pasivos, afectando, por un lado, la interacción fármaco-pro-
teína y, por otro, estableciendo contactos directos con proteínas virales que podrían influir en la 
replicación del VIH-1. Estos hallazgos abren nuevas preguntas sobre el impacto ambiental en la pro-
gresión y tratamiento de la infección por VIH.

Palabras clave: VIH-1, acoplamiento molecular, dinámica molecular, microplásticos, replicación 
viral, antirretrovirales.
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RESUMEN

Introducción: La infección por SARS-CoV-2 puede desencadenar enfermedad grave con un desenla-
ce fatal en una proporción de los pacientes que se caracteriza con una desregulación de la respuesta 
inmune y una tormenta de citocinas, en la que la interleucina-6 (IL-6) desempeña un papel central, 
exacerbando la inflamación y el daño tisular. Se ha demostrado que la vitamina D (VD) posee pro-
piedades inmunomoduladoras en infección viral, aunque su impacto en la infección por SARS-CoV-2 
no ha sido completamente elucidado. El objetivo de este trabajo es evaluar el efecto de la VD en la 
producción de citocinas inflamatorias en monocitos y macrófagos humanos estimulados con partí-
culas inactivadas de SARS-CoV-2.

Métodos: Se cultivaron monocitos y macrófagos, derivados de células U937, en presencia de par-
tículas de SARS-CoV-2 (linaje B.1), previamente inactivadas con luz UV. Las células fueron tratadas 
con VD antes, durante y después de la exposición a las partículas inactivadas. La producción de 
citocinas proinflamatorias se cuantificó mediante citometría de flujo (kit CBA). Los datos de dos 
experimentos independientes, cada uno con tres réplicas técnicas, se analizaron mediante la prueba 
de Kruskal-Wallis con un post hoc de Dunn para determinar significancia estadística.

Resultados: De las citocinas proinflamatorias evaluadas, se observó que el tratamiento con VD re-
dujo significativamente los niveles de IL-6 tanto en condiciones de adición de VD durante y después 
del cultivo con las partículas inactivadas (p < 0.05); lo que sugiere un efecto modulador sobre la 
respuesta inmune innata a la infección por SARS-CoV-2. 

Conclusiones: La VD regula la producción de IL-6 en monocitos y macrófagos humanos expuestos 
a partículas inactivadas de SARS-CoV-2, indicando su potencial como coadyuvante terapéutico para 
atenuar la tormenta de citocinas en COVID-19 grave. Estos hallazgos respaldan futuros ensayos clí-
nicos que exploren el uso de VD en el manejo de la hiperinflamación inducida por el virus.

Palabras clave: COVID-19, SARS-CoV-2, citocinas, inflamación, vitamina D, monocitos, macrófagos.
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RESUMEN

Introducción: La infección por el VIH-1 continúa siendo un desafío global. Este virus induce una 
inflamación crónica multisistémica, que se establece desde el inicio de la infección y persistente 
durante la fase crónica. A pesar de que la terapia antirretroviral es altamente efectiva en el control 
de la replicación viral, la activación inmune persiste, generando patologías de carácter inflamatorio, 
por lo que se hace necesario evaluar terapias inmunomoduladoras con potencial uso como comple-
mento de la terapia antirretroviral. Por lo tanto, el objetivo de este estudio fue determinar poten-
ciales interacciones moleculares in silico entre la sulfasalazina (SSZ) y moléculas relacionadas con la 
infección por VIH-1.

Métodos: Se seleccionaron estructuras cristalográficas de alta resolución (<2Å) del Protein Data 
Bank. Los potenciales sitios de interacción se determinaron con Peptimap y las energías de unión 
mediante AutoDock-Vina, Expassy-Swiss y HADDOCK2.4. Se empleó la SSZ y blancos proteicos, in-
cluyendo: factores antivirales (α-defensinas, β-defensina-2, APOBEC3G y TRIM-α); citoquinas proin-
flamatorias (IL-1β, IL-6, IL-8, IL-15, IL-18 y TNF-α); inflamasomas (NLRC4, NLRP3 y AIM2) y proteínas 
virales (gp120, gp41, integrasa y proteasa). Finalmente, se realizaron simulaciones de dinámica 
molecular con GROMACS para observar la estabilidad en el tiempo.

Resultados: Se encontró una afinidad homogénea en los tres softwares de acoplamiento para 
APOBEC3G con valores de -8 kcal/mol en AutoDock Vina, -7,91 kcal/mol en Expassy-Swiss y -60,7 
HADDOCK score. Los demás blancos mostraron resultados heterogéneos con las herramientas com-
putacionales empleadas. Respecto a la dinámica molecular, las moléculas con menor variación en 
el RMSD fueron la IL-6, IL-15 y la proteína viral gp41, con variaciones de máximo 0,5 nm en 50 ns. 

Conclusiones: Los resultados de acoplamiento mostraron alta concordancia para APOBEC3G, lo cual 
sugiere una afinidad robusta. La estabilidad observada para IL-6, IL-15 y gp41 mediante dinámica 
molecular sugiere interacciones estables. Estos hallazgos destacan a APOBEC3G, IL-6, IL-15 y gp41 
como candidatos prometedores para estudios posteriores in vitro.

Palabras clave: inflamación, VIH, antirretrovirales, inmunología.

89



90
Núm. 01 - 2025

eISSN 2011-7531

XI Simposio Colombiano & VII Congreso Latinoamericano de Virología
Barranquilla, 13 al 15 de noviembre de 2025

Á R E A  T E M ÁT I C A :  Z o o n o s i s

h t t p s : / / d x . d o i . o r g / 1 0 . 1 4 4 8 2 / s u n . 0 1 . 3 0 3 . 8 6 5

A C V- 2 0 2 5 - 0 5 6

Detección de coronavirus y paramixovirus 
en murciélagos en cuevas: uso de métodos 
no letales para la vigilancia epidemiológica
Gabriela Peña Bello1, Juliana Herrera Ruiz1, Ana María Sánchez Zapata1, 

Cristina Úsuga Monrroy2, Daisy A. Gómez-Ruiz1,2

1	 Bat Conservation International, Austin (Estados Unidos). 

2	 Grupo Ginver, Facultad de Medicina Veterinaria, Corporación Universitaria 

Remington, Medellín (Colombia).

Correspondencia: Daisy A. Gómez-Ruiz. daisy.gomez@uniremington.edu.co 



91

Detección de  coronavi rus  y  paramixovi rus 
en  murc ié lagos en  cuevas:  uso de  métodos 
no leta les  para  la  v ig i lancia  ep idemiológica

Gabr ie la  Peña Bel lo , 
Ju l iana Herrera  Ruiz , 
Ana Mar ía  Sánchez Zapata , 
Cr is t ina  Úsuga Monrroy, 
Daisy  A.  Gómez-Ruiz

Núm. 01, 90-91
Barranquilla (Col.) 

RESUMEN

Introducción: Los coronavirus y los paramixovirus son grupos virales de gran diversidad genética 
presentes en murciélagos. Ambos grupos mantienen una relación evolutiva de coexistencia con sus 
hospedadores. Debido a su potencial zoonótico, en las últimas décadas se ha incrementado su es-
tudio. La circulación, la secreción activa y los posibles eventos de enfermedad de estos virus están 
asociados a procesos fisiológicos de los individuos portadores, los cuales son poco conocidos en 
algunas interacciones. Entender estos procesos es fundamental para fortalecer su seguimiento epi-
demiológico en poblaciones naturales. En esta investigación evaluamos la presencia y prevalencia de 
coronavirus y paramixovirus, y su potencial riesgo para la salud humana, en poblaciones naturales 
de murciélagos en un sistema de cuevas turísticas en Santander. 

Métodos: Los murciélagos fueron capturados mediante redes de niebla en dos sesiones de campo 
entre abril y junio 2025. Para cada individuo capturado se registraron datos morfométricos, estado 
reproductivo y se colectó una muestra de saliva con hisopado bucal, conservado en RNAlater y trans-
portado en nitrógeno líquido. Se realizó la extracción de ARN y la amplificación por qPCR (un solo 
paso) empleando primers previamente descritos para la detección de virus de las familias Coronavi-
riridae y Paramixoviridae en murciélagos. 

Resultados: De un total 130 muestras colectadas se han procesado 22 asociadas a cinco especies 
de hospederos de las familias Phyllostomidae, Vespertilionidae y Natalidae. El 23 % de las muestras 
procesadas fueron positivas para especies de paramixovirus y el 45 % para especies de coronavirus. 
Estudios previos en Colombia, empleando métodos letales, han detectado la presencia de coronavi-
rus en Córdoba y Casanare, con prevalencias similares en los ensamblajes de Córdoba. 

Conclusiones: Este trabajo constituye el primer reporte de la presencia de paramixovirus en mur-
ciélagos para el país y resalta la utilidad de métodos no letales (hisopado bucales) para la detección 
y monitoreo de virus con potencial zoonótico en murciélagos neotropicales.

Palabras clave: coronaviridae, paramixoviridae, hisopado bucal, murciélagos.
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RESUMEN

Introducción: La infección crónica por el virus de la hepatitis B (VHB) es un factor de riesgo de 
hepatopatías terminales a nivel global. El tratamiento antiviral disponible permite el control de 
la replicación de VHB, aunque no el aclaramiento viral; en principio es necesario un esquema de 
tratamiento a término indefinido con la posibilidad de selección de mutaciones en el genoma viral 
asociadas a resistencia. El objetivo es identificar mutaciones en el ORF pol del VHB en muestras de 
pacientes con diagnóstico de hepatitis B crónica con o sin historia de tratamiento antiviral.

Métodos: Se realizó un estudio en muestras de sangre obtenidas de 25 pacientes con diagnóstico de 
hepatitis B crónica, de los cuales 16 no habían recibido tratamiento antiviral. Luego de la extracción 
de ADN a partir de las muestras de suero utilizando un kit comercial, se amplificó el ORF P del genoma 
del VHB mediante PCR anidada y PCR en tiempo real. Se realizó secuenciación con el método Sanger 
y se analizó la presencia de mutaciones con BioEdit, MEGA 11 y Geno2Pheno.

Resultados: En 4/25 (16 %) muestras se amplificó el ORF P del genoma del VHB; las 4 muestras 
corresponden a individuos con hepatitis B crónica sin historia de tratamiento antiviral. En estas 
muestras no se identificaron mutaciones primarias o secundarias asociadas a resistencia al antiviral, 
análogo de nucleósido, entecavir (ETV); se identificaron 10 cambios de aminoácidos en el dominio 
RT del ORF Pol rtH35Q, rtS259A, rtT38A, rt126Y, rtF151Y, rtR153W, rtE271H, rtC332S, rtD134Y 
y rtN139H.

Conclusiones: Este estudio permitió demostrar la ausencia de mutaciones asociadas a resistencia 
entecavir en muestras de pacientes con hepatitis B crónica sin historia de tratamiento antiviral. 
Aunque se identificaron 10 cambios de aminoácidos en la región RT del ORF P. 

Palabras clave: hepatitis B, antivirales, entecavir, mutación, ORFP, hepatitis B crónica.
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ABSTRACT

Introduction: Oropouche virus (OROV) is an emerging orthobunyavirus in the Americas with no 
approved antiviral therapies. 

Methods: This work employed a structure-based in-silico pipeline to identify natural compounds 
with potential to inhibit the Gc glycoprotein, a class II fusion protein essential for viral entry. 

Results: A curated library of 537 phytochemicals was filtered by structural similarity, selecting 20 
top candidates (flavonoids and alkaloids). Molecular docking against the Gc “head” domain (PDB: 
6H3X) was followed by 100-nanosecond molecular dynamics simulations in YASARA, MM-PBSA bin-
ding free energy estimations, and ADMET profiling. Quercetin, previously reported as a putative 
OROV inhibitor, served as the reference ligand in all dynamic analyses. Significantly, curcumin and 
berberine demonstrated outstanding performance, combining favorable binding energies (−38.14 
and −13.10 kcal/mol, respectively) with high structural stability (RMSD ≤ 1.82 Å) throughout the 
simulations. Curcumin additionally exhibited a highly favorable pharmacokinetic profile, whereas 
berberine’s potent interaction was tempered by predicted cytotoxicity and mutagenicity signals, 
suggesting the need for structural optimization. Cynaroside, baicalin, and naringin also maintai-
ned stable interactions, although their predicted low oral bioavailability may limit direct clinical 
translation. It is notable that in this model, more positive or near-zero binding energy values were 
interpreted as indicative of more favorable ligand-protein interactions, a criterion consistent with 
the evaluation algorithms implemented in YASARA, which integrates molecular mechanics with em-
pirical force field optimizations for high-precision affinity estimation. The use of YASARA was stra-
tegic due to its robust energy minimization protocols, solvent-aware dynamics, and reproducibility 
over extended simulation times. 

Conclusions: Collectively, these findings position curcumin and berberine as highly promising mo-
lecular scaffolds for the rational development of novel antivirals against OROV, with translational 
potential to other emerging orthobunyaviruses. Ultimately, their performance in silico undersco-
res the urgent need for experimental validation and paves the way for targeted antiviral discovery 
pipelines, a critical step in strengthening preparedness against arboviral threats in Latin America.

Keywords: Oropouche virus, Gc glycoprotein, natural compounds, molecular docking, molecular 
dynamics, ADMET.
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RESUMEN

Introducción: La viruela del simio, causada por monkeypox virus (MPXV), ha emergido reciente-
mente como una amenaza global de salud pública, que no cuenta con un tratamiento antiviral es-
pecífico aprobado. Las proteínas VP37, VP39 Y 8ORV, son fundamentales en el ciclo viral de MPXV 
y son altamente conservadas, lo que las convierte en potenciales blancos terapéuticos. El antiviral 
NIOCH-14 ha mostrado actividad contra Orthopoxvirus, actuando sobre la proteína VP37, sin embar-
go, su interacción con proteínas clave en MPXV aún no ha sido completamente explorada. El objetivo 
de este estudio fue evaluar la interacción molecular del antiviral NIOCH-14 con las proteínas virales 
clave de MPXV (8ORV, VP37, VP39) mediante análisis in silico. 

Métodos: Las estructuras de las proteínas VP39 y 8ORV se obtuvieron del PDB, mientras que VP37 
y EVM036 fueron modeladas por homología usando Swiss-Model y validadas estereoquímicamente 
con MolProbity. El ligando NIOCH-14 se descargó de PubChem. Se realizó acoplamiento molecular 
con AutoDock Vina y Haddock 2.4, se analizaron energías de unión e interacciones no covalentes. 

Resultados: Aunque NIOCH-14 es un análogo del compuesto ST-246 (Tecovirimat), dirigido prin-
cipalmente a la proteína VP37, el análisis con AutoDock Vina mostró una mayor afinidad de unión 
con la proteína VP39, clave para la replicación viral. Sin embargo, el análisis con Haddock reveló una 
mayor afinidad de unión con 8ORV, una poxina reguladora de la respuesta inmune innata de la célula 
hospedera. 

Conclusiones: Este estudio sugiere que NIOCH14 podría ser un tratamiento antiviral prometedor 
contra MPXV al mostrar interacciones favorables con proteínas virales clave, diferentes a VP37. Las 
divergencias entre los softwares empleados destacan la importancia de la parametrización. Es ne-
cesaria la realización de dinámica molecular para analizar el comportamiento y estabilidad en el 
tiempo de los complejos a condiciones fisiológicas. 

Palabras clave: monkeypox virus, NIOCH-14, proteínas conservadas virales, docking molecular, po-
tencial terapéutico.
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RESUMEN

Introducción: En Colombia, el Instituto Nacional de Salud (INS) informó la circulación del genoti-
po Cosmopolitan del dengue 2 (DENV-2) desde 2022. Este genotipo ha sido dominante en algunos 
países de la región y se ha asociado con incremento de casos y posible modulación de la severidad.  
El Laboratorio Nacional de Referencia (LNR) del INS mantiene la vigilancia de este virus para estimar 
su distribución y relación con el comportamiento de la enfermedad. El objetivo de este estudio fue 
describir la distribución del genotipo Cosmopolitan del DENV-2 en Colombia, y su relación con el 
comportamiento de la enfermedad desde la vigilancia realizada en el LNR/INS.

Métodos: Se confirmó DENV-2 por RT-PCR en muestras procedentes de los Laboratorios de Salud 
Pública Departamentales (n = 7.967) desde 2022.  Posteriormente, se intentó la detección del ge-
notipo mediante secuenciación y RT-PCR. La severidad de la enfermedad, notificada en Sivigila, se 
consolidó para los casos confirmados por este genotipo.

Resultados: En 1331 muestras positivas para DENV-2 se confirmó el genotipo del virus. El genotipo 
Cosmopolitan se ha encontrado en mayor proporción comparado con el asiático-americano (72,6 % 
vs. 27.4 %), fenómeno observado desde 2024. Este genotipo se ha detectado en 29 departamen-
tos, siendo dominante en Caquetá, Cundinamarca, Huila, Putumayo, Santander, Tolima y Valle del 
Cauca. Actualmente en Colombia la severidad del dengue ha disminuido y no se ha observado una 
tendencia que permita asociar este genotipo con mayor riesgo de dengue grave.

Conclusiones: El genotipo Cosmopolitan de DENV-2 se distribuye en la mayoría del país. Se ha ob-
servado una tendencia a desplazar al genotipo asiático-americano, aunque esto no ha coincidido con 
mayor dominancia del serotipo ni aumento en la severidad. Desde el INS se mantiene el monitoreo 
de la circulación viral de los diferentes serotipos/genotipos del dengue, como parte de la estrategia 
de control del dengue en el país.

Palabras clave: arbovirus, dengue, genotipo Cosmopolitan, vigilancia epidemiológica, Colombia.
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ABSTRACT

Introduction: Highly Pathogenic Avian Influenza (HPAI) H5N1, a zoonotic virus primarily affec-
ting birds, has shown increasing cross-species transmission, leading to high global concern. Thus, 
the objective of this study is to assess the global prevalence and characteristics of H5N1 infections 
in wild and domestic birds through a systematic review and meta-analysis. 

Methods: Following PRISMA guidelines, we conducted a systematic search across PubMed, Scopus, 
and Web of Science up to 1 August 2025. Observational studies reporting the prevalence or se-
roprevalence of H5N1 in wild and domestic birds were included. Data extraction and quality as-
sessment were performed independently by four reviewers. Meta-analyses were conducted using a 
random-effects model, and heterogeneity was assessed via I2 statistics. 

Results: Two hundred twenty-one studies (161 for wild birds and 60 for domestic ones) met the 
inclusion criteria and were included in the meta-analysis (n = 490,984 birds, 69.5% wild). The poo-
led global prevalence of wild bird infections due to H5N1 influenza in individual sampling/tes-
ting studies using RT-PCR was 0.1% (95%CI: 0.09-0.2%), with moderate heterogeneity (I2 = 59.9%). 
Conversely, the pooled global prevalence of wild bird infections due to H5N1 influenza in pool 
sampling/testing studies using RT-PCR was 0.4% (95%CI: 0.2-0.7%), with high heterogeneity (I2 = 
79.3%). The pooled global prevalence of domestic bird infections due to H5N1 influenza in indivi-
dual sampling/testing studies using RT-PCR was 1.4% (95%CI: 1.2-1.6%), with high heterogeneity 
(I2 = 97.8%). Finally, the pooled global prevalence of domestic bird infections due to H5N1 influen-
za in pool sampling/testing studies using RT-PCR was 3.4% (95%CI: 2.3-4.6%), with high heteroge-
neity (I2 = 96.7%). 

Conclusions: Although the overall prevalence is low, H5N1 infection in birds is concerning, espe-
cially among domestic ones, with the highest prevalence rates. Crucially, their close contact with 
humans and other animals highlights the need for enhanced surveillance, diagnostics, and One 
Health strategies to mitigate zoonotic risks. 

Keywords: H5N1, birds, Highly Pathogenic Avian Influenza, meta-analysis, one health, zoonosis. 
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RESUMEN

Introducción: Los enterovirus son un grupo diverso, causante de una amplia variedad de enferme-
dades, que afectan principalmente a niños. La OPS/OMS emitió en marzo de 2025 una alerta epide-
miológica para la prevención y control de enfermedad de manos, pies y boca (EMPB) en la región de 
las Américas. Esta enfermedad se caracteriza por la aparición localizada de erupciones papulovesi-
culares. En Colombia se evidenció un notable incremento en la notificación de estos casos a partir 
de la SE 14. El Laboratorio Nacional de Referencia (LNR) caracteriza los virus causantes de síndromes 
neurológicos y enfermedad enteroviral.

Métodos: Se recolectaron y procesaron muestras de materia fecal, según lineamientos OPS/OMS, 
para la vigilancia de parálisis flácida aguda (PFA) en Colombia. Las suspensiones fecales obtenidas 
se inocularon en células RD para el aislamiento viral. Los aislamientos positivos y las suspensiones 
crudas fueron sometidos a extracción de ARN, seguido de la amplificación de la región 5’UTR para 
todos los enterovirus, por RT-PCR en tiempo real. Posteriormente, se realizó secuenciación Sanger 
de la región VP1 y tipificación por análisis filogenético.

Resultados: En respuesta al incremento de casos de EMPB, el LNR ha detectado un 20 % (4/20) 
de positividad para asilamiento viral y un 45 % (9/20) para RT-PCR en tiempo real. En los casos de 
síndrome neurológicos, se han tipificado diversos enterovirus de los grupos A y B, algunos de gran 
importancia clínica, como coxsackievirus A2 y echovirus 30 y 11, respectivamente. No se detectó 
poliovirus en ninguna de las muestras analizadas.

Conclusiones: Colombia mantiene su estatus como país libre de poliomielitis. Caracterizar los en-
terovirus circulantes, refuerza la protección a la primera infancia mediante la orientación para la 
toma de decisiones informadas, basadas en una nueva vigilancia integrada entre epidemiología, LNR 
y PAI, aportando al fortalecimiento de eventos de interés en salud pública tanto para el país como 
para la región de las Américas. 

Palabras clave: enterovirus, filogenia, línea celular, tipificación molecular. 
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RESUMEN

Introducción: La pandemia por SARS-CoV-2 ha afectado desproporcionadamente a poblaciones 
rurales. Este estudio evaluó la respuesta humoral en comunidades no vacunadas de la Sierra Nevada 
de Santa Marta (Colombia), frente a variantes del virus, con énfasis en la variante Beta. 

Métodos: Se caracterizó la respuesta inmune humoral frente a la infección por SARS-CoV-2 median-
te un estudio longitudinal, enfocado en una población de campesinos e indígenas wiwa de la Sierra 
Nevada de Santa Marta durante septiembre de 2020 y junio de 2021. En el estudio participaron 7 
indígenas wiwa y 76 campesinos a los cuales se les tomaron muestras de hisopado nasal y sangre 
total. A partir de las muestras se realizó extracción de ARN; posteriormente, una RT-qPCR multiplex 
con protocolo del CDC para detectar al tiempo SARS-CoV-2 e influenza. Siguiendo el protocolo de 
secuenciación por amplicones ARTIC para SARS-CoV-2, y utilizando el método MinIon de Oxford Na-
nopore Technologies se procedió con la secuenciación viral, y finalmente se ejecutó un ensayo ELISA 
utilizando proteínas antigénicas RBD-S del SARS-CoV-2. Se identificaron los linajes B.1.111 (wiwa) y 
B.1.420 (campesinos). 

Resultados: Los títulos de IgG anti-RBD comenzaron a disminuir desde el día 30 y desaparecieron 
completamente en el grupo wiwa al día 90. En la población campesina, los títulos frente a Wuhan, 
Delta y Lambda fueron mayores que contra Alpha, Beta y Gamma. Las muestras del día 90 no alcan-
zaron un 50 % de neutralización. Los títulos de nAbs fueron 6 a 8 veces menores frente a la variante 
Beta en comparación con la cepa WA-1. Se observó una disminución rápida y significativa de los 
títulos de anticuerpos neutralizantes frente a SARS-CoV-2, especialmente contra la variante Beta, lo 
que podría incrementar la susceptibilidad de estas poblaciones a dicha variante. 

Conclusiones: Estos hallazgos resaltan la necesidad de estrategias de vigilancia inmunológica en 
zonas rurales y marginadas.

Palabras clave: SARS-CoV-2, anticuerpos neutralizantes, variante beta, linaje B.1.111, linaje 
B.1.420, respuesta humoral.
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RESUMEN

Introducción: La producción de ADN derivado de virus de ARN (vDNA) mediada por elementos 
transponibles (ET) ha sido identificada como una estrategia para generar inmunidad de memoria en 
mosquitos, permitiéndoles tolerar infecciones por arbovirus. Aedes albopictus, un vector eficiente 
del virus chikungunya (CHIKV) se expande rápidamente en Colombia, lo que resalta la necesidad 
de comprender sus mecanismos moleculares de competencia vectorial. Este estudio evaluó la pro-
ducción de vDNA asociada a la infección por CHIKV en la línea celular C6/36 de Ae. albopictus y en 
poblaciones naturales de esta especie colectadas en Vichada. 

Métodos: La línea celular C6/36 se infectó con CHIKV (MOI 0.01), recolectándose células a las 3, 
6, 12, 24 y 48 horas posinfección(hpi). A las 24 horas se aislaron vesículas extracelulares (EVs) de 
los sobrenadantes tratándolas con DNasa y RNasa antes de la extracción de DNA. Se emplearon seis 
pares de cebadores específicos para regiones del genoma viral que no amplifican el genoma del mos-
quito, confirmándolo por secuenciación, y se analizó la presencia diferencial de proteínas en EVs por 
espectrometría de masas. De campo se procesaron 34 larvas (3 pools) y 108 hembras (18 pools) de 
zonas urbanas y rurales. 

Resultados: Se detectaron fragmentos de vDNA correspondientes a nsp1, nsp2, nsp4, E1 y cápside, 
apareciendo los no estructurales desde las 6 hpi y los estructurales desde 12 hpi, además de vDNA 
en EVs, lo que sugiere su empaquetamiento. El análisis proteómico identificó proteínas asociadas a 
biogénesis de EVs y a actividad de ET. En campo nsp1 y E1 se detectaron en 1 de 3 pooles de larvas 
y en 8 de 18 de hembras. 

Conclusiones: Este es el primer reporte de múltiples vDNA de CHIKV en poblaciones silvestres de 
Ae. albopictus y de su posible asociación con EVs, destacando el papel del vDNA en la dinámica virus 
vector y en su competencia vectorial.

Palabras clave: inmunidad del vector, virus-vector, virus reemergentes, aedes, chikungunya.
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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.

Palabras clave: influenza humana, secuenciación de genoma completo, mutación, epidemiología.
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RESUMEN

Introducción: La enfermedad de Chagas (CD), causada por Trypanosoma cruzi, es endémica en co-
munidades indígenas de América Latina, con prevalencias mucho mayores que en la población gene-
ral. Estas comunidades presentan diversidad genética particular que podría influir en la evolución 
de la cardiopatía chagásica crónica (CCC) y en la respuesta frente al SARS-CoV-2. La COVID-19 se 
asocia con mayor riesgo de morbilidad cardiovascular, pero su impacto en pacientes con CD sigue 
siendo incierto. 

Métodos: Se realizó un seguimiento prospectivo de 22 años a 1350 individuos indígenas de la Sierra 
Nevada, incluyendo 350 pacientes con CD confirmada por serología y PCR, evaluados semestralmen-
te mediante electrocardiograma, ecocardiograma y clasificación de compromiso cardíaco según la 
OMS. Con la llegada del SARS-CoV-2 en septiembre de 2020, 274 pacientes continuaron seguimiento 
y fueron diagnosticados de COVID-19 por RT-PCR, antígeno viral y criterios serológicos.

Resultados: Contrario a lo esperado, las tasas ajustadas de eventos cardiovasculares en el periodo 
post-COVID-19 no superaron las del periodo previo. En esta cohorte indígena, menos del 10 % pre-
sentó compromiso cardíaco, frente al 30-40 % descrito en otras poblaciones con CD, posiblemente 
debido a factores inmunogénicos protectores, como variantes del complejo mayor de histocompati-
bilidad (HLA) y alta expresión basal de HLA-DR en monocitos. Los pacientes con CCC previa sí mos-
traron mayor gravedad clínica de COVID-19.

Conclusiones: Los mecanismos inmunológicos que predisponen al desarrollo de CCC podrían tam-
bién influir en la severidad de COVID-19. La diversidad genética de estas poblaciones subraya la 
importancia de investigarlas para comprender la susceptibilidad diferencial a infecciones virales y 
orientar estrategias de prevención y manejo.

Palabras clave: SARS-CoV-2, enfermedad de Chagas, cardiopatía chagásica crónica, inmunogenéti-
ca, poblaciones indígenas.
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RESUMEN

Introducción: La artritis crónica por el virus chikungunya (CHIKV) está mediada por mecanismos 
inmunopatológicos poco comprendidos. Nuestro objetivo fue caracterizar cómo el CHIKV modula la 
diferenciación de monocitos a macrófagos y su contribución a la inflamación persistente.

Métodos: Monocitos humanos (n = 3-4) se diferenciaron a macrófagos durante 6 días en presencia 
o ausencia de CHIKV (MOI 10). Se evaluó su perfil transcripcional (RNA-seq), fenotipo (citometría de 
flujo) y producción de citocinas (ELISA: IFN-π/IL-27, TNF-α, IL-6). Se realizaron ensayos funcionales 
(respuesta a LPS, fagocitosis, producción de ROS). Además, se analizaron transcriptomas de células 
sanguíneas de pacientes con CHIKV y de tejido articular de ratones infectados (días 2, 7 y 30 post-in-
fección).

Resultados: CHIKV indujo la diferenciación de macrófagos con un perfil inflamatorio (↑IFN-π/IL-27, 
TNF-α, IL-6), mayor respuesta a LPS y actividad fagocítica. Los transcriptomas de pacientes mostraron 
regulación positiva de marcadores de diferenciación (CD14, CD16, MSR1, CD163), vías antivirales 
(PRRs, ISGs) e IFN-π/IL-27. En ratones, se observó infiltración de macrófagos y expresión sostenida 
de IFN-π/IL-27, STAT1, ISGs y citocinas inflamatorias durante la fase aguda (día 7) y crónica (día 30).

Conclusiones: La infección por CHIKV promueve la diferenciación de macrófagos con un estado 
inflamatorio y antiviral dependiente de IFN-π/IL-27, tanto in vitro como in vivo. La producción cróni-
ca de IFN-π/IL-27 y la activación persistente de STAT1 perpetúan la inflamación articular, sugiriendo 
que esta vía representa un potencial blanco terapéutico para la artritis por CHIKV.

Palabras clave: CHIKV, macrófagos, IFN-π/IL-27, artritis crónica, transcriptoma.
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RESUMEN

Introducción: El virus Mayaro (MAYV), un arbovirus de la familia Togaviridae, causa fiebre de ma-
yaro (MAYF) con artralgias persistentes, mediadas por una respuesta inflamatoria exacerbada. Los 
macrófagos son blancos virales y moduladores clave de esta respuesta. Dada la falta de tratamien-
tos específicos, exploramos el potencial de los cannabinoides, como el cannabidiol (CBD) y el WIN 
55,212-2, como estrategias antivirales e inmunomoduladoras en macrófagos derivados de monoci-
tos humanos (MDMs) infectados por MAYV.  

Métodos: MDMs humanos (n = 3-4) fueron infectados con MAYV y tratados con CBD o WIN 55,212-2 
en condiciones de pre- y postratamiento. Se evaluó la replicación viral, la respuesta inflamatoria y el 
estrés celular mediante RNA-seq, ELISA y RT-qPCR a las 6 y 24 horas posinfección (hpi). Se analizaron 
vías de señalización como la respuesta integrada al estrés (ISR) y la actividad de IRE1α/sXBP1.  

Resultados: El WIN 55,212-2 en postratamiento inhibió la replicación de MAYV a las 24 hpi sin efec-
to virucida directo. Este efecto antiviral no se asoció a la inducción de ISGs o interferones, sino a la 
activación de la respuesta al estrés, incluyendo la actividad de IRE1α y la producción de sXBP1. Ade-
más, WIN 55,212-2 redujo la expresión de genes inflamatorios y alteró la producción de citocinas/
quimiocinas, contrastando con la fuerte respuesta inflamatoria inducida por MAYV. Curiosamente, 
WIN 55,212-2 también reguló genes inmunitarios independientemente de la infección viral.  

Conclusiones: WIN 55,212-2 modula la respuesta inmune en MDMs infectados por MAYV median-
te un mecanismo que integra señales de estrés celular y control de la inflamación, ofreciendo una 
nueva estrategia terapéutica. Sin embargo, se requieren más estudios para dilucidar su mecanismo 
antiviral preciso y su impacto en la interacción huésped-patógeno.  

Palabras clave: MAYV, macrófagos, cannabinoides, WIN 55,212-2, respuesta al estrés, 
inmunomodulación.  
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ABSTRACT

Introduction: Recently, measles has reemerged as a significant public health concern globally, 
affecting countries in Latin America, particularly children in areas facing low vaccination coverage 
and political or socioeconomic instability. Despite being a vaccine-preventable disease with elimi-
nation goals established by the World Health Organization (WHO), measles immunization rates in 
several Latin American countries remain below the recommended thresholds, increasing the risk of 
outbreaks and regional transmission amid epidemics in North America. The objectives of this study 
were to assess measles vaccine trends and indicators in Venezuela. 

Methods: Using PAHO, the WHO/UNICEF Joint Reporting Form on Immunization, and the WHO/
UNICEF Estimates of National Immunization Coverage (WUENIC) data from the Venezuelan Minis-
try of Health, a trend analysis of immunization coverage of under-1-year-olds against measles in 
Venezuela, 2009-2024 (Measles-containing-vaccine first- and second-dose, MCV1/2, immunization 
coverage among 1-year-olds), with an ecological approach, was done. Additionally, cases of measles 
infections were considered and analyzed. Variations in rates and other analyses were made. 

Results: Immunization coverage of under-1-year-olds varied from 87% in 2009 (MCV1) to a maxi-
mum of 96% in 2017. Since 2017, a significant reduction trend (r²=0.600, p=0.0409, linear regres-
sion) up to 2023 has been observed, reaching 52% in 2022, slightly recovering to 68% in 2023, and 
71% in 2024. Specifically, from 2011 to 2019, low MCV1 vaccine coverage was significantly associated 
with an increase in measles cases (6,943 cases during the period) (r²=0.9600, p<0.0001, non-linear 
regression). No significant associations were observed between MCV2 and measles cases (p≥0.05). 

Conclusions: Measles immunization coverage in Venezuela has declined significantly since 2017, 
contributing to an increase in measles cases, particularly in areas where first-dose coverage (MCV1) 
fell below the recommended levels. Therefore, strengthening routine immunization programs and 
addressing coverage gaps are urgently needed to prevent future outbreaks and progress toward 
measles elimination goals in the country and the region.

Keywords: measles, vaccines, migration, coverage, humanitarian crisis, Venezuela. 
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RESUMEN

Identificación: La identificación de nuevos vectores en áreas de circulación viral es clave para com-
prender y contener la expansión de arbovirus emergentes; el virus Oropouche (OROV) es un orto-
bunyavirus emergente asociado a brotes epidémicos en Sudamérica y recientemente confirmado en 
humanos en el país, aunque se ha encontrado que Culicoides paraensis son sus principales vectores 
urbanos en Brasil, no se conoce qué especies pueden participar en su transición en Colombia; por 
esta razón, nos propusimos identificar posibles vectores del virus Oropouche en Culicoides spp. de 
Puerto Carreño, mediante taxonomía integral, análisis de fuente de alimento y detección de infec-
ción natural.

Métodos: El muestreo se llevó a cabo en Puerto Carreño (Vichada) durante dos transiciones esta-
cionales: agosto-septiembre de 2024 (lluviosa-seca) y mayo de 2025 (seca-lluviosa); se utilizaron 
trampas CDC con luz UV en entornos urbanos y periurbanos; los especímenes recolectados se agru-
paron en pools por morfotipo y se preservaron en RNAlater para identificación molecular, detección 
viral, determinación de fuente de alimento y barcode, los individuos representativos se conservaron 
en etanol para confirmación morfológica.

Resultados: Se capturaron 1559 individuos, correspondientes a 10 especies de Culicoides, desta-
cando Culicoides insignis (1453 individuos) como la más abundante y predominante en la transición 
lluviosa-seca. El virus OROV se detectó exclusivamente en esta especie, con 2 pools positivos de los 
29 analizados; adicionalmente, el análisis de sangre ingerida mostró preferencia por equinos y pre-
sencia de sangre humana, lo cual evidencia interacción con la población local.

Conclusiones: Estos resultados amplían por primera vez el conocimiento sobre los posibles vecto-
res de OROV en Colombia y proporcionan una base científica esencial para estudios de competencia 
vectorial y estrategias de vigilancia de arbovirus emergentes en ecosistemas de frontera.

Palabras clave: virus Oropouche (OROV), fuente de alimento, vectores potenciales, infección natu-
ral, arbovirus emergentes.
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RESUMEN

Introducción: Una de las estrategias del virus de la hepatitis B (VHB) para establecer infección 
crónica es la persistencia del intermediario replicativo denominado ADN circular covalentemente 
cerrado (cccDNA) en los hepatocitos infectados. El cccADN forma un complejo con histonas celula-
res, por esto se conoce como minicromosoma (mcADN), que se caracteriza por presentar patrones 
de metilación que regulan el nivel de actividad transcripcional; por lo que corresponde a un blanco 
terapéutico para el control de la replicación viral y para la eventual cura virológica. Las tecnologías 
para guiar efectores epigenéticos a secuencias genómicas específicas se ha planteado como una 
excelente opción.

Métodos: En este trabajo se muestra el uso de la tecnología CRISPR/dCas9 para regular la actividad 
transcripcional del VHB utilizando como blanco un modelo de cccADN recombinante. Para evaluar 
el efecto inhibitorio se utilizó un constructo CRE/LoxP recombinasa para generar copias de cccADN 
(rcccADN) del VHB (pCre/LoxP HBV GFP (S)). Células HepG2 fueron cotransfectadas transitoriamente 
con plásmidos con el sistema CRISPR/dCas9 fusionado con efectores epigenéticos ADN 
metiltransferasas, Histona tri-metiltransferasa, un dominio transcripcional pasivo (dCas9-SKD), o 
el multiefector CRISPR-Off. Como control se cotransfectó un plásmido dCas9 sin efectores (dCas9-
NED). Para posicionar el sistema CRISPR/dCas9 en la secuencia reguladora cercana a los “enhancers” 
I/II del genoma de VHB, fueron adicionados 8 ARNs guía (sgRNA). Luego de la cotransfeccion, se 
extrajo ARN total y se cuantificaron los transcritos virales mediante RT-qPCR. 

Resultados: El análisis de los transcritos virales demostró que la cotransfección en combinación 
con los efectores individuales, o usando CRISPR-Off, evidenció una reducción significativa del nivel 
de los transcritos virales comparado con el control dCas9-NED. 

Conclusiones: Este reporte demuestra la aplicabilidad de la tecnología CRISPR/dCas9 para regular 
la actividad transcripcional de rcccADN del VHB.

Palabras clave: virus de la hepatitis B, infección crónica, cccADN, minicromosoma (mcADN).
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RESUMEN

Introducción: El circovirus porcino tipo 2 (PCV2) es un virus desnudo con genoma ssDNA de 1.768 
con alta variabilidad genética (1,2 x 10-3 sustituciones puntuales anuales) y diversidad de genoti-
pos. El material genético de PCV2 tiene 11 marcos abiertos de lectura (ORF). Los ORF1 y ORF2 son 
regiones codificantes de transcritos principales. El gen Cap (ORF2) codifica la proteína de la cápside 
y es blanco de tratamientos contra PCV2. Esta región es de gran variabilidad, mientras que el gen 
Rep (ORF1) es el más conservado, siendo una secuencia óptima para estrategias de silenciamiento 
génico. A este virus se le atribuye un conjunto de enfermedades asociadas (PCVAD) en cerdos (Sus 
scrofa), con una tasa de letalidad del 80 %. El propósito de este trabajo fue diseñar y evaluar in silico 
secuencias de miRNAs dirigidas hacia Rep. 

Métodos: Se buscó una región de alta conservación (percentil 1 % de Z-score, entropía de Shannon) 
mediante alineamientos múltiples generados con MUSCLE a partir de 4560 secuencias de NCBI-Vi-
rus, en Bioconda y Jupyter Lab con librerías de Biopython. Los haplotipos del género Circovirus se 
compararon para evaluar la dinámica evolutiva de PCV2 mediante análisis filogenético de máxima 
verosimilitud en MEGA 11. La evaluación de la estabilidad de los complejos miRNA/mRNA, AGO2/
miRNA y AGO2/miRNA/mRNA se realizó con VMD, NAMD y GROMACS para el ajuste de topología, mi-
nimización y dinámica molecular.

Resultados: Se encontró que la región codificante de la subunidad ATPasa es la más conservada 
(>98 %), destacando el segmento 762 a 784 nt (Z-score < -1547) como blanco potencial. Se di-
señaron 2 miRNAs dirigidos a este intervalo genómico, los cuales presentaron bajo porcentaje de 
cobertura respecto a mRNA endógenos (off-target) y alta estabilidad de unión para la región blanco 
de Rep-mRNA. 

Conclusiones: La evaluación computacional de los candidatos indicó que son viables como una 
potencial estrategia de silenciamiento génico para PCV2. 

Palabras clave: bioinformática, dinámica molecular, genómica viral, microRNA, silenciamiento, PCV2.
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RESUMEN

Introducción: El síndrome respiratorio y reproductivo porcino (PRRSV) es una enfermedad que 
provoca problemas respiratorios, como neumonía intersticial, en cerdos y mortalidad. Se caracteriza 
por una viremia prolongada y su replicación en macrófagos alveolares pulmonares. El PRRSV es 
altamente variable y antigénicamente complejo, lo que dificulta su control y prevención. Está 
compuesto por proteínas como la nucleocápside y las glicoproteínas GP2, GP3, GP4 y GP5. Esta última 
es crucial para la interacción del virus con la célula huésped y contiene epítopos inmunodominantes 
que generan una respuesta inmune contra el PRRSV. En Colombia es una enfermedad endémica que 
se presenta en más de 11 departamentos, y en alguno se ha logrado identificar 11 cepas. 

Métodos: Este estudio se enfoca en la producción de una proteína recombinante basada en la 
fusión de la GP5 con la proteína de choque térmico Hsp90.3 de Nicotiana benthamiana, utilizada 
como carrier. Las propiedades chaperonas se han relacionado con un mejor plegamiento en sistemas 
bacterianos, lo cual incrementa su capacidad antigénica. Para esto, se amplificó el gen GP5 con 
sitios de restricción PstI y XhoI mediante PCR convencional. El ADN amplificado se purificó y se 
ligó a los vectores pGEMT (clonación) y pRSET-A (expresión); posteriormente se transformaron 
células competentes BL21 y Rosseta, y se estandarizaron parámetros de expresión de la proteína 
recombinante como su reconocimiento por anticuerpos. 

Resultados: Se confirmó la amplificación exitosa del gen GP5 (615 pb) y su clonación, confirmado 
por secuenciación, en la que se obtuvo una identidad del 97.84 %, tanto en su versión sola como 
fusionada con la Hsp90.3. Se expresó una proteína de 26 y 107 kDa, respectivamente. Estas 
reaccionaron con Ab anti6XHis y con sueros de cerdas seropositivas contra PRRSV. 

Conclusiones: Estos avances representan una alternativa en el diagnostico serológico de PRRSV y 
en el posible uso de otros sistemas de expresión en eucariotas.

Palabras clave: carrier, glicoproteína 5, PRRSV, proteína recombinante, diagnóstico.
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RESUMEN

Introducción: El crecimiento del sector porcícola a nivel mundial se ha visto impactado por los 
elevados índices de mutación de los virus que ocasionan trastornos reproductivos y respiratorios. 
Uno de los más representativos es el parvovirus porcino (PPV1 hasta PPV8); su alta tasa de mutación 
afecta los esquemas de diagnóstico y vacunación, ocasionando un 8 % de mortalidad a nivel mundial 
y grandes pérdidas económicas para el sector. El PPV5 ha sido poco estudiado y se encuentra rela-
cionado a coinfecciones con otros patógenos, como circovirus porcino (PCV2) y virus del síndrome 
respiratorio y reproductivo porcino (PRRSV). Por ello, surge la necesidad de desarrollar bioproductos 
seguros, a bajo costo y específicos frente a las variantes que puedan generarse por los mecanismos 
de evolución de los agentes infecciosos. 

Métodos: Este estudio buscó producir la proteína recombinante de la cápside del PPV5 sola o fusio-
nada a la proteína Hsp90.3 de Nicotiana benthamiana como carrier. Para ello, se amplificó por PCR 
convencional el gen de la proteína de la cápside con tamaño de 1695 pb. Posteriormente, se clonó en 
el vector pGEM-T, y se subclonó en el vector de expresión pRSET-A solo y fusionado. Luego, se trans-
formó en células competentes de expresión E. coli (BL21 - Rosetta) y se estandarizaron lo niveles de 
expresión de las proteínas recombinantes, las cuales fueron purificadas mediante cromatografía de 
afinidad (IMAC) e identificadas con anticuerpos monoclonales (Anti6XHis). Adicionalmente, se rea-
lizó un Western blot para identificar la reactividad de las proteínas recombinantes producidas frente 
a sueros de cerdos seropositivos para PPV5. 

Resultados: Los resultados de este proyecto representan un avance en el desarrollo de esquemas de 
detección, control y prevención más efectivos contra el PPV5. 

Conclusiones: También se evaluará la expresión de estas proteínas en sistemas vegetales, buscan-
do establecer una plataforma biotecnológica novedosa para la producción de proteínas recombinan-
tes con potencial farmacéutico.

Palabras clave: parvovirus porcino, cápside, carrier, proteínas recombinantes, western blot, 
detección. 
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RESUMEN 

Introducción: El circovirus porcino tipo 2 (PCV2) es un agente viral con alta distribución mundial 
y está asociado con trastornos reproductivos, siendo el causante de las enfermedades asociadas a 
circovirus porcino (PCVDA). En Colombia  ha sido ampliamente reportado en las principales regiones 
productoras de porcinos, siendo un virus endémico, con alta tasa de mutación que genera nuevos 
genotipos emergentes asociados a fallas vacúnales y brotes más severos, lo cual dificulta su control. 
El virus PCV2 es de ADNss, con diámetro de 17 nm y sin envoltura, su genoma posee el marco de lec-
tura ORF2, que codifica la proteína estructural cápside de 234 aminoácidos y ≈28 KDa, considerada 
la principal proteína inmunogenica. Por lo tanto, el objeto de este estudio es expresar en bacterias E. 
coli una proteína antigénica derivada de la cápside del PCV2 para la detección serológica de este virus. 

Métodos: Se realizó una amplificación por PCR del gen cápside a partir del ADN viral de PCV2 aislado 
de porcinos infectados; posteriormente, este gen se ligó en los vectores pGEM-T y pRSET-A de forma 
aislada y fusionado con el gen de la Hsp90.3. Los plásmidos recombinantes se transformaron en 
células competentes E. coli, se evaluó los niveles de expresión, se purificó y se detectó la proteína 
recombinante mediante Western blot. 

Resultados: Hubo amplificación del gen de la cápside del PCV2 de 719 pb. Este se logró expresar y 
su proteína fue purificada e identificada por anticuerpos de cerdas seropositivas para PCV2. 

Conclusiones: La producción de proteínas recombinantes tiene potencial para su uso como herra-
mientas diagnósticas, permitiendo el control efectivo de la circovirosis porcina, diferenciándolo de 
otras enfermedades y reduciendo pérdidas económicas para el sector. Adicionalmente, se probará la 
expresión en sistemas vegetales, la cual puede representar una vía más eficaz para la producción de 
proteínas antigénicas.

Palabras clave: proteína recombinante, PCV2, detección serológica, sistemas de expresión, clonación.
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Acción ant iv i ra l  in  v i t ro  de  un extracto  de 
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Lu isa  Fernanda Rojas , 
Mar len  Mar t inez-Gut iér rez

RESUMEN

Introducción: Las enfermedades transmitidas por vectores como el dengue, la fiebre del Zika y la 
fiebre de Chikungunya, causadas por los arbovirus zoonóticos DENV, ZIKV y CHIKV, representan un 
importante problema de salud global. Dado que comparten el mismo vector, es común la circulación 
simultánea y la coinfección en regiones como las Américas, incluyendo Colombia. El control actual 
se centra en el vector, pero la OMS recomienda desde 2009 priorizar la búsqueda de antivirales. En 
este contexto, el género Capsicum —que incluye ajíes y pimientos— es rico en compuestos bioacti-
vos como capsaicina, carotenoides y flavonoides, con propiedades antioxidantes, antiinflamatorias, 
analgésicas, antimicrobianas y potencialmente antivirales. Este estudio evaluó el efecto antiviral de 
un extracto hidroalcohólico de Capsicum chinense (ají habanero), rico en capsaicinoides (capsaicina y 
dihidrocapsaicina) y flavonoides (quercetina, rutina, luteolina y ácido ferúlico), frente a DENV, ZIKV 
y CHIKV. 

Métodos: Se determinó la concentración citotóxica 50 (CC50) mediante ensayo MTT en células 
VERO, seleccionando 40, 80 y 160 μg/mL para ensayos antivirales. El efecto antiviral se evaluó me-
diante plaqueo con tres estrategias PRE (adición de extracto antes de la infección), TRANS (adición de 
extracto al tiempo de la infección; y POST (adición de extracto luego de la infección). 

Resultados: Se encontró un efecto antiviral con un porcentaje de inhibición de la infección ma-
yor al 50% contra los tres arbovirus en la estrategia PRE-tratamiento en todas las concentraciones 
usadas; diferente a cuando se usó la estrategia POST-tratamiento en donde las tres concentraciones 
empleadas fueron muy efectivas para DENV y CHIKV, pero solo la mayor concentración tuvo efecto 
anti-ZIKV. 

Conclusiones: Estos hallazgos sugieren que Capsicum chinense podría ser un fitomedicamento de 
amplio espectro, requiriéndose estudios posteriores para esclarecer sus mecanismos de acción.

Palabras clave: Virus chikungunya, virus dengue, virus zika, antivirales, fitomedicamentos, 
Capsicum chinense
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RESUMEN

Introducción: El virus chikungunya (CHIKV) provoca en humanos un síndrome febril caracteri-
zado por artralgia intensa, dolor muscular y erupción cutánea. Actualmente, el manejo se limita 
al control de síntomas y a medidas preventivas centradas en el control del vector, principalmente 
mosquitos hembra del género Aedes (Ae. aegypti y Ae. albopictus). Con políticas adecuadas, es posible 
reducir la transmisión de estos arbovirus; sin embargo, la ausencia de antivirales efectivos mantie-
ne su impacto en salud pública, especialmente en zonas tropicales vulnerables, donde causa brotes 
recurrentes, alta morbilidad y secuelas articulares prolongadas. Curcuma longa, planta ampliamente 
utilizada en la medicina tradicional asiática, contiene curcuminoides con reconocidas propiedades 
antiinflamatorias, antioxidantes, antimicrobianas, hepatoprotectoras, anticancerígenas y neuro-
protectoras. Su principal componente, la curcumina, ha demostrado actividad antiviral en estudios 
preclínicos, inhibiendo la entrada y replicación de distintos virus. Este estudio evaluó el efecto anti-
viral de un extracto de raíz de Curcuma longa obtenido mediante fluidos supercríticos contra CHIKV 
en células Vero. 

Métodos: Se determinó la concentración citotóxica 50 (CC50) mediante ensayo MTT con cinco con-
centraciones, seleccionando 5, 10 y 20 μg/mL para pruebas antivirales. La eficacia antiviral (CE50) 
se evaluó mediante titulación por plaqueo en cuatro estrategias: (1) tratamiento de células previo 
a la infección, (2) preincubación del virus con el extracto, (3) tratamiento posterior a la infección, y 
(4) combinación de las tres. 

Resultados: Los ensayos MTT mostraron viabilidades entre 117,7 y 57,6 % según la concentración. 
En las estrategias 1 y 2 no se observó inhibición significativa, mientras que en las estrategias 3 y 4 se 
logró inhibición superior al 50 %, alcanzando un 85,2 % al tratar las células después de la infección. 

Conclusiones: Estos hallazgos sugieren que este extracto de Curcuma longa podría ser un candidato 
prometedor para el desarrollo de fitomedicamentos contra CHIKV, requiriéndose estudios adiciona-
les para identificar los mecanismos de acción implicados.

Palabras clave: virus chikungunya, antivirales, fitomedicamentos, Curcuma longa.
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RESUMEN

Introducción: Las infecciones por arbovirus representan un tema de interés en seguridad transfu-
sional, con alta probabilidad de infección en los receptores de los hemocomponentes. El objetivo de 
este estudio fue identificar la exposición reciente a los arbovirus dengue (DENV), chikungunya (CHI-

KV) y Zika (ZIKV) en donantes de sangre de Colombia residentes en cuatro zonas geográficas del país. 

Métodos: Se colectaron 1309 sueros de donantes de sangre de cuatro regiones de Colombia (Andi-
na = 865, Pacífica = 304, Caribe = 70, Orinoquía = 70). Estos sueros se utilizaron para la detección 
de ARN de DENV, CHIKV y ZIKV por RT-PCR semianidada y la detección de anticuerpos IgM e IgG 
específicos. 

Resultados: Se identificó ARN de DENV, CHIKV y ZIKV en 1.4, 3.1 y 1.8 %, respectivamente.  La 
incidencia de las infecciones por arbovirus fue 9.08 (7.29 - 11.30). No se encontraron diferencias 
en la detección de los arbovirus de acuerdo con las áreas geográficas (p = 0.679). La frecuencia de 
muestras positivas para anticuerpos IgM fue DENV 6.7 %, CHIKV 1.8 %, ZIKV 3.43 %, sin diferencias 
significativas entre las regiones. La detección de exposición reciente al virus considerando la prueba 
molecular y serológica demostró que el 12.9 % (n = 169) de los donantes tuvieron exposición re-
ciente (DENV 8.0 %, CHIKV 3.9 % y ZIKV 2.4 %), lo que indica que estos individuos están infectados o 
tuvieron infección por arbovirus semanas previas a la donación. 

Conclusiones: Se evidenció exposición de los donantes de sangre a los arbovirus, lo que demuestra 
la circulación de estos virus, la transmisión y el desarrollo de infecciones asintomáticas recientes en 
la población. La prevalencia obtenida en este trabajo muestra una disminución respecto a prevalen-
cia reportada en Colombia en donantes de sangre, lo que puede estar relacionado a la implementa-
ción de estrategias para la selección de donantes en las ciudades de las diferentes zonas geográficas 
del país. 

Palabras clave: arbovirus, seguridad de la sangre, donantes de sangre, infecciones asintomáticas. 
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RESUMEN

Introducción: La infección por el virus del dengue (DENV) es una de las arbovirosis más comunes en 
regiones tropicales y subtropicales, y constituye un importante problema de salud pública. En 2024, 
Uruguay registró un récord histórico de casos autóctonos (712) e importados (413), principalmente 
asociados a DENV-2. Las herramientas bioinformáticas son versátiles para analizar la relación 
patógeno-hospedero, incluyendo interacciones entre proteínas virales y receptores celulares. El 
objetivo de este estudio fue analizar in silico la interacción entre la glicoproteína E (gE) de cepas de 
DENV-2 de circulación autóctona y receptores celulares humanos involucrados en el ciclo replicativo. 

Métodos: A partir de muestra de paciente agudo, la proteína gE de una cepa autóctona de DENV-
2 se secuenció luego de PCR solapante, se predijo estructura secundaria y modeló con AlphaFold. 
El modelo fue refinado con ModRefiner y validado computacionalmente. Las estructuras de DC-
SIGN, L-SIGN, heparán sulfato y cepa de DENV-2 de referencia se obtuvieron del PDB. Se realizaron 
simulaciones de acoplamiento molecular mediante HADDOCK y ClusPro, seguido de análisis de 
interacción de complejos gE-receptor, comparados con cepas reportadas.

Resultados: Se obtuvo la secuencia completa de la cepa autóctona mediante secuenciación. El 
modelo tridimensional obtenido luego del refinamiento mostró valores favorables de validación, 
con un 99 % de aminoácidos en regiones favorables. El análisis de alineamiento estructural y 
acoplamiento molecular mediante diferentes herramientas muestra una capacidad diferencial 
de interacción, mediante número de miembros por clúster y puntajes de acoplamiento, donde se 
conservan interfases de interacción, incluso con estructuras reportadas en el PDB para los receptores 
empleados. 

Conclusiones: Es el primer estudio de caracterización molecular y estructural que se lleva a cabo 
utilizando cepas uruguayas de DENV-2. Futuros estudios in vitro e in vivo son necesarios para 
determinar si estas cepas poseen diferencias que determinen cambios en tropismo y patogénesis 
del DENV circulante en Uruguay.

Palabras clave: dengue, glicoproteína E, receptores humanos, in silico, Uruguay.
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Zu lma Vanessa Rueda,  Yoav Keynan

ABSTRACT

Introduction: Previous studies have noted that persons living with human immunodeficiency vi-
rus (HIV) experience persistent lung dysfunction after an episode of community-acquired pneu-
monia (CAP), although the underlying mechanisms remain unclear. We hypothesized that inflam-
mation during pneumonia triggers increased tissue damage and accelerated pulmonary fibrosis, 
resulting in a gradual loss of lung function. 

Methods: We carried out a prospective cohort study of people diagnosed with CAP and/or HIV 
between 2016 and 2018 in three clinical institutions in Medellín, Colombia. Clinical data, blood 
samples, and pulmonary function tests (PFTs) were collected at baseline. 

Results: Forty-one patients were included, divided into two groups: HIV and CAP (n = 17) and HIV 
alone (n = 24). We compared the concentrations of 17 molecules and PFT values between the groups. 
Notably, patients with HIV and pneumonia presented elevated levels of cytokines and chemokines 
(IL-6, IL-8, IL-18, IL-1RA, IL-10, IP-10, MCP-1, and MIP-1β) compared to those with only HIV. A marked 
pulmonary dysfunction was evidenced by significant reductions in FEF25, FEF25-75, and FEV1. Mo-
reover, the correlation between these immune mediators and lung function parameters supports 
the connection between pneumonia associated inflammation and end-organ lung dysfunction. A 
low CD4 cell count (< 200 cells/µL) predicted inflammation and lung dysfunction. 

Conclusions: These results underscore the need for targeted clinical approaches to mitigate the 
adverse impacts of CAP on lung function in this population.

Keywords: inflammation, cytokines, pulmonary dysfunction, HIV, pneumonia.
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RESUMEN

Introducción: Los murciélagos son un grupo de mamíferos con amplia distribución mundial y su 
papel en el mantenimiento de los ecosistemas es muy importante. Sin embargo, son reservorios de 
una gran diversidad de virus, entre ellos miembros de la familia de Coronaviridae y Paramyxoviri-
dae (virus ssRNA), algunos de los cuales tienen potencial zoonótico. El objetivo de este estudio fue 
detectar la presencia molecular de dos familias de virus (Coronaviridae y Paramyxoviridae) en mues-
tras de guano de dos ensamblajes de murciélagos en los municipios de Cañasgordas (Antioquia) y 
Norcasia (Caldas). 

Métodos: Se realizaron capturas de murciélagos con redes de niebla durante 4 noches. Se tomaron 
datos morfométricos y del estado de salud general de los individuos. Se colectaron heces enteras de 
15 murciélagos, las cuales se depositaron en tubos de 1.5mL con 50uL de RNAlater y transportadas 
en nitrógeno líquido. Se realizó la extracción de RNA y una qPCR (un solo paso) con 20 ng de cada 
muestra para amplificar cada una de las familias de virus. Se definió un threshold del 0.05 para el 
ensayo, se validó el control positivo y negativo (ct<35). 

Resultados: La especie más predominante fue Carollia perspicillata. Todos los individuos se presen-
taban sanos, sin ninguna presencia sintomática de enfermedad. Se obtuvo una frecuencia general 
del 26.67 % para Coronavirus y de 46.67 % para Paramixovirus. Para el ensamblaje de Cañasgordas, 
la frecuencia fue de 27.27 y 54.55 %, respectivamente, mientras que para Norcasia fue de 25.00 % 
para ambas familias virales. 

Conclusiones: La extracción de RNA de heces es una herramienta rápida para el diagnóstico efec-
tivo de agentes virales. El seguimiento molecular de estos virus en poblaciones de murciélagos es 
fundamental para contribuir con el entendimiento del papel de los murciélagos como reservorios de 
estos agentes, además de identificar patrones de transmisión y factores ambientales que influyen 
en la emergencia de virus.

Palabras clave: detección, vigilancia, diversidad, Carollia sp.
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RESUMEN

Introducción: La infección ZIKV y DENV durante el embarazo se ha asociado a un incremento de 
efectos adversos, tanto para la madre como para el feto/neonato. Por ello, se llevó a cabo una revi-
sión sistemática con metaanálisis con el objetivo de evaluar el efecto de la infección por ZIKV y DENV 
durante la gestación en la ocurrencia de complicaciones materno-fetales. 

Métodos: La búsqueda se realizó en las bases de datos Pubmed, Web of Sciencie y Scopus utilizando 
la estrategia de búsqueda “(Dengue OR Zika) AND (pregnancy) AND (screening OR outcomes)”, si-
guiendo las recomendaciones de la declaración PRISMA. Se incluyeron estudios observacionales que 
informaban datos originales sobre infecciones por ZIKV o DENV en mujeres embarazadas, diagnosti-
cadas mediante métodos de laboratorio y evaluaban resultados adversos maternos-fetales durante 
el embarazo. 

Resultados: La búsqueda identificó 3152 estudios publicados, después del tamizaje por título, se 
evaluó la elegibilidad de 455 estudios. Finalmente, se incluyeron un total de 90 manuscritos para la 
revisión sistemática y 35 para el metaanálisis. El aborto fue la complicación materna más reportada 
en mujeres infectadas por ZIKV. Entre los desenlaces fetales asociados al ZIKV, las anomalías cere-
brales fueron las más frecuentes, destacando la microcefalia. En el caso del DENV, el desenlace fetal 
más común fue el parto prematuro.  Se identificó  que la infección por ZIKV en mujeres embarazadas 
incrementa el riesgo de aborto (OR=1·68, 95 % IC:1·15 – 2·46, I2:0 %), muerte fetal (OR = 1·68, 95 
% IC:1·12 - 2·51, I2:0 %), microcefalia (OR = 3·85, 95 % IC:1·97 - 7·50, I2:27·8 %), nacimiento pre-
maturo (OR = 1·32, 95 % IC:1·04 - 1·67, I2:14·03 %) y en la ocurrencia de cualquier efecto adverso 
(OR = 2·19, 95 % IC:1·55 - 3·09, I2:39·46 %); para la infección por DENV se identificó que incremen-
ta el riesgo de mortalidad materna (OR = 9·03, 95 % IC:2·09 - 39·02, I2:41·07 %) y muerte fetal 
(OR = 1·93, 95 % IC:1·06 - 3·50, I2:0 %). 

Conclusiones: Este metaanálisis evidencia la relevancia clínica de ZIKV y DENV en el desarrollo de 
complicaciones materno-fetales.

Palabras clave: Zika virus, dengue virus, embarazo, tamizaje, complicaciones materno-fetales.
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Mar len  Mar t ínez  Gut iér rez

RESUMEN

Introducción: La enfermedad del dengue es un problema de salud pública mundial debido al con-
trol vectorial ineficiente, acceso limitado a vacunas y falta de antivirales. Los extractos naturales 
provenientes de residuos de café generan interés por su potencial terapéutico. Estos presentan me-
tabolitos con capacidad bioactiva y antiviral, destacándose como fuente prometedora para desarro-
llar compuestos antivirales. 

Métodos: Se evaluó el efecto antiviral in vitro e in silico de extractos de cáscara de café de Coffea ara-
bica contra los cuatro serotipos del DENV. Se evaluó la viabilidad de células U937 por MTT. Se utiliza-
ron estrategias antivirales combinada, pre-, trans- y postratamiento en células infectadas con cada 
uno de los cuatro serotipos de DENV (MOI: 0.5). Se cuantificaron UFP/mL, copias genómicas/mL y 
proteínas virales mediante plaqueo, qPCR y Cell-ELISA, respectivamente. El acoplamiento molecular 
se realizó con AutoDockVina®, y las interacciones se visualizaron con PyMoL y LigPlot+2. 

Resultados: Con la evaluación de la viabilidad celular se determinó el uso del extracto al 0.063 %; 
la estrategia combinada resultó en la inhibición de partículas virales infecciosas, con disminuciones 
del 85.3 % (DENV-1), 86.7 % (DENV-2), 95.1 % (DENV-3) y 39.6 % (DENV-4); las estrategias pre-, 
trans- y postratamiento evidenciaron efecto virucida contra DENV-2, con un 74,2 % de inhibición, 
y actividad inhibitoria en postratamiento contra DENV-1, DENV-2 y DENV-3 del 42.4, 31.1 y 
38.3 %, respectivamente. Solo hubo inhibición de copias genómicas/mL en DENV-3 de 51.6 %, sin 
disminución de proteínas virales; sugiriendo en los otros serotipos interferencia en fases tardías 
como ensamblaje, maduración o liberación viral. In silico, el ácido dicafeoilquínico mostró mejor 
afinidad con proteínas E y NS2B-NS3 de DENV-2, el ácido clorogénico con NS5 de DENV-3. 

Conclusiones: Se presentó un efecto antiviral dependiente del serotipo, y se destaca el potencial 
del extracto de cáscara de café como fuente de compuestos bioactivos para el desarrollo de terapias 
alternativas contra la infección por DENV. 

Palabras clave: antiviral, dengue, productos naturales, U937, café, bioeconomía.
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en  menores  de  5  años con d iar rea :  rev is ión 
s istemát ica  de  la  l i teratura  y  metaanál is is

Serg io  Iván Garc ía , 
Sant iago Rendon-Mar ín , 
Mar lén  Mar t ínez  Gut iér rez , 
Ju l ián  Ruiz  Sáenz

RESUMEN

Introducción: La gastroenteritis por rotavirus (RVA) es una de las principales causas de morbi-mor-
talidad en niños menores de 5 años. El diagnóstico rápido y confiable es clave para implementar 
medidas terapéuticas que reduzcan la mortalidad asociada a la infección. Entre los métodos para 
diagnosticar esta infección está el inmunoensayo ELISA, con alta sensibilidad y especificidad, pero 
requiere personal calificado para su ejecución e interpretación. Este trabajo evaluó el desempeño de 
pruebas rápidas para el diagnóstico del RVA en menores de 5 años con diarrea, comparadas con el 
inmunoensayo ELISA mediante revisión sistemática de la literatura (RSL) y metaanálisis.

Metodología: Se realizó una búsqueda en PubMed, Scopus, Embase y Redalyc; mediante las pala-
bras clave “Rotavirus”, “Rapid diagnostic test”, “Enzyme-Linked Immunosorbent Assay”, “Diagno-
sis” y “ Child”, con sintaxis diferencial por base de datos y sin restricción idiomática. Se incluyeron 
los estudios que evaluaban pruebas rápidas en niños menores de 5 años y utilizaban ELISA como 
referencia. En el metaanálisis se incluyeron aquellas publicaciones que tenían información para 
construir tablas de 2*2.

Resultados: De un total de 407 publicaciones, se incluyeron siete en la RSL y cinco en el metaanálisis. 
Se obtuvo una sensibilidad y especificidad combinada, ambas, de 97 % (IC 95 %: 95 %-98 y 96 %-98 %, 
respectivamente), con razón de verosimilitud positiva de 27.49 (IC 95 %: 8.06-93.77) y negativa de 
0.04 (IC 95 %:0.02-0.06), lo que indicó un buen desempeño diagnóstico de las pruebas rápidas. Este 
no se vio afectado por dos estudios que presentaron una especificidad más baja, en comparación con 
los demás estudios del metaanálisis.

Conclusiones: Las pruebas rápidas para RVA mostraron excelente desempeño diagnóstico, con alta 
sensibilidad y especificidad en niños menores de 5 años con diarrea, lo que permitiría orientar un 
soporte médico adecuado; y así contribuir en la disminución de la mortalidad asociada a la infección 
por RVA.

Palabras clave: rotavirus, ELISA, prueba de antígenos, sensibilidad, especificidad, desempeño 
diagnóstico.
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RESUMEN

Introducción: En Colombia, el síndrome febril agudo de origen infeccioso representa una causa 
significativa de morbilidad y atención clínica. Su etiología respiratoria, gastrointestinal o sistémica 
involucra agentes de diversa naturaleza biológica, destacando los virus como determinantes im-
portantes. En la población wayúu de la sabana de Manaure (La Guajira), con condiciones socioeco-
nómicas y ambientales desfavorables ‒deficiente acceso a agua potable, saneamiento inadecuado, 
inseguridad alimentaria y aislamiento geográfico‒ que favorecen la transmisión y persistencia de 
infecciones, se caracterizó el viroma respiratorio, entérico y sistémico mediante un enfoque meta-
transcriptómico. 

Métodos: Se analizaron hisopados nasofaríngeos, muestras fecales y sueros recolectados entre 
2023 y 2025. Los hisopados y sueros fueron agrupados por síntomas y grupos etarios; se extrajo 
ARN viral y se prepararon bibliotecas para secuenciación en la plataforma MGI. Las lecturas fueron 
procesadas con el pipeline CZ ID v8.3, que incluyó filtrado de calidad (fastp), sustracción de lecturas 
de hospedero humano (Bowtie2 y Hisat2), alineamientos contra bases de datos del NCBI (Minimap2 
y DIAMOND) y ensamblaje (SPAdes). Las abundancias virales se estimaron con lecturas normalizadas 
(rPM), aplicando filtros para minimizar falsos positivos. 

Resultados: En muestras respiratorias se detectaron secuencias de Betacoronavirus, Alphainfluen-
zavirus, Betainfluenzavirus, Alphacoronavirus, Enterovirus, Mastadenovirus, Orthorubulavirus, Lym-
phocryptovirus, Cytomegalovirus y Orthopicobirnavirus. En suero predominaron Pegivirus hominis y 
Circovirus sp.; en materia fecal, Picornavirus sp. Sapovirus sp. y Enterovirus. La cobertura del segmen-
to 2 de Orthopicobirnavirus permitió generar un consenso y realizar un análisis filogenético, ubi-
cando la secuencia dentro del clado de cepas reportadas en Colombia en pacientes con enfermedad 
respiratoria grave. 

Conclusiones: Estos resultados evidencian la circulación simultánea de virus frecuentes, emergen-
tes y poco documentados, reflejando un viroma complejo, posiblemente vinculados a factores es-
pecíficos de la región como el contacto con reservorios animales o condiciones de vida vulnerables. 
Además, la metatranscriptómica se resalta como una herramienta valiosa de vigilancia en contextos 
donde los métodos diagnósticos tradicionales son insuficientes.

Palabras clave: metatranscriptómica, enfermedad febril aguda, virus, wayúu.	
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RESUMEN

Introducción: El metapneumovirus aviar (aMPV) es un virus de distribución mundial que afecta 
principalmente el tracto respiratorio de pavos y pollos. En aves reproductoras y ponedoras comer-
ciales, se asocia con disminución en la producción, alteraciones en la calidad externa e interna del 
huevo y mayor susceptibilidad a infecciones secundarias de origen bacteriano, lo que incrementa 
la morbi-mortalidad en casos de coinfección. Basados en diferencias nucleotídicas en la secuencia 
viral, se reconocen cuatro subtipos: A y B (descritos en Sudáfrica y Europa), C (Estados Unidos) y D 
(Francia). En Latinoamérica, el virus ha sido reportado principalmente en Brasil, con predominio de 
los subtipos A y B. En Colombia, solo hasta 2023 se presentó por primera vez evidencia de la circu-
lación de aMPV en el país. Se considera un agente subdiagnosticado dentro del complejo respiratorio 
aviar (CRA), síndrome multifactorial que involucra diversos patógenos y constituye un desafío rele-
vante para la industria avícola. Este estudio tuvo como objetivo analizar la frecuencia de detección y 
determinar el subtipo de aMPV en muestras de aves comerciales en Colombia durante 2024. 

Métodos: Se evaluaron 429 solicitudes diagnósticas para agentes asociados al CRA, de las cuales 
solo 24 (5 %) correspondieron a pruebas específicas para aMPV. El diagnóstico se realizó mediante 
RT-PCR anidada para la amplificación del gen G, con capacidad para diferenciar los subtipos A y B. 
Las muestras fueron sometidas a secuenciación para análisis filogenéticos. 

Resultados: El 37 % de las muestras resultaron positivas, todas pertenecientes al genogrupo B, lo 
cual evidencia su presencia en el país. 

Conclusiones: Estos resultados evidencian un sesgo diagnóstico que podría estar favoreciendo la 
persistencia de aMPV en las poblaciones avícolas nacionales. Por lo cual se recomienda fortalecer la 
vigilancia epidemiológica, incluir rutinariamente aMPV en el diagnóstico diferencial del CRA y desa-
rrollar estudios que permitan estimar su impacto económico y sanitario, con el fin de implementar 
estrategias de prevención y control basadas en evidencia científica.

Palabras clave: complejo respiratorio aviar, metapneumovirus aviar, virus aviares, salud aviar.
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ABSTRACT

Introduction: The human lung harbors a diverse microbiota that influences respiratory health. In 
people living with HIV (PLHIV), chronic inflammation and immunosuppression increase susceptibi-
lity to community-acquired pneumonia (CAP) and pulmonary function decline. However, the role of 
the lung microbiota in these outcomes remains poorly understood. Therefore, we sought to explore 
the relationship between lung microbiota composition and pulmonary function in PLHIV, with and 
without CAP. 

Methods: We conducted a prospective cohort study in three hospitals in Medellín, Colombia (2016–
2018). Adult patients with HIV and/or CAP were included, with respiratory samples and spirometry 
performed at hospital admission and at six-month follow-up. The subcohort analyzed comprised 12 
patients: 5 with HIV+CAP, 3 with CAP, and 4 with HIV. Spirometric parameters (FVC, FEV1, FEV1/FVC, 
FEF25–75) and microbial diversity (Shannon index, OTUs) were assessed. Lung microbiota profiling 
was performed by 16S rRNA gene sequencing. 

Results: Median age was 58 years, and 66.7% were male. In the HIV+CAP group, Mycobacterium 
tuberculosis was detected in 60% and Pneumocystis jirovecii in 40% of cases. From baseline to fo-
llow-up, median FEV1 increased from 1.80 L to 2.09 L, and FEF25–75 from 3.13 L/s to 3.00 L/s; 
FEV1/FVC remained stable (0.82). Median change in Shannon index was 0.5 (IQR: 0.1–1.5), and OTUs 
–6 (IQR: –40 to 19), indicating individual fluctuations in microbial diversity. The predominant phyla 
were Firmicutes, Proteobacteria, Fusobacteria, Bacteroidetes, and Actinobacteria. At the genus le-
vel, Streptococcus, Haemophilus, Veillonella, Neisseria, and Fusobacterium were most abundant. In this 
subcohort of PLHIV and/or CAP patients, changes in pulmonary function coexisted with variability 
in lung microbiota diversity between admission and follow-up. 

Conclusions: The identification of dominant taxa and characterization of their dynamics provides 
a basis for further studies assessing the interaction between lung microbiota and respiratory im-
pairment in immunocompromised populations.

Keywords: lung microbiota, pulmonary function, HIV, pneumonia.
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Maur ic io  Mar ín  Montoya

Resumen

Introducción: El cultivo de tomate es uno de los renglones agrícolas de mayor importancia para el mer-
cado internacional hortofrutícola. En Colombia, este cultivo es afectado por un gran número de fitopató-
genos, entre los que se destacan los virus, de los cuales se han reportado al menos 20 especies diferentes. 

Métodos: En este trabajo se utilizó la metodología molecular de secuenciación de nueva generación 
(NGS) para evaluar el viroma del tomate, a partir de tejido foliar de las variedades chonto y cherry de 
diferentes departamentos. Para esto se realizó extracción de RNA total de un bulk de muestras de cada 
variedad y se procedió a la síntesis de librerías con el kit TruSeq stranded total RNA / Ribo-Zero. La se-
cuenciación se realizó para reads pareados de 100 pb en la plataforma Illumina NovaSeqX. Los análisis 
bioinformáticos se realizaron utilizando diferentes herramientas, incluyendo Blast local, PVDP, Virfind y 
Viroscope. 

Resultados: Se detectaron en la muestra de la variedad chonto la presencia putativa de al menos 10 
virus de RNA de los géneros Crinivirus, Tombusvirus, Tobamovirus, Alphanecrovirus, Torradovirus, Amal-
gavirus, Carlavirus y de cuatro virus de DNA de los géneros Begomovirus y Badnavirus. Los genomas 
virales con mejores niveles de cobertura correspondieron a PYVV (Crinivirus), TBSV (Tombusvirus) y a un 
alphanecrovirus no identificado a nivel de especie. Para el caso de tomate cherry, se identificaron cinco 
virus putativos de RNA de los géneros Tobamovirus, Polerovirus y Tombusvirus, además de dos begomovi-
rus, destacándose por su abundancia ToBRFV (Tobamovirus) y PeVYVs (Polerovirus). 

Conclusiones: Con los ensamblajes de las secuencias obtenidas se obtendrán primers específicos para 
la validación por RT-PCR convencional y/o en tiempo real de la ocurrencia de los virus de RNA y por RCA/
PCR de los virus de DNA. Se espera que este trabajo permita actualizar el conocimiento que actualmente se 
tiene del viroma de tomate en Colombia. 

Palabras clave: virus de plantas, secuenciación de nueva generación, fitopatología, bioinformática, 
Solanum lycopersicum.
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RESUMEN

Introducción: Los flebotomíneos (Diptera: Psychodidae) desempeñan un papel importante en el 
área de la salud pública, debido a su capacidad para transmitir una amplia variedad de agentes in-
fecciosos; entre ellos varios arbovirus patógenos del género Phlebovirus, los cuales pueden ocasionar 
enfermedades en humanos. El reciente hallazgo de estos virus circulando en flebotomíneos de zo-
nas rurales de la costa caribe colombiana motivó a evaluar su presencia en áreas urbanas de la ciudad 
de Sincelejo (Sucre). 

Métodos: Para lograrlo, se capturó durante un año insectos flebotomíneos en cinco localidades de 
este municipio (Villa Paz, La Pollita, San Nicolás, Puerta Roja y Veinte de Enero) usando trampas 
de luz tipo CDC. En cada recolecta, los insectos se transportaron al laboratorio, donde se realizó su 
identificación taxonómica y organización en grupos de 10 a 50 individuos según la especie y sitio de 
muestreo para realizar la extracción del ARN y retrotranscripción, para obtener ADNc, el cual se usó 
en la detección de flebovirus mediante PCR, utilizando cebadores que amplifican un fragmento de 
590 pb del segmento L del genoma del género Phlebovirus; posteriormente, la muestra fue secuen-
ciada y, finalmente, editada y analizada mediante bioinformática. 

Resultados: Se capturaron 4485 flebotomíneos en los cinco sitios intervenidos, los cuales se dis-
tribuyeron en 10 especies de flebotominos, siendo Pintomyia evansi la especie con mayor frecuencia 
(60,0 %). Adicionalmente, el virus se detectó en un grupo de Pi. evansi. La secuencia obtenida mos-
tró una similitud de 96 % con la especie Phlebovirus ixcanalense, y los análisis de Máxima verosimili-
tud realizados con secuencias aminoacídicas de 67 flebovirus identificados en el ICTV, confirman su 
relación en un clado monofilético. 

Conclusiones: Este hallazgo resulta relevante dado que es el primer registro de flebovirus en fle-
botominos con hábitos antropofílicos de áreas urbanas de Sincelejo, lo que supone un riesgo de 
infección por este virus en estas zonas. 

Palabras clave: flebotomíneos, Phlebovirus, vector.
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RESUMEN

Introducción: Los murciélagos (Chiroptera) poseen una alta riqueza de especies y diversidad fun-
cional, participan de múltiples dinámicas ambientales, interactuando con un sinnúmero de espe-
cies en escenarios variados, por lo que están constantemente expuestos a la adquisición de cargas 
virales. Estas especies son consideradas reservorios efectivos de agentes infecciosos que represen-
tan riesgos a la salud humana y animal. Con 221 especies, Colombia es el segundo país con mayor 
diversidad de murciélagos en el mundo; el departamento Quindío acumula el 25 % de esta riqueza, 
diferencialmente distribuida en respuesta a sus pisos térmicos en un gradiente de elevación entre 
los 900 y los 4000 m s. n. m. El objetivo de este estudio es detectar posibles patógenos relevantes 
para la salud pública asociados a murciélagos en ecosistemas disturbados y predecir su distribución 
geográfica en la región de los Andes de Colombia. 

Métodos: Se hicieron capturas con redes de niebla en áreas con alteración humana en el departa-
mento del Quindío. Se tomaron muestras de saliva de todos los individuos capturados; estas fueron 
analizadas mediante PCR convencional y secuenciación metagenómica para identificar familias vi-
rales.  Los análisis preliminares revelaron la presencia de secuencias pertenecientes a las familias 
Flavivirdae y Coronaviridae, principalmente de murciélagos frugívoros. Adicionalmente, desarrolla-
mos un modelo predictivo de distribución de riesgo zoonótico para estas familias virales a lo largo 
de la región de los Andes en Colombia mediante técnicas de Machine Learning, integrando princi-
palmente variables ambientales. 

Resultados: Los resultados parciales sugieren que los ecosistemas de montaña presentan condicio-
nes que podrían favorecer un mayor riesgo de circulación viral, especialmente en áreas con gradien-
tes altitudinales y fragmentación de hábitats. 

Conclusiones: Estos hallazgos, aunque preliminares, refuerzan la necesidad de sistemas de alerta 
temprana y vigilancia integrada bajo el enfoque One Health en regiones de alta biodiversidad. El 
análisis completo, actualmente en curso, permitirá precisar la diversidad viral y validar los modelos 
predictivos generados.

Palabras clave: áreas disturbadas, Andes de Colombia, modelos de distribución, murciélagos, virus 
zoonóticos.
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RESUMEN

Introducción: SARS-CoV-2, causante de la COVID-19, ha generado una crisis sanitaria global sin 
precedentes, con millones de casos y muertes desde su aparición en 2019. Aunque la vacunación ha 
sido fundamental para reducir la gravedad y mortalidad, la continua aparición de variantes plantea 
desafíos a la inmunidad y eficacia de las vacunas. En este contexto, el desarrollo de antivirales efec-
tivos es crucial para complementar la prevención y ofrecer opciones terapéuticas. Los antivirales 
permiten reducir la carga viral, mitigar síntomas, prevenir complicaciones y limitar la transmisión, 
constituyendo una herramienta esencial en el control integral de la pandemia. Por otro lado, los 
compuestos de tipo abietano han demostrado ser activos contra varios virus con genoma ARN.  

Métodos: En este trabajo se evaluó el efecto de 14 diterpenoides de abietano (con diferencias es-
tructurales entre ellos) contra la infección in vitro por SARS-CoV-2. La viabilidad de células vero en 
presencia de cinco concentraciones de cada compuesto fue determinada por MTT. A concentraciones 
no citotóxicas, se evaluó el efecto antiviral por diferentes estrategias por el método de plaqueo. 

Resultados: Solo dos de los compuestos inhibieron SARS-CoV-2 en estrategia combinada: C123, 
un 32.6 %, y C126, un 76.0 %, considerando este último el más promisorio, por lo que se llevó a las 
estrategias antivirales individuales. C126 redujo la infección un 42 % cuando fue adicionado antes 
de la inoculación viral y un 39 % cuando fue adicionado junto con el virus. 

Conclusiones: Estos resultados en conjunto indican que el compuesto C126 (sin otro radical en el 
anillo C más que el isopropilo) tiene potencial para ser antiviral contra SARS-CoV-2, y que su efecto, 
por un lado, es virucida (actuando directamente sobre la partícula viral) y, por otro, estaría inhibien-
do etapas tempranas o procesos celulares relacionados con el proceso de infección, pero se requieren 
estudios posteriores para identificar con mayor precisión el mecanismo viral involucrado. 

Palabras clave: SARS-CoV-2, antivirales, abietanos.
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RESUMEN

Introducción: Tobamovirus fructirugosum (Tomato brown rugose fruit virus - ToBRFV) es un virus 
emergente de gran impacto para la producción de tomate (Solanum lycopersicum) a través del mun-
do. Aunque su reporte inicial tan solo data de los años 2014-2015 en Jordania e Israel, actualmente 
se ha registrado afectando cultivos de tomate de más de 50 países. En Colombia fue inicialmente 
reportado en 2024 en semillas obtenidas de frutos adquiridos en diferentes supermercados, y pos-
teriormente, en tejido foliar de cultivos de tomate del departamento de Antioquia. 

Métodos: En este trabajo se evaluó la presencia de este virus en tejido foliar de al menos un cultivo 
de tomate de 12 departamentos de Colombia, utilizando pruebas moleculares de RT-qPCR con sonda 
Taqman y los primers ToBRFV_qs1/ToBRFV_qas2/sonda ToBRFV_p1. Además, se evaluó el ToBRFV en 
20 muestras de semillas no comerciales y en cinco muestras de semillas comerciales. 

Resultados: La presencia del virus se detectó en el 90 % de las muestras foliares y en todos los de-
partamentos evaluados, con valores de Ct en el rango 8-38 (X ̄=28,4; σ=7,7). Para el caso de las semi-
llas, se detectó el ToBRFV en el 75 % de las muestras no comerciales (X̄=23,8; σ=8,6) y en tres de las 
cinco comerciales. La confirmación de la ocurrencia del ToBRFV se realizó por secuenciación tanto 
del genoma parcial del virus mediante HTS como de los amplicones generados por RT-PCR conven-
cional de las regiones que codifican para CP, MP y RdRp, mediante Sanger. Los análisis filogenéticos 
obtenidos indicaron que los aislamientos de este virus en Colombia presentan niveles de identidad 
superiores al 99 % con respecto al clado global de ToBRFV. 

Conclusiones: Estos hallazgos indican la necesidad de fortalecer en el país los procesos de certifi-
cación de semilla de tomate y pimentón con énfasis en su sanidad viral.

Palabras clave: Tobamovirus fructirugosum, RT-qPCR con sonda Taqman.
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RESUmen

Introducción: El pimentón (Capsicum annuum) es uno de los productos hortofrutícolas más im-
portantes para la región Andina de Colombia. En el mundo se han reportado al menos 50 especies 
de virus que afectan a este cultivo, siendo los virus de los géneros Potyvirus, Orthotospovirus, Toba-
movirus y Begomovirus algunos de los más limitantes para su producción. En Colombia, el nivel de 
conocimiento que se tiene del viroma del pimentón es muy incipiente, motivo por el cual se realizó 
este trabajo. 

Métodos: Se utilizó la metodología molecular de secuenciación de nueva generación (NGS) a partir 
de un bulk de muestras de RNA total derivadas del pericarpo de frutos de pimentón variedad Cali-
fornia Wonder, obtenidos en supermercados del departamento de Antioquia. La secuenciación se 
realizó a partir de una librería de cDNA obtenida con el kit TruSeq stranded total RNA / Ribo-Zero en 
la plataforma Illumina NovaSeqX, con un total de 4 Gpb y reads pareados (PE) de 100 pb. Los análi-
sis bioinformáticos se realizaron utilizando diferentes herramientas, incluyendo Blast local, PVDP, 
Virfind y Viroscope. 

Resultados: Los resultados indicaron la presencia putativa de los virus Orthotospovirus alstroeme-
rinecrosis (ANSV), Alphaendornavirus capsici (BPEV), Polerovirus PLRV (PLRV) y Tobamovirus fructirugo-
sum (ToBRFV). Pruebas posteriores de RT-PCR convencional y en tiempo real permitieron confirmar 
la presencia de ANSV y ToBRFV en las muestras evaluadas, mientras que la evaluación de PLRV y BPEV 
se encuentra en proceso. Adicionalmente, se realizará la detección de estos virus directamente en 
semilla de pimentón, a partir de pruebas moleculares en brotes derivados de su germinación en 
medio Murashige & Skoog bajo condiciones de cultivo in vitro. 

Conclusiones: Se espera que este trabajo permita actualizar el conocimiento que actualmente se tie-
ne del viroma de pimentón en Colombia y de los mecanismos de transmisión de los virus detectados. 

Palabras clave: viroma, secuenciación de nueva generación.
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RESUMEN

Introducción: El río Chicamocha, recurso hídrico estratégico para las actividades agrícolas, gana-
deras e industriales de Boyacá (Colombia), ha sufrido un progresivo deterioro en las últimas déca-
das, lo cual ha incrementado el riesgo de contaminación viral con implicaciones para la salud públi-
ca, el sector productivo y el medio ambiente. En este contexto, este estudio evaluó preliminarmente 
la diversidad viral en la cuenca alta del río, específicamente aguas abajo de la descarga de la planta 
de tratamiento de aguas residuales (PTAR) de Tunja. 

Métodos: Se recolectó una muestra de 10 L agua, que fue filtrada (0,22 µm, polietersulfona), con-
centrada mediante floculación con leche desnatada y sometida a extracción de material genético con 
el sistema KingFisher Flex, seguido de cuantificación con dsADN Qubit™ y secuenciación metage-
nómica en la plataforma Illumina NovaSeq (lecturas pareadas de 150 bp). Las secuencias obtenidas 
fueron analizadas con Kraken2, estableciendo un umbral de confianza del 90 %. 

Resultados: Se identificaron 55 virus, todos bacteriófagos, asociados principalmente a Escherichia, 
Salmonella y Enterobacteria, géneros bacterianos indicadores de contaminación fecal y vinculados a 
enfermedades gastrointestinales. Estos hallazgos fueron contrastados con encuestas comunitarias, 
en las que se reportaron síntomas digestivos frecuentes (diarrea, dolor abdominal y vómito) duran-
te el último año, especialmente en niños y adultos mayores. 

Conclusiones: La coincidencia entre la presencia de bacteriófagos indicadores y los reportes de 
morbilidad sugiere una posible relación entre las descargas de la PTAR, la calidad microbiológica del 
agua y los problemas sanitarios locales. En conjunto, los resultados ponen de manifiesto deficien-
cias en el saneamiento básico del agua, evidencian la vulnerabilidad de las poblaciones ribereñas y 
constituyen una línea base para la vigilancia virológica ambiental, respaldando la necesidad de im-
plementar estrategias integradas que fortalezcan la seguridad hídrica y la salud pública en cuencas 
fluviales sometidas a presión antrópica.

Palabras clave: metagenómica, río, viroma, bacteriófago.
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RESUMEN

Introducción: La enfermedad de manos, pies y boca (EMPB) es una infección viral causada por en-
terovirus, afecta principalmente a menores de 5 años y produce exantema en manos, pies y lesiones 
orales. En marzo de 2025, la Organización Panamericana de la Salud (OPS) emitió una alerta epide-
miológica para reforzar medidas de prevención y control. El objetivo de este estudio es describir el 
comportamiento de la epidemia de EMPB en Colombia durante 2025 frente al histórico registrado 
entre 2022-2024.

Métodos: Este es un estudio descriptivo retrospectivo, con información del Sistema Nacional de 
Vigilancia en Salud Pública (Sivigila), desde la semana epidemiológica (SE) 1 a 24 de 2022 a 2025. 
Las variables cualitativas fueron descritas como frecuencias absolutas y relativas, y las cuantitati-
vas, como media/mediana y desviación estándar. Las tasas de incidencia se ajustaron por edad y 
por población DANE. Se construyó un gráfico de control, usando el promedio de casos semanales de 
2022-2024 para obtener el umbral de decisión.

Resultados: Hasta la SE 24 de 2025 se notificaron 3509 casos de EMPB, superando en un 2800 % 
los 121 casos en el mismo periodo de 2024. La epidemia se identificó en la SE 14, siendo la primera 
infancia el grupo más afectado (81,6 %). Geográficamente, Bogotá, Valle del Cauca, Caldas, Risaral-
da, Quindío y Cali concentraron la notificación; solo el 1,1 % de los casos requirió hospitalización y 
el 74,7 % correspondió a estratos socioeconómicos 1 y 2. Los brotes se presentaron predominante-
mente en escenarios escolares.

Conclusión: En 2025, los casos de EMPB superaron el límite superior del umbral de control, siendo 
este un comportamiento significativo en el escenario de brote nacional. La distribución de casos se 
concentró en la primera infancia, acorde con la historia natural de la enfermedad.  Aunque la EMPB 
es leve, se debe fortalecer la vigilancia, prevención y control en entornos escolares para disminuir la 
transmisión y el impacto del ausentismo escolar.

Palabras clave: enfermedad de manos, pies y boca, infecciones por enterovirus, brotes de 
enfermedades.
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RESUMEN

Introducción: La encefalitis equina del este (EEE) y encefalitis equina venezolana (EEV) son enfer-
medades virales emergentes de alto impacto y potencial zoonótico. Su circulación está determinada 
por condiciones ecológicas y climáticas que favorecen a los mosquitos vectores. Los equinos, como 
especies centinela, pueden anticipar la detección de casos en humanos. El objetivo de este estudio es 
realizar un análisis retrospectivo de los casos del virus de la EEE y del virus de la EEV en equinos y su 
relación con las variables climáticas entre 2005 y 2024, con énfasis en el papel de los equinos como 
especies centinela para las alertas epidemiológicas. 

Métodos: Se llevó a cabo un estudio observacional descriptivo retrospectivo en Colombia entre 
2005 y 2024. Se analizaron variables climáticas (temperatura, precipitación) y fenómenos de El 
Niño y La Niña. Se aplicó estadística descriptiva y se evaluaron correlaciones mediante el coeficiente 
de Pearson. En equinos se reportaron 184 casos de EEE y 106 de EEV. 

Resultados: La incidencia se mantuvo baja en la mayoría de los años, aunque en 2016 se registró 
una epizootia importante de EEE (n = 57) en Casanare. Ese mismo año se observó un aumento 
significativo de EEV (n = 15) en Cesar, zona fronteriza con Venezuela. No se encontró asociación 
estadísticamente significativa entre la ocurrencia de casos y las variables climáticas o los eventos de 
El Niño y La Niña. 

Conclusiones: La ocurrencia de epizootias en equinos confirma su utilidad como especie centine-
la, ya que la detección de casos puede anticipar la circulación viral y el riesgo para humanos. Este 
estudio resalta la necesidad de fortalecer los sistemas regionales de vigilancia y alerta, así como la 
cooperación transfronteriza, para prevenir y controlar posibles brotes de EEE y EEV.

Palabras clave: enfermedades infecciosas reemergentes, encefalitis equinas, salud pública, enfer-
medades de los caballos, El Niño-Oscilación del Sur.
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RESUMEN

Introducción: La fiebre amarilla (FA) es una enfermedad viral icterohemorrágica producida por 
un virus de ARN de la familia Flaviviridae, transmitida por mosquitos Aedes aegypti y Haemagogus, 
endémica en Sudamérica y África. La vacunación con virus vivo atenuado 17D confiere inmunidad 
duradera en más del 95 % de los receptores tras una sola dosis. Sin embargo, se han descrito casos 
esporádicos de FA grave en individuos completamente vacunados, fenómeno denominado “fiebre 
amarilla iterativa” o infección posvacunal. 

Métodos: Presentamos el caso de una mujer de 45 años procedente de una zona tropical de Colom-
bia, con vacunación contra FA documentada cinco meses antes del inicio de los síntomas. Consultó 
por fiebre, cefalea retroorbitaria y dolor epigástrico. 

Resultados: La evaluación inicial reveló elevación de transaminasas, con perfil de coagulación y 
recuento plaquetario conservados. Durante la hospitalización desarrolló fiebre persistente, daño 
hepatocelular progresivo, hiperbilirrubinemia y acidosis metabólica. Ante la falta de mejoría clíni-
ca, se inició manejo con cinco sesiones consecutivas de recambio plasmático terapéutico y pulsos 
de metilprednisolona a dosis altas, logrando defervescencia, mejoría bioquímica y normalización 
de la coagulación. 

Conclusiones: Este cuadro cumple criterios de FA iterativa y no de enfermedad viscerotrópica aso-
ciada a la vacuna (YEL-AVD), dado el intervalo prolongado entre la vacunación y la aparición de los 
síntomas. La FA iterativa es una entidad poco caracterizada; los mecanismos propuestos incluyen 
disminución de la inmunidad humoral o celular, factores genéticos del huésped y variación antigéni-
ca de las cepas virales circulantes. La literatura reporta que hasta el 8 % de los casos confirmados de 
FA en áreas endémicas corresponden a personas previamente vacunadas, la mayoría en Brasil. Este 
caso destaca la importancia de considerar FA grave en pacientes vacunados, reforzando la necesidad 
de vigilancia epidemiológica, estudios sobre mecanismos de escape inmunitario y la evaluación de 
terapias de soporte como la plasmaféresis en casos graves seleccionados.

Palabras clave: fiebre amarilla iterativa, vacunación, infección posvacunal, plasmaféresis 
terapéutica, Colombia. 
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RESUMEN 

Introducción: El efluvio telógeno (ET) es una forma de alopecia difusa no cicatricial que puede 
presentarse entre 2 y 3 meses después de un evento estresante. La infección por SARS-CoV-2, debido 
a su impacto psicológico e inmunológico, ha sido asociada con un incremento de casos de ET. Este 
estudio tuvo como objetivo describir las características clínicas y sociodemográficas de pacientes 
ambulatorios con COVID-19, comparar los niveles de citocinas proinflamatorias durante la fase agu-
da y subaguda de la enfermedad, e identificar su posible asociación con la aparición de ET. 

Métodos: Se realizó un estudio de cohorte prospectivo entre septiembre de 2020 y febrero de 2022 
en comunidades rurales de la Sierra Nevada de Santa Marta (Colombia). Se incluyeron 131 pacien-
tes con diagnóstico confirmado de SARS-CoV-2, a quienes se les realizó seguimiento clínico, toma 
de muestras de sangre y medición de 13 proteínas humanas mediante inmunoensayo multiplex 
LEGENDplex™. 

Resultados: El 60,3 % fueron mujeres, con edad media de 41,7 años. El 16,8 % de los participantes 
presentó ET como manifestación pos-COVID, con predominio femenino. Durante la fase subaguda se 
observaron niveles elevados de IL-6, IL-10 y TNF-α en los pacientes con ET. 

Conclusiones: Estos hallazgos apoyan la hipótesis de que la disrupción inmunológica asociada a la 
infección viral podría alterar el ciclo folicular capilar. Aunque los resultados no permiten establecer 
una relación causal directa, sí sugieren un vínculo entre la respuesta inflamatoria y la aparición de 
ET. Se requieren más estudios para confirmar esta asociación y entender los mecanismos inmuno-
lógicos implicados.

Palabras clave: efluvio telógeno, SARS-CoV-2, citocinas, alopecia post-COVID.
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RESUMEN

Introducción: La severidad de COVID-19 está asociada con mecanismos de inmunopatogénesis y la 
participación de poblaciones celulares como monocitos y macrófagos. Se ha planteado que la acti-
vación de estas células puede ocurrir por la interacción con partículas virales o con la proteína viral 
Spike, en ausencia de infección productiva; sin embargo, los efectos de esta interacción aún no se 
han dilucidado completamente. 

Métodos: Se planteó un estudio para determinar el efecto de partículas infecciosas e inactivadas de 
SARS-CoV-2, variante B.1, utilizando la línea celular U937 en la activación de la vía de señalización 
de NF-κB en monocitos. En el diseño del estudio se incluyó el tratamiento con vitamina D antes, 
durante y después del cultivo de la línea celular en presencia de las partículas virales, infecciosas o 
inactivadas, durante 4 y 24 horas. Se realizó la extracción del ARN de los pellets de monocitos utili-
zando un kit comercial, y posteriormente se procedió a la cuantificación de la expresión de los genes 
blanco de la vía NF-κB (TNF-α, IL-1B, IL-6 e iNOS) mediante qPCR. 

Resultados: En los cultivos de monocitos se observó que la exposición a partículas infecciosas de 
SARS-CoV-2 induce una expresión significativa y selectiva de TNF-α a través de la vía NF-κB, mientras 
que la respuesta frente a partículas inactivadas es menor; no se observó una inducción relevante en 
la expresión de los genes IL-1B, IL-6 e iNOS. De otra parte, el tratamiento con la vitamina D no mo-
dificó los perfiles de expresión de los genes blanco.  

Conclusiones: Estos resultados señalan la importancia de una evaluación comparativa en la línea 
celular U937 luego de la diferenciación a macrófagos, con el fin de comprender los mecanismos de 
patogénesis y el potencial rol modulador de la vitamina D en estas dos poblaciones celulares.

Palabras clave: SARS-CoV-2, monocitos, macrófagos, inmunomodulación, NF-κB, vitamina D.
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RESUMEN

Introducción: Los ortoflavivirus transmitidos por mosquitos, como el virus del Nilo Occidental 
(WNV) y el virus Zika (ZIKV), causan cientos de millones de infecciones anuales y aún carecemos de 
intervenciones ampliamente eficaces. La transmisión se inicia con la deposición del virus en la piel 
durante la picadura; pero en presencia de una potente respuesta antiviral local, se limita la infección. 
Aunque se sabe que la saliva del mosquito modula la inmunidad del hospedador, los factores virales 
implicados no están completamente definidos. El objetivo de este estudio fue identificar y caracte-
rizar componentes virales salivarios conservados que potencien la transmisión de ortoflavivirus.

Métodos: Identificamos ARN subgenómico no codificante (sfRNA) en la saliva de Culex quinquefascia-
tus infectados con WNV y Aedes aegypti infectados con ZIKV. El sfRNA estaba contenido en vesículas 
lipídicas distintas de los viriones y su secreción no requería infección del intestino medio. Análisis 
cuantitativos mostraron que concentraciones elevadas de sfRNA en saliva infecciosa se correlaciona-
ban con mayor infección en células cutáneas humanas y explantes de piel, independientemente de 
los niveles de ARN genómico viral (gRNA).

Resultados: Ensayos funcionales demostraron que la entrega de sfRNA aumentaba la infección in 
vitro, en explantes de piel humana y en un modelo murino, donde además agravaba la enfermedad 
y reducía la supervivencia. Mecánicamente, el sfRNA suprimió la respuesta temprana de interferón 
tipo I, inhibiendo selectivamente la señalización mediada por MDA5, sin afectar la vía de RIG-I. Es-
tos efectos se observaron tanto para WNV como para ZIKV, lo que indica un papel conservado en la 
potenciación de la transmisión.

Conclusiones: Este estudio establece al sfRNA salival como un factor conservado que favorece la 
transmisión de ortoflavivirus al modular la inmunidad innata del hospedador. Bloquear su secre-
ción o función podría constituir una estrategia novedosa para el control de la transmisión de orto-
flavivirus a nivel global.

Palabras clave: arbovirus, transmisión, inmunidad innata, piel.
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RESUMEN

Introducción: La parvovirosis canina causada por el parvovirus canino tipo 2 (CPV-2) es una enfer-
medad viral altamente contagiosa que afecta a la población canina a nivel mundial; su prevalencia 
varía según factores como la edad, la raza, el sexo y la región geográfica. Estudios indican que el CPV-
2 sigue siendo una de las principales causas de enfermedad y muerte en cachorros. En Colombia, 
estudios han identificado las variantes CPV-2a y CPV-2b, sin embargo, no contemplan parte de los 
factores asociados. El objetivo de este estudio fue determinar la prevalencia institucional de caninos 
domésticos infectados con CVP-2 y sus factores asociados a partir de muestras enviadas de diferen-
tes clínicas veterinarias del país a un centro de diagnóstico especializado. 

Métodos: Se realizó un estudio descriptivo observacional a partir de muestras de 510 perros sinto-
máticos que ingresaron al laboratorio de diagnóstico molecular TestMol proveniente de diferentes 
ciudades de Colombia. El diagnóstico de CVP-2 se confirmó mediante qPCR a partir de muestras feca-
les, sanguíneas, hisopados, LCR, orina y fluidos. El análisis estadístico se realizó mediante la prueba 
de chi-cuadrado de Pearson con un nivel de significancia del 5 % (p < 0.05) para variables nominales 
y la prueba de chi-cuadrado de tendencia para variables ordinales. 

Resultados: La prevalencia general de infección por CPV-2 fue del 20,4 %. Esta proporción presentó 
diferencias estadísticamente significativas según el grupo de edad. Se observó que la edad fue la 
única variable que se comportó como un factor estadísticamente significativo asociado a la infección 
por CPV-2 (p = 0.013). Por otro lado, la ciudad resultó ser una variable de confusión tras aplicar la 
regresión logística binaria. 

Conclusiones: Los resultados obtenidos presentan una visión actualizada sobre la epidemiología 
del CPV-2 y sus factores asociados en Colombia, mostrando un comportamiento similar al de otros 
países latinoamericanos. Dada su relevancia clínica por su alta mortalidad y capacidad de infección, 
es importante disponer de información epidemiológica actualizada sobre el parvovirus canino en el 
país, ya que esto permite conocer su distribución real, identificar factores de riesgo y orientar estra-
tegias efectivas de prevención y control.

Palabras clave: prevalencia, parvovirus, parvovirosis canina, CPV-2, Colombia.
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RESUMEN

Introducción: El coronavirus entérico canino (CCoV) es un agente viral de distribución mundial en 
perros, que se caracteriza por causar alta morbilidad y baja mortalidad. Su infección produce formas 
leves o asintomáticas de enteritis. La información de su circulación y prevalencia en Colombia es 
escasa. El objetivo de este estudio fue determinar la prevalencia de CCoV y sus factores asociados en 
las ciudades de Medellín, Bogotá y Barranquilla, entre 2019 y 2024. 

Métodos: Se realizó un estudio observacional, descriptivo y transversal con base en 219 muestras 
de pacientes evaluadas en el Laboratorio TestMol mediante qPCR. Las variables cualitativas se des-
cribieron mediante frecuencias absolutas y relativas, como lugar de proveniencia, edad, sexo y raza. 
Se aplicaron análisis de frecuencias, pruebas de chi-cuadrado de Pearson y se calcularon razones 
de prevalencia. Posteriormente, se realizó una regresión logística binaria para ajustar por posibles 
variables de confusión. 

Resultados: La prevalencia general de CCoV fue del 21,5 %. En Barranquilla no se presentaron 
casos positivos, pero en Bogotá y Medellín la positividad fue de 8,7 y 13,8 %, respectivamente. Los 
cachorros presentaron una prevalencia de infección 6,7 veces mayor que los adultos maduros y los 
adultos jóvenes tuvieron una prevalencia 2,6 veces mayor que los adultos maduros. La mayor preva-
lencia se observó en perros adultos jóvenes (32,1 %). En el análisis multivariado, la asociación con 
la ciudad dejó de ser significativa al ajustar por edad, identificando a esta última como una variable 
de confusión. 

Conclusiones: Este estudio representa una primera aproximación al comportamiento del CCoV en 
múltiples ciudades de Colombia y resalta la necesidad de investigaciones más amplias que profundi-
cen en sus determinantes epidemiológicos y evaluar coinfecciones con otros agentes etiológicos re-
lacionados con brotes gastroentéricos en perros jóvenes para fortalecer la vigilancia epidemiológica 
y las estrategias de prevención de CCoV en Colombia. 

Palabras clave: coronavirus canino, prevalencia, perros, Colombia, diagnóstico molecular.
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RESUMEN

Introducción: El adenovirus canino tipo 2 (CAV-2) es un patógeno respiratorio implicado en la 
traqueobronquitis infecciosa canina, enfermedad altamente transmisible, especialmente en alber-
gues y refugios; aunque suele causar cuadros leves, la coinfección con otros agentes puede agravar 
la presentación clínica. En Colombia, la información sobre la circulación del virus, su prevalencia y 
los factores asociados con la infección es limitada, lo que dificulta el diseño de estrategias efectivas 
de prevención y control.

Métodos: Se desarrolló un estudio observacional, descriptivo y transversal para 2023 y 2024, ba-
sado en vigilancia pasiva; se analizaron registros secundarios de perros evaluados mediante PCR en 
laboratorios de diagnóstico molecular con sede en Barranquilla, Bogotá y Medellín; se incluyeron 
variables como edad, sexo, raza categorizada y ciudad de procedencia.

Resultados: La prevalencia de infección por CAV-2 fue del 13,4 %. Medellín presentó la proporción 
más alta de casos positivos (14,3 %), seguida por Bogotá (13,3 %) y Barranquilla (7,7 %). No se 
identificaron asociaciones estadísticamente significativas entre la detección del virus y las variables 
analizadas: ciudad, sexo, edad categorizada y raza. Aunque la literatura reporta mayor susceptibili-
dad en cachorros por inmadurez inmunológica, esta relación no se evidenció en esta investigación; 
la falta de asociaciones podría deberse al tamaño muestral reducido y al diseño basado en vigilancia 
pasiva, lo cual limita la capacidad de análisis inferencial.

Conclusiones: Los hallazgos evidencian circulación activa del virus en las tres ciudades evaluadas, 
con una prevalencia comparable a la reportada en otros países. Es importante fortalecer la vigilancia 
epidemiológica mediante estudios con muestreo probabilístico y mayor poder estadístico. Las prin-
cipales limitaciones fueron el uso de muestreo por conveniencia, la baja representación de algunas 
ciudades y la falta de datos clínicos, lo que restringe el análisis de factores asociados.

Palabras clave: adenovirus canino tipo 2, prevalencia, factores asociados, perros, Colombia, diag-
nóstico molecular.
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RESUMEN

Introducción: La infección por SARS-CoV-2 puede evolucionar hacia formas graves caracterizadas 
por una respuesta inmune desregulada y una “tormenta de citocinas”, en la que la interleucina-6 
(IL-6) ejerce un papel central al amplificar la inflamación y el daño tisular. La vitamina D (VD) posee 
propiedades inmunomoduladoras en diversas infecciones virales; sin embargo, su papel específico 
en la modulación de la respuesta inflamatoria en la infección por SARS-CoV-2 aún no está comple-
tamente esclarecido.

Métodos: En este estudio se evaluó el efecto de la VD sobre la producción de citocinas inflamato-
rias en monocitos y macrófagos humanos estimulados con partículas de SARS-CoV-2 (linaje B.1) 
inactivadas con luz UV. Monocitos y macrófagos, derivados de la línea U937, fueron tratados con 
VD antes, durante o después de la exposición a las partículas virales. La producción de citocinas 
proinflamatorias se cuantificó mediante citometría de flujo (kit CBA). Los datos obtenidos de dos 
experimentos independientes, con tres réplicas técnicas cada uno, se analizaron mediante la prueba 
de Kruskal-Wallis con un post hoc de Dunn para determinar significancia estadística.

Resultados: El tratamiento con VD redujo significativamente los niveles de IL-6 cuando se admi-
nistró durante o después de la exposición a las partículas virales (p < 0.05), lo que sugiere un efecto 
modulador sobre la respuesta inmune innata. 

Conclusiones: La VD atenúa la producción de IL-6 en monocitos y macrófagos humanos expuestos 
a partículas inactivadas de SARS-CoV-2, lo que respalda su potencial como coadyuvante terapéutico 
para mitigar la “tormenta de citocinas” en COVID-19 grave. Estos hallazgos justitican la realización 
de estudios clínicos para evaluar la VD en el control de la hiperinflamación inducida por el virus.

Palabras clave: COVID-19, SARS-CoV-2, citocinas, inflamación, vitamina D, monocitos, macrófagos.
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RESUMEN

Introducción: La secuenciación de genomas de SARS-CoV-2 ha permitido clasificar el virus en dife-
rentes grupos genéticos o clados, basándose en mutaciones específicas en algunos de sus genes. Las 
mutaciones representan un fenómeno inherente y predecible en el contexto de la evolución viral. 
La vigilancia y monitoreo constantes, especialmente a nivel genético, son esenciales para rastrear 
la aparición de nuevas variantes (1). La evolución de SARS-CoV-2 ha dado lugar a la aparición de 
diferentes linajes, algunos de ellos han sido clasificados por la OMS como Variantes de Preocupación 
(VOC por sus siglas en inglés), Variantes de Interés (VOI por sus siglas en inglés) y Variantes Bajo 
Monitoreo (VUM por sus siglas en inglés) en salud pública (2). El objetivo de este  trabajo fue moni-
torear los cambios genéticos del virus del SARS-CoV-2, mediante la vigilancia genómica periódica, 
para comprender su comportamiento y evolución a lo largo del tiempo.

Métodos: Se secuenciaron muestras de ARN viral, con el ensayo CovidSeq de Illumina en la platafor-
ma Illumina MiSeq. Para el análisis bioinformático de las lecturas FASTQ, se utilizó una adaptación 
del protocolo ViralFlow, empleando el genoma de referencia del virus SARS-CoV-2 con el número de 
acceso NC_045512.2.

Resultados: En un análisis nacional a través de los datos genómicos depositados en GISAID (Global 
Initiative to Share All Influenza Data) se identificó que Ecuador ha reportado 12 706 genomas en 
total, de los cuales 7605 correspondientes a la variante Ómicron. A inicios de 2023, se destaca la 
presencia de las subvariantes XBB.1.5.92 y XBB.1.5.92.1 (HQ.1), que en la asignación de linajes dada 
por pangolín las designan como Variantes ecuatorianas (8). En 2024 se observa la circulación de 
la subvariante de interés JN.1*, la cual predominó desde su primer registro en el país en la semana 
epidemiológica (SE) 49-2023 hasta la SE 10 de 2025, a partir de la cual se han identificado las nuevas 
subvariantes KP.2, XEC, LP.8*, LF.7*, XFC, XFG y XFT.

Conclusiones: Hasta la fecha, en Ecuador se han detectado las Variantes de Interés XBB.1.5*, 
XBB.1.16*, EG.5# y BA.2.86/JN.1, así como las Variantes Bajo MB*, XBB.1.9.1, XBB.2.3, JN.1.7, KP.2, 
KP.3, KP.3.1.1, LB.1*, XFG*.

Palabras clave: vigilancia genómica, secuenciación de siguiente generación, SARS-CoV-2, 
epidemiología, diversidad genética.
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RESUMEN

Introducción: La artritis reumatoide (AR) es una enfermedad autoinmune crónica y multifactorial, 
en la que convergen factores genéticos, ambientales e inmunológicos. Los retrovirus endógenos hu-
manos (HERV) han despertado interés por su posible contribución a la fisiopatología de AR. Diversos 
estudios sugieren que HERV pueden encontrarse desregulados en pacientes con AR, aunque su papel 
en la modulación de la respuesta inmune aún no es claro. El objetivo de este estudio fue explorar in 
silico las interacciones inmunogénicas potencialmente inducidas por HERV diferencialmente expre-
sadas según estado serológico en células mononucleares de sangre periférica (CMSP) y plaquetas en 
una cohorte de 26 pacientes con AR, comparados con 6 donantes sanos. 

Métodos: Se aislaron CMSP y plaquetas, las cuales fueron sometidas a análisis de RNA-seq y análisis 
bioinformático para detectar HERV. Se predijeron epítopos mediante el IEDB de La Jolla con afini-
dad por HLA-I y HLA-II de HERV detectados. Se modelaron las estructuras 3D de alelos de HLA-II de 
interés en AR con AlphaFold y se validaron computacionalmente. Se realizaron acoplamientos mo-
leculares de péptidos derivados de HERV y HLA mediante diferentes herramientas computacionales. 
Finalmente, se hicieron análisis de interacción molecular y validación estructural. 

Resultados: Se seleccionaron cinco candidatos HERV: dos de CMSP: 3692 (p = 0,0004) y 1742 (p = 
0,004); y de plaquetas: 5918 (p=0,0043) y K-7 (p=0,0280) en pacientes seronegativos y 2613 (p = 
0,001) en pacientes con AR. Se predijeron diversos péptidos inmunogénicos tanto para HLA-I como 
HLA-II con puntaje cercano a 1. Los péptidos de HERV con mayor potencial inmunogénicos exhibie-
ron valores de unión altamente favorables con HLA-II de interés comparadas con péptidos control. 

Conclusiones: La identificación de HERV y su potencial interacción con HLAs podrían sugerir la 
participación en la patogénesis de AR. Estos hallazgos resaltaron la necesidad de estudios in vitro e 
in vivo para confirmar su relevancia y evaluar su utilidad como biomarcadores o mediadores inmu-
nológicos.

Palabras clave: artritis reumatoide, retrovirus endógenos humanos, plaquetas, células mononu-
cleares, unión a HLA.
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RESUMEN

Introducción: El virus del dengue (DENV), perteneciente al género Flavivirus, es transmitido prin-
cipalmente por el mosquito Aedes aegypti y representa un problema de salud pública en Colombia 
y el mundo. La enfermedad puede ser asintomática o causar fiebre acompañada de otros síntomas 
que afectan la calidad de vida de los pacientes. Existen cuatro serotipos del virus (DENV-1, DENV-2, 
DENV-3 y DENV-4), todos capaces de infectar a humanos. Actualmente no hay un tratamiento an-
tiviral específico, lo que hace necesario el desarrollo de estrategias para la identificación de nuevos 
compuestos con potencial terapéutico. Este estudio tuvo como objetivo realizar un cribado virtual y 
acoplamiento molecular de ligandos naturales contra los serotipos del virus del dengue, caracterizar 
las interacciones proteína-ligando y evaluar la estabilidad de los complejos mediante simulaciones. 

Métodos: Se seleccionaron seis proteínas no estructurales del virus (NS1, NS2/NS3 inhibidor activo, 
NS2/NS3 inhibidor inactivo, NS2/NS3 proteasa, NS3 y NS5) y una proteína estructural (proteína E), 
obtenidas del Protein Data Bank (PDB: 4O6B, 3U1I, 2FOM, 3L6P, 2VBC, 4V0R y 1KOE, respectiva-
mente). Un total de 1100 estructuras de moléculas de origen natural, reportadas con propiedades 
antivirales o posible acción antimicrobiana, obtenidas de bases de datos y referencias bibliográficas, 
fueron acopladas a las estructuras tridimensionales de proteínas utilizando AutoDock Vina, em-
pleando Discovery Studio 2021 para la caracterización de interacciones. La validación de la simula-
ción fue realizada mediante una curva ROC. 

Resultados: Los mejores resultados fueron observados para los complejos 2BVC:(5-(2-fenil-4-
oxocromen-2-il)-5-(2-fenil)-cromen-4-ona) presentó una afinidad de -12.0 kcal/mol, seguido por 
2FOM-(2-[4-[5-(5,7-dihidroxi-4-oxo-2H-cromen-2-il)-2-hidroxifenoxi]fenil]-5,7-dihidroxi-4H-cro-
men-4-ona) con -11.6 kcal/mol, 2BVC-(3,4-dimetil-9-(4-fenoxifenil)-9,10-dihidro-2H,8H-crome-
no[8,7-e][1,3]oxazin-2-ona) con -11.6 kcal/mol, y 2BVC-(8-[(2S,3R)-5,7-dihidroxi-2-(4-hidroxife-
nil)-4-oxo-2,3-dihidro-2H-cromen-3-il]-2-(3,4-dihidroxifenil)-5,7-dihidroxi-4H-cromen-4-ona) 
con -11.4 kcal/mol. Los resultados de validación mediante la curva ROC para las proteínas 2BVC y 
2FOM fueron 93.6 ± 2.6 % y 92.1 ± 1.7 %, respectivamente. Sugiriendo una alta selectividad de los 
ligandos evaluados por estas proteínas.  

Conclusiones: Estos compuestos naturales mostraron potencial para interactuar con los blan-
cos terapéuticos seleccionados, resaltando la importancia de los métodos computacionales en 
la identificación de nuevos candidatos antivirales contra el dengue, en especial el compuesto 
5-(2-fenil-4-oxocromen-2-il)-5-(2-fenil) cromen-4-ona, el cual posee un alto potencial para su 
evaluación experimental. 

Palabras clave: enfermedad tropical, búsqueda in silíco, bioinformática, moléculas terapéuticas, 
virus del dengue.
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RESUMEN

Introducción: El virus del Ébola (EBOV) es un Flavivirus causante de la fiebre hemorrágica del ébola 
en humanos, enfermedad altamente contagiosa con una tasa de letalidad entre 50-90 %. Aunque 
las células fagocíticas juegan un papel importante en la respuesta inmune a la infección, su papel en 
la inducción de la respuesta antiviral y la tormenta de citocinas aún son poco comprendidas. Por lo 
tanto, nuestro objetivo fue evaluar los perfiles de transcripción asociados con la respuesta inflama-
toria y antiviral en macrófagos y células dendríticas humanas infectados con el EBOV in vitro. 

Métodos: Los datos transcriptómicos (bul RNA-seq) de macrófagos y células dendríticas humanas 
infectadas con Ébola (n= 3, t= 6, 24, y 48 hpi) fueron obtenidos del repositorio Gene Expression 
Omnibus (GEO). La normalización, filtrado y análisis estadístico de expresión diferencial se realiza-
ron usando el software R.

Resultados: Se observó que en ambos conjuntos de células fagocíticas infectadas con EBOV hay 
un fuerte silenciamiento de la respuesta inmune antiviral en tiempos tempranos posinfección. Sin 
embargo, entre las 24 y 48 hpi se observó la hiperactivación de múltiples PRRs implicados en el re-
conocimiento de la infección, incluyendo TLR3, RIG-I, MDA5, y ZBP1, conllevando a la inducción de 
fuertes respuestas inflamatorias dependientes de NF-kB, y a la inducción de una robusta respuesta 
antiviral dependiente de múltiples interferones y STAT1, la cual fue insuficiente para el control de 
la infección. Además, identificamos la activación de muerte celular a través piroptosis y necroptosis 
en ambas poblaciones celulares.

Conclusiones: Las células dendríticas y los macrófagos humanos participan activamente en el re-
conocimiento de la infección por EBOV y la inducción de la tormenta de citocinas, a través de la 
hiperactivación de múltiples PRRs y la producción de diversos factores inflamatorios e interferones 
en etapas tardías de la infección, sugiriendo que ambas poblaciones celulares podrían ser un blanco 
clave para el desarrollo de terapias inmunomoduladores enfocadas en controlar la respuesta infla-
matoria patológica en pacientes infectados con EBOV.

Palabras clave: virus Ébola, fagocitos mononucleares, respuesta inmune innata, señalización anti-
viral, tormenta de citoquinas, inmunopatogénesis.
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RESUMEN

Introducción: La leucoencefalopatía multifocal progresiva (PML) es una patología característica de 
huéspedes inmunocomprometidos, ocasionada por el virus de John Cunningham (VJC), que infecta 
predominantemente las células de la sustancia blanca, con una mortalidad hasta del 90 %. El VJC 
pertenece a los denominados “Poliomavirus humanos”, un grupo de virus pequeños, que carecen de 
envoltura y tienen un ADN bicatenario circular cubierto por una cápside icosaédrica. Dicho genoma 
tiene 5130 pb, que codifica para el antígeno T grande y el antígeno T pequeño y las proteínas estruc-
turales VP1, VP2 y VP3. Las lesiones clásicas de la PML en la RMN son hiperintensidades subcorticales 
en el T2 y en el FLAIR, supratentoriales, asimétricas, sin realce, e hipointensas en T1. Sin efecto de 
masa, a menos que se trate de la variante inflamatoria, que se acompaña de edema vasogénico. Ex-
cepcionalmente infecta las neuronas de la sustancia gris cortical y las células granulares del cerebelo. 
En el 11-58 % de los pacientes con VIH se ha descrito compromiso infratentorial, del tronco cerebral 
y el pedúnculo cerebeloso medio.

Métodos: Presentamos el caso de un paciente masculino de 20 años de edad, con 2 meses de males-
tar general, astenia e hiporexia, asociados a fiebre intermitente y diarrea ocasional. En las últimas 
2 semanas previas al ingreso presenta empeoramiento de los síntomas, hemiparesia derecha, afasia 
y relajación de esfínteres. Al ingreso se documentó dismetría izquierda severa y ataxia troncular. 
Como antecedentes tiene infección por VIH de reciente diagnóstico, aún sin TARV, con carga viral 
en 779668 copias y linfocitos T CD4+ en 16 células. Los siguientes procedimientos se realizaron: 
resonancia magnética nuclear (RMN), pruebas para toxoplasmosis, filmarray para líquido cefalorra-
quideo (LCR) y reacción en cadena de la polimerasa (PCR).

Resultados: La RMN contrastada mostró marcada hiperintensidad en T2 y FLAIR protuberancial 
con extensión al pedúnculo cerebeloso medio y hemisferio cerebeloso del lado izquierdo, sin cla-
ra captación del contraste. Las pruebas para toxoplasmosis fueron negativas. La punción lumbar 
arrojó un Filmarray para LCR negativo, PCR para Mycobacterium tuberculosis, sífilis, tinta china y 
cultivos en LCR también negativos. La citometría de flujo y citología en LCR no mostraron células 
anormales. Durante su hospitalización presenta deterioro clínico, estupor, anartria, cuadriparesia 
espástica y nistagmos vertical. Se realizó Poliomavirus JC: Carga viral ADN por PCR en LCR: 1 395 000 
copias/mL (Log10 6,14).

Conclusiones: El hallazgo de Poliomavirus JC sumado al compromiso neurológico confirmó la pre-
sencia de leucoencefalopatía multifocal progresiva con presentación inusual en tronco encefálico y 
cerebelo. 

Palabras clave: leucoencefalopatía multifocal progresiva, VIH, virus de John Cunningham, cerebelo.
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RESUMEN

Introducción: El virus del Zika (ZIKV) está asociado con alteraciones neurológicas severas. Aunque 
se ha descrito su neurotropismo, los mecanismos que median el daño neuronal aún no se compren-
den completamente. Recientemente, las vesículas extracelulares (EVs) han emergido como vehículos 
moleculares de comunicación intercelular con capacidad para modular procesos fisiopatológicos. En 
este contexto, explorar el papel de las EVs derivadas de células residentes del tejido nervioso como 
las células endoteliales microvasculares cerebrales (MBEC) infectadas con ZIKV puede aportar infor-
mación clave sobre su potencial efecto neuroprotector o patogénico. El objetivo de este estudio fue 
evaluar el efecto de EVs provenientes de MBEC infectadas con ZIKV sobre la morfofisiología, el estado 
redox y la dinámica mitocondrial de neuronas corticales in vitro.

Metodología: Cultivos primarios de neuronas corticales de ratones neonatos fueron pretratados 
con EVs de MBEC infectadas con ZIKV (MOI 0.1), previo a la infección neuronal. Se evaluaron los cam-
bios en la morfología neuronal (análisis Sholl), el estrés oxidativo (detección de especies reactivas 
de oxígeno -ROS-), la producción de transcritos antioxidantes de SOD y CAT (RT-qPCR), y la función 
mitocondrial por: i) medición del potencial de membrana mitocondrial por TMRE, ii) su morfología 
por microscopia confocal, y análisis de SNT y iii) la dinámica mitocondrial por inmunoblot.

Resultados: La infección por ZIKV indujo pérdida de complejidad neurítica, aumento de ROS, hiper-
polarización mitocondrial y fragmentación de la red mitocondrial. En contraste, el pretratamiento 
con EVs, en especial EVs provenientes de células infectadas (EVs-GlyR), preservó la arborización neu-
ronal, redujo el estrés oxidativo, y promovió la restauración de la morfología mitocondrial filamen-
tosa. A nivel molecular, se observó un aumento significativo en la expresión de genes antioxidantes. 

Conclusiones: Estos hallazgos sugieren que las EVs-GlyR actúan como moduladores neuroprotec-
tores, ofreciendo un enfoque prometedor para mitigar el daño neuronal inducido por ZIKV.

Palabras clave: ZIKV, EVs, neuroprotección, estrés oxidativo, mitocondrias.
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RESUMEN

Introducción: La dinámica espaciotemporal de los linajes del virus del dengue (DENV) en Colombia 
es un reto; la identificación de patrones de introducción, exportación y reemplazo de linajes, y su re-
lación con la dinámica antigénica, es importante en las enfermedades transmisibles. El objetivo de 
este trabajo fue analizar la epidemiología genómica de DENV-2 y DENV-3 en Colombia y las Américas. 

Métodos: Se realizó RT-qPCR y secuenciación mediante el protocolo DengueSeq en la plataforma 
MinION (Oxford Nanopore Technologies). Los sueros fueron recolectados entre 2023-2024 en Cór-
doba y Sucre.  El análisis bioinformático y filogenético se realizó con iVar, Nextclade, IQ-tree, BEAST 
y Treetime. Se aplicó un modelo estadístico GLM Poisson para evaluar patrones de migración viral 
(Markov jumps) y el software MVSE para estimar la idoneidad vectorial a partir de datos meteoroló-
gicos. Se realizó la secuenciación de genomas de dengue y se integraron datos clínicos, climáticos y 
epidemiológicos para identificar linajes, rutas de transmisión y condiciones que favorecen la propa-
gación del virus. La visualización genética se realizó mediante t-SNE, representando distancias entre 
secuencias en dos dimensiones. 

Resultados: Se analizaron 11 443 secuencias completas del genoma de Colombia y las Américas 
para estudiar la epidemiología genómica de DENV-2 y DENV-3. La reconstrucción filogeográfica re-
veló múltiples introducciones y exportaciones independientes de los linajes cosmopolita y asiáti-
co-americano de DENV-2, así como del linaje DENV-3 III C.2. 

Conclusiones: Resalta el papel fundamental de Colombia como fuente y parada del tráfico viral 
dentro de las Américas. El perfil antigénico demostró una agrupación distinta de linajes emergen-
tes en el espacio antigénico, consistente con el recambio impulsado por el escape inmunológico. 
Los resultados evidencian la necesidad de una vigilancia genómica sistemática y de alta resolución 
para guiar las intervenciones de salud pública específicas y mitigar la transmisión del dengue en 
toda la región. 

Palabras clave: salud pública, epidemiología genómica, filogeografía, escape antigénico, arbovirus, 
enfermedades transmitidas por vectores.
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Sarcoma de  Kaposi  gastro intest ina l  y 
cutáneo en paciente  joven con infecc ión 
por  VIH avanzada:  repor te  de  caso

Sandra  Herrera ,  Edwin  Cañate

RESUMEN

Introducción: El sarcoma de Kaposi (SK) es una neoplasia vascular asociada a la infección por her-
pesvirus humano tipo 8 (HHV-8), considerada enfermedad definitoria de sida. Aunque su incidencia 
ha disminuido con la terapia antirretroviral (TARV), continúa siendo una neoplasia relevante en 
pacientes con inmunosupresión avanzada.

Métodos: Se presenta el caso de un paciente masculino de 27 años con antecedente de VIH no tra-
tado, quien consultó por disfagia progresiva y pérdida de peso de seis meses. Se realizaron estudios 
clínicos, endoscópicos, histopatológicos e inmunohistoquímicos.

Resultados: El paciente ingresó en estado de desnutrición proteico-calórica severa, con diagnósti-
co de VIH estadio C3 (CD4: 35 células/µL). La endoscopia digestiva alta evidenció esofagitis ulcerada 
y lesiones gástricas sospechosas; las biopsias mostraron infiltrado inflamatorio crónico en esófago 
y una lesión fusocelular vascular en estómago, confirmada como sarcoma de Kaposi mediante in-
munohistoquímica (CD31, CD34, HHV-8 positivos, Ki67: 70 %). Una segunda biopsia cutánea de 
lesiones violáceas abdominales corroboró sarcoma de Kaposi dérmico. Además, se documentaron 
candidiasis oral y sífilis indeterminada (VDRL reactivo). El paciente recibió ganciclovir intraveno-
so por sospecha de coinfección por CMV, tratamiento con penicilina benzatínica y posteriormente 
inició TARV con profilaxis para gérmenes oportunistas. Evolucionó con mejoría clínica parcial de la 
disfagia, encontrándose estable al egreso y en seguimiento multidisciplinario.

Conclusión: Este caso ilustra la coexistencia de SK gastrointestinal y cutáneo en un paciente joven 
con inmunosupresión avanzada por VIH, resaltando la importancia del diagnóstico histopatológico 
y la inmunohistoquímica para diferenciar procesos infecciosos de neoplásicos. La detección pre-
coz y el inicio oportuno de TARV son fundamentales para mejorar la sobrevida y calidad de vida 
de estos pacientes.

Palabras clave: sarcoma de Kaposi, VIH/SIDA, HHV-8, inmunosupresión, neoplasia vascular, 
gastroenterología.
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RESUMEN

Introducción: Physalis peruviana L. es una fruta tropical de importancia económica para Colombia, 
que se destaca como el principal exportador mundial. En Antioquia, este cultivo se ha expandido 
significativamente, en muchos casos con material de siembra de estatus fitosanitario incierto, lo 
que ha favorecido la diseminación de virus emergentes y conocidos. El viroma de P. peruviana incluye 
patógenos como PhyVNV y PhyVX, y virus comunes en otras solanáceas como PVX, PVY, PYVV y PMTV. 
A esto se suma un reporte reciente de TaLMV, un potyvirus que saltó de su hospedante natural, el 
Solanum betaceum. Estos hallazgos resaltan el papel de P. peruviana como posible reservorio de virus 
que amenazan otras solanáceas. El control de enfermedades virales en plantas consiste en estrate-
gias mixtas que incluyen inspección sanitaria, uso de material certificado, variedades resistentes 
y prácticas agrícolas que reduzcan la transmisión. Sin embargo, factores como el comercio global, 
la expansión de monocultivos, el cambio climático y la proliferación de vectores han favorecido la 
emergencia de patógenos virales. En este contexto, se requieren herramientas que permitan estu-
diar la dinámica de aparición y dispersión de virus, integrando la caracterización del viroma con 
modelos epidemiológicos que apoyen la toma de decisiones en el manejo fitosanitario. 

Métodos: En este trabajo se desarrolló un modelo epidemiológico de caminata aleatoria para eva-
luar el riesgo de dispersión viral en Antioquia. El modelo incorporó variables como altitud y tempe-
ratura óptima del cultivo, para delimitar las áreas con mayor idoneidad productiva y susceptibilidad 
a brotes. 

Resultados: Los resultados permiten identificar zonas críticas para la vigilancia, estimar rutas pro-
bables de transmisión y proyectar escenarios de propagación. El modelo se complementó con análi-
sis virómicos de datos metatranscriptómicos públicos y con información del censo agrícola. 

Conclusiones: Lo anterior permitió estimar el riesgo epidemiológico entre P. peruviana y otras so-
lanáceas, constituyendo una herramienta para optimizar el control fitosanitario en estos cultivos. 

Palabras clave: Physalis, solanáceas, riesgo epidemiológico, virus emergentes.
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RESUMEN 

Introducción: Los potyvirus constituyen el grupo más amplio y económicamente relevante de 
virus de ARN de plantas, con impacto en una gran diversidad de cultivos a nivel mundial. Un de-
terminante clave en su ciclo de infección es la interacción entre la proteína viral ligada al genoma 
(VPg) y factores de iniciación de la traducción como eIF4E, eIF(iso)4E y nCBP. Estas interacciones son 
fundamentales para la replicación viral y también representan un punto crítico en el desarrollo de 
resistencia genética en plantas. Cambios mínimos en VPg o en eIF4E/eIF(iso)4E pueden interrumpir 
esta interacción y generar resistencia en la planta. Sin embargo, sustituciones de aminoácidos en 
VPg capaces de restaurar la interacción con eIF4E mutado permiten a los potyvirus superar esta re-
sistencia, favoreciendo su adaptación y la eventual evasión de las defensas de la planta.

Métodos: Este trabajo propone la estandarización de un modelo bioinformático para predecir y 
analizar la compatibilidad estructural entre VPg y homólogos de eIF4E en plantas. Incluyendo una 
fase de validación comparativa utilizando diferentes programas de modelación molecular y docking, 
para evaluar la calidad y precisión de las estructuras generadas. 

Resultados: Se realizó un análisis exhaustivo de las secuencias proteicas para garantizar su co-
rrecta anotación, alineamiento y representación estructural, asegurando que el modelo predicho 
sea el más preciso posible. Los modelos resultantes se emplearán para predecir afinidades de unión 
y configuraciones espaciales de complejos VPg-factor del hospedero, evaluando cómo mutaciones 
específicas pueden alterar estas interacciones y proporcionando información sobre la probabilidad 
de eventos de salto de hospedero en potyvirus. 

Conclusiones: El objetivo final es disponer de una herramienta validada y reproducible que ofrezca 
predicciones altamente precisas sobre las interacciones VPg–eIF4E en potyvirus, sirviendo como 
base para estudios enfocados en su especificidad y adaptabilidad, así como en el diseño de estrate-
gias de resistencia para cultivos susceptibles a este grupo viral.

Palabras clave: potyvirus, docking, modelación molecular.
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RESUMEN

Introducción: Históricamente, los cambios estructurales en las moléculas han sido fundamenta-
les para la identificación y mejora de diferentes actividades biológicas. Compuestos dihalogenados 
derivados de L-tirosina, han demostrado actividad frente a HIV-1 y a arbovirus como dengue y Zika. 
El virus chikungunya (CHIKV), es un arbovirus que ha causado múltiples epidemias alrededor del 
mundo. En los últimos tres años (especialmente en 2025), la incidencia de casos y brotes causados 
por este virus ha aumentado, sin embargo, no existen antivirales aprobados. El objetivo fue evaluar 
la actividad antiviral y mecanismo de acción de compuestos diclorados de L-tirosina (dCTyr) frente 
a CHIKV.

Métodos: Cuatro compuestos sintéticos dCTyr de tipo amina terciaria con diferentes patrones de 
metilación en los grupos hidroxilo de la molécula fueron evaluados. Las estrategias antivirales in 
vitro fueron realizadas en células Vero contra CHIKV/Col. Las partículas virales infecciosas (PVI) fue-
ron cuantificadas por plaqueo, la expresión de proteína viral por Cell-ELISA, las copias genómicas por 
RT-qPCR y las rutas metabólicas por metabolómica no dirigida por LC-MS/MS2.

Resultados: En tratamiento combinado, los compuestos 1C y 2C redujeron significativamente la 
producción de PVI, 3C las aumentó y 4C no tuvo actividad. El posible mecanismo de 1C y 2C fue 
evaluado. Ninguno tuvo actividad virucida; solo 1C tuvo actividad posterior a la infección, sin inhi-
bición de proteína ni genoma viral, relacionado posiblemente con etapas tardías; y ambos compues-
tos tuvieron actividad en el tratamiento previo a la infección, pero solo 1C tuvo actividad en etapas 
tempranas de la infección (adhesión e internalización). Se planteó entonces el posible mecanismo 
de 2C, dirigido a la modulación del metabolismo celular, y se encontraron cambios, principalmente 
en los niveles de lípidos y aminoácidos de las células pretratadas-infectadas frente a las células in-
fectadas sin tratar. 

Conclusiones: Se evidenció entonces que el patrón de metilación de compuestos dCTyr, determina 
la actividad anti-CHIKV y su mecanismo de acción. 

Palabras claves: chikungunya virus, antivirales, in vitro, estructura-actividad, mecanismo de ac-
ción, metabolómica. 
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RESUMEN

Introducción: El virus de Influenza A (VIA) circula de forma endémica en cerdos en Colombia desde 
hace al menos 50 años. Pese a la ausencia de vacunación en el país, hay evidencia que sugiere que en 
Colombia el VIA es antigénicamente divergente a VIA presentes en otras partes del mundo. Por tan-
to, el objetivo de este estudio fue determinar el nivel de reactividad cruzada entre virus de referencia 
internacional ampliamente usados en diagnóstico y el VIA presente en diferentes regiones del país. 

Métodos: 74 sueros provenientes de cerdos de las principales regiones productivas, obtenidos en-
tre 2021-2023, fueron evaluados frente a siete virus aislados en el país entre 2008 y 2021 (H1N1, 
H1N2 y H3N2) y dos virus de referencia internacional (H1N1 y H3N2). 

Resultados: Los resultados mostraron que la reactividad serológica en cerdos de Colombia es más 
alta frente a los virus de campo. De igual manera, se encontró que varias de las muestras que fueron 
negativas frente a los virus de referencia eran positivas, con títulos altos de anticuerpos, frente a los 
virus de campo, mostrando que VIA circulando en cerdos en Colombia es antigénicamente diferente 
a los de referencia. 

Conclusiones: Este estudio demuestra que el desconocimiento de las características antigénicas 
del virus de influenza A afecta negativamente la capacidad diagnóstica y de vigilancia virológica del 
país, lo cual supone un riesgo para la salud pública y un detrimento a los esfuerzos globales para la 
preparación frente a un agente con demostrada capacidad zoonótica y potencial pandémico. Adicio-
nalmente, es necesario evaluar y actualizar los virus de referencia usados para el diagnóstico de VIA 
en el contexto nacional señalando la importancia del país como un posible nicho para la emergen-
cia de variantes antigénicas del VIA que debido a una falta de detección apropiada pueden circular 
inadvertidamente. 

Palabras claves: Orthomyxovirus, drift antigénico, virus emergentes, diagnóstico.
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RESUMEN

Introducción: Pneumocystis jirovecii (Pj) es un hongo oportunista causante de neumonía en perso-
nas inmunocomprometidas, especialmente en personas que viven con VIH (PVVIH), con una morta-
lidad del 10-30 %. El papel de la colonización en pacientes inmunosuprimidos aún no se comprende 
del todo. Este estudio buscó determinar la frecuencia de colonización y/o neumocistosis por P. jiro-
vecii en pacientes con VIH y/o neumonía.

Métodos: Se realizó un estudio con dos cohortes: A (retrospectiva) y B (prospectiva), que incluye-
ron pacientes con VIH, VIH+neumonía y neumonía, reclutados en distintas instituciones de Mede-
llín. Adicionalmente, la cohorte B incluyó un grupo control de voluntarios inmunocompetentes. 
Se aplicaron criterios de elegibilidad y se recolectaron esputos inducidos (cohorte A) e hisopados 
nasofaríngeos (cohorte B) en el ingreso y a los seis meses. También se obtuvieron datos sociodemo-
gráficos y clínicos. La extracción de ADN se realizó con QIAamp® DNA Mini Kit y la detección de P. 
jirovecii mediante PCR anidada dirigida al gen mtLSU-rRNA; la calidad e integridad del ADN se verificó 
con PCR al gen de la beta-globina humana.

Resultados: En total se incluyeron 168 individuos: 86 en el grupo 1 (VIH), 12 en el grupo 2 (VIH+-
neumonía), 9 en el grupo 3 (neumonía) y 61 en el grupo 4 (sanos). En el ingreso, la frecuencia de 
colonización fue 6,98, 8,3, 0 y 14,8 % en los grupos 1-4, respectivamente. A los seis meses, fue 9,8, 
0, 0 y 15,5 %, respectivamente. 

Conclusiones: Ningún paciente positivo al ingreso lo fue en el seguimiento, lo que sugiere que la 
colonización por P. jirovecii es un fenómeno temporal y que su detección por PCR no siempre refleja 
una infección activa.

Palabras clave: Pneumocystis jirovecii, colonización, VIH, neumonía, salud pública.
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RESUMEN

Introducción: Los virus respiratorios son la principal causa de infecciones respiratorias agudas 
(IRA), que afectan particularmente a pacientes pediátricos y ancianos. La detección de estos agen-
tes virales puede realizarse a través de métodos de amplificación de ácidos nucleicos (NAT) como la 
RT-qPCR. Sin embargo, acceder a recursos necesarios para implementar estos métodos en nuestro 
país representa costos elevados y tiempos de espera prolongados que pueden entorpecer ensayos 
clínicos y de investigación. Por lo tanto, se resalta la necesidad de implementar alternativas loca-
les para mitigar la demanda de recursos importados, representando también una disminución en 
los costos necesarios para acceder a este tipo de herramientas. Así, el objetivo de este trabajo fue 
desarrollar un ensayo de PCR múltiplex para la detección de 5 virus respiratorios de importancia 
en Colombia: adenovirus (AdV), influenza A (FluA), Influenza B (FluB), virus sincitial respiratorio 
(VSR) y SARS-CoV-2. 

Métodos: El desempeño del ensayo desarrollado se evaluó con 208 muestras nasofaríngeas (hiso-
pados o aspirados) de pacientes pediátricos sintomáticos que acudieron al Hospital Pediátrico La 
Misericordia (HOMI), en Bogotá, entre abril y junio de 2024. Las muestras se evaluaron simultánea-
mente con el kit comercial ALLPLEX RV Master. Se determinó el grado de concordancia entre ambos 
métodos calculando el coeficiente kappa (κ) de Cohen. 

Resultados: En el caso de AdV (κ = 0,950), FluA (κ = 0,949) y VSR (κ = 0,898) se evidenció una con-
cordancia elevada con valores de kappa que se ubican dentro del rango más alto de la escala inter-
pretativa utilizada (0.81-1.00). El número de casos positivos para FluB y SARS-CoV-2 fue muy bajo, 
por lo que no se consideraron en el análisis de concordancia. 

Conclusiones: Estos resultados respaldan la utilidad del sistema in-house como alternativa para la 
detección local de AdV, FluA y VSR, con alto grado de concordancia respecto a un método comercial 
ampliamente validado.

Palabras clave: IRA, virus respiratorios, detección, PCR múltiplex, RT-qPCR.
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RESUMEN

Introducción: La infección por dengue continúa siendo la enfermedad viral transmitida por vecto-
res más relevante a nivel mundial en términos de morbilidad y mortalidad. En 2024 se presentó la 
mayor tasa de incidencia registrada en Colombia con 606 94 casos por 100 000 habitantes y un nú-
mero total de 320 982 casos (PAHO). El desarrollo de métodos de diagnóstico sensibles y específicos 
sigue siendo fundamental para la detección oportuna y precisa de la infección. 

Métodos: En este trabajo se desarrolló un ensayo híbrido que combina las ventajas de la RT-PCR 
anidada y de la detección en tiempo real, con el cual se busca superar las desventajas de la PCR 
anidada, como son la necesidad de un método de análisis posterior y el alto riesgo de contaminación 
cruzada, y, por otro lado, mejorar la sensibilidad de la RT-qPCR. Se evaluó su desempeño en términos 
de sensibilidad y especificidad analítica, así como su utilidad para la detección de DENV en muestras 
clínicas de pacientes febriles con sospecha de infección por dengue. La sensibilidad analítica se evaluó 
empleando diluciones seriadas de cosechas virales de cada uno de los cuatro serotipos de dengue y la 
especificidad analítica se evaluó con ARN de virus Zika, chikunguña, Mayaro y fiebre amarilla. 

Resultados: El ensayo híbrido mostró una sensibilidad analítica superior al de la RT-PCR-
semianidada y a la RT-qPCR. De las 100 muestras clínicas analizadas, 13 fueron positivas por RT-PCR 
semianidada, 17 por RT-qPCR y 43 mediante el ensayo hibrido implementado. 

Conclusiones: El ensayo desarrollado permitió identificar un mayor número de casos positivos, 
dada su capacidad de detectar un menor número de copias genómicas en la muestra.  El método One 
step-RT-qPCR-anidado constituye una alternativa altamente sensible, específica y operativamente 
eficiente para la detección del virus dengue en muestras clínicas.

Palabras clave: arbovirus, dengue, RT-qPCR, PCR anidada, detección.
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RESUMEN

Introducción: Las arbovirosis son enfermedades víricas que se transmiten a través de la picadura 
de mosquitos del género Aedes y han llegado a ser consideradas como un problema de salud pública 
mundial y también representan un riesgo para la seguridad transfusional, ya que los criterios de 
diferimiento para estas arbovirosis se basan solo en la ausencia de síntomas en los donantes. El 
objetivo del estudio fue analizar las infecciones por arbovirus (DENV, CHIKV, y ZIKV) en donantes de 
sangre y su relación con los casos notificados en el sistema de vigilancia epidemiológica en 2024 en 
cuatro regiones geográficas de Colombia.

Métodos: Se realizó diagnóstico molecular de las infecciones por DENV, CHIKV y ZIKV, y la detección 
de anticuerpos IgM específicos para estos arbovirus en muestras donantes de sangre recolectadas 
en diferentes sedes del Banco de Sangre de la Cruz Roja Colombiana ubicadas en cuatro regiones 
geográficas (Andina, Caribe, Orinoquía y Pacífico) durante 2024. Esta información se comparó con 
los registros de informes de evento y boletín epidemiológico semanal (BES) del Instituto Nacional de 
Salud (INS) durante el período de estudio. 

Resultados: El análisis integró la evaluación de 1316 muestras de donantes de sangre en las que 
se identificó un total de 218 infecciones activas por arbovirus (RT-PCR Positivo o IgM Positivo), co-
rrespondientes a DENV (9.6 %), CHIKV (3.9 %) y ZIKV (3.4 %). Al comparar las infecciones activas por 
DENV en los donantes se encontró acuerdo con las semanas epidemiológicas en las que se presentó 
aumento en la notificación de casos de dengue a nivel nacional. En el caso de CHIKV, el número de 
muestras positivas en los donantes fue similar al total de casos confirmados a nivel nacional 52 vs. 
51, mientras que las infecciones por ZIKV identificadas en los donantes superó el valor de casos no-
tificados 45 vs. 37, respectivamente. 

Conclusiones: El análisis muestra la circulación de los tres arbovirus en Colombia, responsables del 
desarrollo de infecciones ‒sintomáticas y asintomáticas‒ en la población. Estos resultados resaltan 
la necesidad de la inclusión de pruebas de detección de los arbovirus en tamizaje de rutina en banco 
de sangre, la vigilancia activa de las infecciones en la población, y evaluar el efecto de las infecciones 
asintomáticas en la transmisión.

Palabras clave: arbovirus, RT-PCR, serología, donantes de sangre.
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RESUMEN

Introducción: El dengue es la enfermedad viral transmitida por mosquitos más extendida en el 
mundo, con gran impacto en salud pública. La transmisión vertical, aunque poco común, puede 
ocasionar cuadros graves en neonatos que simulan otras infecciones perinatales. 

Métodos: Neonato de 7 días, previamente sano, consultó por fiebre de un día, se sospechó sepsis 
neonatal tardía y se inició Oxacilina + Amikacina. Al ingreso sin hallazgos clínicos relevantes. Se 
procedió con los exámenes paraclínicos descritos en la sección de resultados. 

Resultados: Neonato presentó hemoconcentración, trombocitopenia y PCR elevada. Al tercer día 
desarrolló exantema, hepatoesplenomegalia, neumonía basal derecha, coagulopatía (TP 20.9 s, TPT 
75.1 s), colestasis (BT 1.5 mg/dL, FA 186 mg/dL, GGT 277 mg/dL, LDH 2.866 U/L), hipertransami-
nasemia (ALT 454 U/L, AST 2.609 U/L), hipoalbuminemia (2.3 g/dL) y trombocitopenia grave (30 
000 células/µL) con necesidad transfusional. Ante evolución tórpida por insuficiencia hepática se 
descartaron otras etiologías. En el reinterrogatorio se identificó que la madre presentó fiebre intra-
parto, confirmándose dengue (IgM positiva). Al neonato se le solicitó serología con NS1 positivo; 
IgM/IgG negativas, estableciendo dengue neonatal grave por transmisión vertical, que requirió ma-
nejo dinámico. Evolucionó favorablemente y egresó al séptimo día, asintomático en el seguimiento. 

Conclusiones: Aunque infrecuente, el dengue congénito puede ser severo. Su presentación clínica 
en neonatos es variable, inespecífica y semeja sepsis, lo cual dificulta el diagnóstico. En este caso, 
la disfunción hepática, trombocitopenia, coagulopatía y exantema orientaron a un origen viral. La 
clínica materna compatible y la confirmación serológica permitieron el diagnóstico. En recién na-
cidos hijos de madres sintomáticas, especialmente en zonas endémicas, es clave la sospecha clínica 
para un diagnóstico y manejo oportuno, lo cual disminuye la morbimortalidad. Este caso respalda la 
inclusión del dengue congénito dentro del acrónimo SCORTCH como entidad emergente y relevante.

Palabras clave: dengue grave, transmisión vertical, congénito, neonato, insuficiencia hepática.



223
Núm. 01 - 2025

eISSN 2011-7531

ISSN 0120-5552

13 al 15 de noviembre de 2025

Á R E A S  T E M ÁT I C A S :  V i r o l o g í a  c l í n i c a ,  S i m p o s i o  s a t é l i t e  e n  v i r u s

d e  i n m u n o d e f i c i e n c i a  h u m a n a .

h t t p s : / / d x . d o i . o r g / 1 0 . 1 4 4 8 2 / s u n . 0 1 . 9 1 8 . 6 1 6

A C V- 2 0 2 5 - 1 3 1

Síndrome de desgaste como manifestación 
de infección por VIH: reporte de un caso
Juan José Avendaño Contreras1, Camila Andrea Pacheco Paredes1, 

Andrea Cristina Restrepo Hincapié1, Fernando Mendoza Bula2

1	 Residente de Pediatría, Facultad de Ciencias de la Salud, Exactas y Naturales, 

Universidad Libre Seccional Barranquilla (Colombia). 

2	 Infectólogo pediatra. Clínica de Especialidades del Hospital Infantil Napoleón Franco 

Pareja, Cartagena (Colombia). 

Correspondencia: Camila Andrea Pacheco Paredes. caanpapa27@gmail.com



224
Núm. 01, 223-224

Barranquilla (Col.) 

Síndrome de desgaste  como mani festac ión 
de  infecc ión por  VIH:  repor te  de  un caso

Juan José Avendaño Contreras , 
Cami la  Andrea Pacheco Paredes , 
Andrea Cr ist ina  Restrepo Hincapié , 
Fernando Mendoza Bula

RESUMEN

Introducción: El síndrome de desgaste es una complicación poco frecuente de la infección por VIH, 
considerada condición definitoria de sida y estadio clínico C. Su clínica inespecífica puede confun-
dirse con otras patologías crónicas, lo cual retrasa el diagnóstico. 

Métodos: Adolescente masculino de 13 años, antecedente de asma no controlada, con un año de 
hiporexia, pérdida de peso no intencionada, diarrea (3-4/día) y fiebre, con múltiples consultas a 
urgencias tratadas sintomáticamente. En la última semana presentó exacerbación de síntomas y 
tos seca persistente, siendo remitido a institución de mayor complejidad. Ingresó con mal estado 
nutricional (IMC y talla: -2 DE), palidez, xerosis, crépitos en hemitórax derecho, dedos en palillo 
de tambor y uñas en vidrio de reloj. Se consideró crisis asmática y diarrea crónica, por lo cual se 
solicitó paraclínicos. 

Resultados: Se encontraron los siguientes hallazgos: anemia microcítica hipocrómica, heterogénea 
arregenerativa, leucopenia con neutropenia, reactantes de fase aguda elevados, hipoalbuminemia y 
hepatomegalia por ecografía. Prueba rápida para VIH fue positiva, confirmada con ELISA de 4ª gene-
ración, carga viral de 69 368 copias/mL y CD4 de 42 células/mL, clasificándose como VIH 3C. Hos-
pitalizado durante un  mes, y se estableció vía de contagio sexual, se recuperó estado nutricional e 
inició tratamiento con TDF/FTC + RAL, profilaxis con azitromicina y TMS/SMX, además de fluconazol 
y apoyo en salud mental con fluoxetina. Presentó buena adherencia. 

Conclusiones: En este caso se resalta la importancia de considerar la infección por VIH en un adoles-
cente con manifestaciones clínicas multisistémicas y compromiso nutricional severo, con múltiples 
consultas sin diagnóstico definitivo; inclusive sin antecedentes claros de riesgo conocidos. Es nece-
sario fortalecer los programas de detección temprana y educación sexual en esta población. Además, 
manejo multidisciplinario que incluya no solo la terapia antirretroviral, sino también soporte nutri-
cional y acompañamiento en salud mental para lograr estabilidad clínica y adherencia terapéutica.

Palabras clave: VIH, sida, síndrome de desgaste, pérdida de peso, diarrea.
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RESUMEN

Introducción: El VIH pediátrico sigue siendo un problema de salud pública que afecta a 1,4 millo-
nes de niños, de los cuales solo el 55 % recibe TAR. Las infecciones oportunistas agravan la morbi-
mortalidad y representan un reto diagnóstico y terapéutico. 

Métodos: Masculino de 11 años, con trastorno de habilidades escolares y VIH diagnosticado a los 
11 meses, por fallecimiento de padre debido a infección de novo, en manejo con 3TC/AZT + RAL (falla 
virológica con ABC/3TC + LPV/RTV), fluconazol y TMP/SMX, consulta por cuadro de 7 días de fiebre y 
aftas. Al ingreso, con muguet manejado con nistatina. Se procedieron con los exámenes paraclíni-
cos, los cuales se presentan junto con los resultados en siguiente sección.

Resultados: Tomografía (TAC) de tórax con adenopatías parahiliares y atelectasias, carga VIH 47 
816 copias y genotipificación con resistencia a RTV (mutación T97A/Y13R), por lo que se cambió 
esquema a DRV/r + DTG. Paraclínicos con anemia normocítica normocrómica, leucopenia con lin-
fopenia, carga VIH de      82 238 copias y CD4 de 8 células/µL, IgG Toxoplasma gondii positiva, carga 
CMV 73 copia, TAC de cráneo y tórax normales. Por discordancia en reportes se realizó fibrobroncos-
copia con lavado, resultando galactomanano positivo. Oftalmología evidenció coriorretinitis acti-
va y cicatrices maculares bilaterales. La resonancia cerebral mostró hiperintensidades múltiples en 
sustancia blanca. 

Conclusiones: Se diagnosticó aspergilosis, coriorretinitis por T. gondii y leucoencefalopatía aso-
ciada a sida. Se inició Voriconazol e inmunoglobulina intravenosa (IGIV) cada 21 días hasta lograr 
indetectabilidad viral y recuperación inmunológica. Tras un año, el paciente alcanzó CD4 ≥ 200 cé-
lulas/µL, suspendió profilaxis y no requirió más IGIV, con buena evolución clínica. Este caso resalta 
la importancia de sospechar infecciones oportunistas en pacientes con inmunosupresión severa por 
VIH. El ajuste oportuno de TAR y el uso complementario de IGIV favorecieron la mejoría inmunoló-
gica y clínica. En pacientes pediátricos con VIH avanzado, el diagnóstico precoz de oportunismos es 
clave para reducir morbimortalidad y alcanzar estabilidad clínica.

Palabras clave: aspergilosis, coriorretinitis, infecciones oportunistas, leucoencefalopatía, VIH.
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RESUMEN

Introducción: Múltiples especies de culícidos participan en la transmisión de arbovirus de im-
portancia en salud pública. No obstante, un gran número de especies mantienen ciclos enzooticos 
sin interacción directa con poblaciones humanas. Factores ambientales, incluidos los asociados al 
cambio climático, están modificando la distribución de estos vectores y aumentando la probabilidad 
de emergencia de nuevos virus. En este contexto, y aprovechando los avances en secuenciación de 
nueva generación, se requiere fortalecer la vigilancia de arbovirus y virus insecto-específicos. El 
conocimiento sobre la circulación de estos virus en regiones biodiversas de Colombia, como la Ama-
zonía y el Caribe, continúa siendo limitado. 

Métodos: Con el fin de contribuir a llenar este vacío, realizamos un análisis preliminar del viroma 
de 20 pools de culícidos recolectados en entornos rurales, urbanos y selváticos de los departamentos 
de Cesar y Amazonas. Las muestras incluyeron especies de los géneros Aedes, Culex, Psorophora y 
Coquillettidia. El material genético fue secuenciado en plataforma Illumina NovaSeq 6000, seguido 
de filtrado, ensamblaje y análisis bioinformático para la identificación viral. 

Resultados: Nuestros resultados confirman la presencia de virus insecto-específicos pertenecien-
tes a las familias Chuviridae, Xinmoviridae y Rhabdoviridae, en concordancia con reportes previos 
en culícidos. También se pudieron detectar miembros de la familia Flaviviridae en pools de Aedes. 

Conclusiones: Estos hallazgos amplían el conocimiento sobre la diversidad de virus insecto-especí-
ficos en Colombia y resaltan la necesidad de incorporar la vigilancia metatranscriptómica en progra-
mas de salud pública. Asimismo, plantean interrogantes sobre el papel de estos virus en la ecología 
y biología de los vectores, con potenciales implicaciones en la transmisión de arbovirus.

Palabras clave: virus insecto-específicos, arbovirus, ecología viral, bioinformática.
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RESUMEN

Introducción: Los usuarios de drogas inyectables (PID) son una población importante en la epide-
miología de la infección por el virus de la Hepatitis C (VHC) a nivel global. En el marco de la política 
integral “Ruta Futuro” del Ministerio de Justicia y del Derecho en 2021 se realizó un tamizaje de 
infección por VHC en PID en Armenia y en Cúcuta (Colombia). Esta investigación permitió la carac-
terización de 45 secuencias de VHC. El objetivo de este estudio es el análisis filodinámico y filogeo-
gráfico de las secuencias de VHC caracterizadas en esta población de PID y secuencias de VHC aisladas 
desde 1998 a nivel global, con el fin de estudiar los periodos de mayor diversidad genética y cómo 
ha sido la circulación de este virus en América. 

Métodos: Se realizó una búsqueda en Genbank de secuencias de VHC aisladas en PID, y se obtuvie-
ron  alrededor de 1128 secuencias de diferentes países del mundo; se logró un tamaño representati-
vo de 106 secuencias. Las secuencias fueron alineadas usando MAFFT v.7. Los análisis fiolodinámi-
cos y filogeográficos se realizaron con Beast v10.5.0 con 200 millones de generaciones y un modelo 
de reloj relajado y GTR+G+I. Adicionalmente, para los análisis fiolodinámicos y filogeográficos se 
usaron los modelos de Skygrid y Constant Size, respectivamente. 

Resultados: Los resultados parciales muestran que la diversidad genética y el tamaño poblacional 
del VHC eran altos desde el 2000 hasta 2010; a partir de este año se observa una disminución hasta 
2020, año en que se evidencia nuevamente un incremento. Los análisis filogeográficos muestran 
que las secuencias de VHC aisladas en Colombia son provenientes de Canadá; además se logra evi-
denciar una circulación constante de cepas de VHC entre estos dos países a lo largo del tiempo. 

Conclusiones: El genotipo 1 subgenotipo 1a de VHC es el más prevalente en esta población, lo que 
concuerda con lo reportado en otros estudios. 

Palabras clave: virus de la hepatitis C, filodinámica, filogreografía, PID, diversidad genética, circu-
lación, tamaño poblacional. 
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RESUMEN

Introducción: La vía de señalización ERK1/2 es importante en la respuesta inmune innata a infec-
ciones virales. Durante la infección por SARS-CoV-2, la interacción de los monocitos y macrófagos 
con células infectadas o con proteínas virales, como Spike, activa receptores de reconocimiento de 
patrones tales como los receptores tipo Toll (TLR) que desencadenan la activación de la vía de seña-
lización ERK1/2, con la consecuente liberación de mediadores proinflamatorios. Recientemente se 
describió la interacción de la proteína E del SARS-CoV-2 con el TLR2, lo que genera la activación del 
factor de transcripción NF-κB y la producción de la quimiocina proinflamatoria CXCL8, que también 
es regulada por la vía ERK1/2. Dado que la Vitamina D3 puede regular negativamente la expresión 
de TLR, su uso representa una estrategia potencial de inmunomodulación en casos de COVID-19 gra-
ve. El objetivo de este estudio es evaluar la activación de la vía ERK1/2 en monocitos inducida por 
partículas de SARS-CoV-2, variante B.1, en presencia o ausencia de vitamina D. 

Métodos: Se establecieron cultivo de monocitos, derivados de la línea celular U937, y se estimula-
ron con el virus inactivado, mediante exposición a luz UV por 30 min, con adición de la vitamina D 
en diferentes tiempos de cultivo (-2 h, 0 h y 2 h). 

Resultados: La activación de la vía se evaluará en las células obtenidas 24 horas postratamiento 
mediante un ensayo de inmunoblot, utilizando anticuerpos específicos contra las formas fosforila-
da y total de ERK1/2 y contra la proteína β-actina.

Conclusiones: Los resultados del estudio permitirán aportar evidencia in vitro del papel de la vi-
tamina D en la regulación de la vía ERK1/2 en monocitos humanos estimulados con partículas de 
SARS-CoV-2 inactivadas, modelo que permite la exposición de estas células del sistema inmune a las 
proteínas Spike y E presentes en la envoltura viral.

Palabras claves: COVID-19, SARS-CoV-2, ERK1/2, inflamación, vitamina D, monocitos.
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RESUMEN

Introducción: La transmisión del virus chikunguña (CHIKV) puede representar un riesgo para la 
seguridad transfusional en Colombia. Este estudio tuvo por objetivo analizar la persistencia, capa-
cidad infecciosa y adsorción de CHIKV en componentes sanguíneos. 

Métodos: Se inocularon concentrados de plaquetas (3mL sin tratamiento con choque térmico y con 
este) y unidades de glóbulos rojos (30 mL) con 1.5-2.5×10⁷ unidades formadoras de placa (UFP) de 
CHIKV. Las plaquetas se almacenaron a 20-25°C bajo agitación y los glóbulos rojos a 4°C. Se recolec-
taron alícuotas de las plaquetas diariamente durante cinco días y de glóbulos rojos cada siete días 
hasta seis semanas. Para evaluar la adsorción viral en glóbulos rojos, se obtuvieron precipitados tras 
centrifugación con lavados sucesivos. El genoma viral se cuantificó mediante RT-qPCR y la capacidad 
infecciosa se determinó por ensayos de formación de placas en células vero. La adsorción del virus 
a la superficie de glóbulos rojos se confirmó por RT-qPCR y microscopía de fluorescencia. Las dife-
rencias en copias genómicas y partículas virales infecciosas fueron analizadas mediante pruebas no 
paramétricas (Kruskal-Wallis y Dunn, p<0.05). 

Resultados: En plaquetas, hasta el día cuatro se observó una disminución significativa en copias 
virales (de 2.1×10⁴ a 6.7×10³ copias/μL) y en partículas infecciosas (de 1.3×10⁵ a 5.5×10⁴ UFP/mL). 
Al día cinco, las plaquetas sin choque térmico mostraron un aumento significativo en el número 
de copias virales comparadas con las tratadas térmicamente, mientras que la infectividad continuó 
disminuyendo. En los glóbulos rojos, las copias virales disminuyeron significativamente a partir de 
la semana cuatro, pero la infectividad se mantuvo estable durante las seis semanas. La adsorción 
viral en glóbulos rojos se confirmó desde las primeras dos horas de interacción. 

Conclusiones: CHIKV persiste en glóbulos rojos y plaquetas con tendencia a disminuir, la adsorción 
del virus en los glóbulos rojos podría favorecer su estabilidad implicando un riesgo para la seguridad 
transfusional.

Palabras clave: arbovirus, seguridad de la sangre, componentes sanguíneos, donantes de sangre. 
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RESUMEN

Introducción: El dengue, enfermedad viral con prevalencia creciente, representa una alta carga 
para la salud pública; tiene distintas formas de presentación clínica, hasta síndrome de dengue am-
pliado, en el que hay distintos grados de afectación orgánica. 

Métodos: Se presenta el caso de un masculino de 11 años, sano, con cefalea, mialgias, artralgias, 
fiebre y dolor abdominal. Al tercer día, con hemoptisis, con consulta a hospital local, donde fue 
hospitalizado. Estudios iniciales con NS1 positivo para dengue, trombocitopenia (<20.000/mm³), 
leucocitosis (>30.000/mm³), alteraciones de función renal y hepática, coagulopatía, LDH elevada, 
ascitis y derrame pleural). 

Resultados: Se considera diagnóstico de dengue grave; se trasladó a UCIP y se manejó según el 
plan C de la OMS. Presentó convulsión tónico-clónica generalizada, manejada con benzodiacepinas y 
fenitoína, y dificultad respiratoria progresiva, por lo cual requirió oxigenoterapia de alto flujo, des-
pués intubación orotraqueal. Estudios para evaluar diagnósticos diferenciales, negativos. Se docu-
mentaron: hepatitis (transaminasas ≥1.000 UI/L), encefalopatía, hipoglucemia, lesión renal aguda 
KDIGO 2 y síndrome hemofagocítico (160 puntos en la escala HSCORE, 25–40 % de probabilidad), evi-
denciado por fiebre persistente, citopenias, ferritina elevada, alteración hepática y esplenomegalia. 
La miocarditis se diagnosticó por taquicardia persistente, signos clínicos de bajo gasto, disfunción 
sistólica en ecocardiografía y elevación del Pro-BNP. Adicionalmente, presentó neumonía bilateral 
extensa y fungemia por Candida parapsilosis, tratada con Caspofungina por 14 días. Requirió so-
porte transfusional y terapia de reemplazo renal. Evolucionó favorablemente hasta lograr retiro de 
soportes y posterior egreso hospitalario. 

Conclusiones: Este caso destaca la importancia del monitoreo estrecho y del abordaje multidis-
ciplinario, donde el tratamiento oportuno, soporte multimodal y seguimiento dinámico permiten 
mejorar la sobrevida, incluso en escenarios clínicos de alta complejidad. Se concluye que las mani-
festaciones del síndrome de dengue ampliado son variadas y pueden afectar múltiples sistemas, lo 
cual es infrecuente y hace necesario reconocer tempranamente signos de alarma y complicaciones 
raras para implementar intervenciones que mejoren el pronóstico.

Palabras clave: dengue ampliado, encefalopatía, nefritis, miocarditis, síndrome hemofagocítico.  
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RESUMEN

Introducción: El reciente brote de fiebre amarilla (FA) en Colombia evidenció la necesidad de im-
plementar herramientas para medir títulos de anticuerpos neutralizantes en personas vacunadas y 
evaluar su protección. El objetivo de este estudio fue cuantificar los títulos de anticuerpos neutrali-
zantes en población vacunada en Colombia. 

Métodos: Se amplificó el virus de la FA (cepa 17D) en células vero en confluencia. La titulación viral 
se realizó sembrando células vero y BHK-21 en placas de 96 pozos; después de 16 horas, las células 
fueron infectadas con seis diluciones seriadas en base 10 del virus, y posteriormente, cubiertas 
con un medio semisólido compuesto (carboximetilcelulosa al 1 %. Tras 48 horas, las células se fija-
ron con paraformaldehído (PFA) al 4 % y las unidades formadoras de focos (UFF) fueron detectadas 
mediante una tinción con un anticuerpo 4G2 contra flavivirus (dilución 1:200), seguido de un an-
ticuerpo secundario conjugado con peroxidasa de rábano picante (HRP, dilución 1:5.000). La visua-
lización se realizó usando una reacción cromogénica con 3,3’-diaminobenzidina (DAB). Para medir 
los títulos de anticuerpos neutralizantes, se tomaron sueros de 20 individuos vacunados, diluidos 
inicialmente 1:40 y sometidos a nueve diluciones seriadas en base 3. Estas diluciones se incubaron 
durante una hora a 37 °C con cantidades conocidas de FA, y luego se inocularon en células vero y BHK 
sembradas previamente en placas de 96 pozos. Tras la infección, las monocapas se recubrieron con 
medio semisólido y se fijaron a las 48 horas. Las UFF se detectaron y visualizaron con el mismo pro-
cedimiento de tinción descrito anteriormente. El título de neutralización 50 (FRNT50) fue calculado 
utilizando el paquete estadístico Prism 10. 

Resultados: Los títulos de FA obtenidos en los dos tipos de líneas celulares estuvieron entre 4 x 
104 y 2,5 x 105 UFF/mL, y los títulos de anticuerpos neutralizantes de los individuos estaban entre 
1:10 y 1:640. 

Conclusiones: Se estandarizó un ensayo de microneutralización para la medición de títulos de an-
ticuerpos neutralizantes contra la fiebre amarilla. 

Palabras clave: fiebre amarilla, microneutralización, anticuerpos neutralizantes, vacunación.
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RESUMEN

Introducción: Spodoptera frugiperda es una plaga devastadora que afecta cultivos como maíz, algo-
dón, sorgo y caña de azúcar, generando pérdidas millonarias a nivel mundial. El biotipo maíz pre-
senta amplia distribución y creciente resistencia a insecticidas, lo que resalta la necesidad de estra-
tegias de control sostenibles. Entre ellas, los virus asociados al insecto representan una alternativa 
prometedora, aunque en Colombia el conocimiento sobre su viroma es limitado. El objetivo de este 
estudio fue caracterizar el viroma de larvas de S. frugiperda (biotipo maíz) para identificar virus con 
potencial en biocontrol. 

Métodos: Se recolectaron tres larvas en instar sexto que se alimentaban de plantas de maíz diferen-
tes en Envigado (Antioquia); del cuerpo completo de las larvas se extrajo y purificó RNA, y se realizó 
secuenciación Illumina NovaSeq 6000 (paired-end). El análisis bioinformático incluyó control de 
calidad (FastQC), limpieza de lecturas (Trimmomatic), ensamblaje (rnaSPAdes) e identificación de 
virus mediante BLASTx contra la base de datos viral de NCBI.

Resultados: Se detectaron secuencias virales correspondientes a las familias Phenuiviridae, Bacu-
loviridae y Belpaoviridae. Actualmente, se avanza en la clasificación a nivel de género y en análisis 
filogenéticos. 

Conclusiones: Estos resultados preliminares constituyen uno de los primeros acercamientos al vi-
roma de S. frugiperda en Colombia y abren nuevas perspectivas para el desarrollo de estrategias de 
biocontrol para esta plaga.

Palabras clave: Spodoptera frugiperda, transcriptoma, viroma, biocontrol.
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RESUMEN

Introducción: Fiebre amarilla hace parte del reglamento sanitario internacional (RSI) que es vincu-
lante para los países de las Américas. En Colombia, el Instituto Nacional de Salud (INS) cuenta con 
protocolos de vigilancia epidemiológica que permiten la toma de decisiones, fortalecimiento de la 
vacunación y control vectorial. El Laboratorio Nacional de Referencia (LNR) lidera la confirmación 
de casos humanos y primates no humanos (PNH) y realiza la búsqueda activa en el territorio nacio-
nal para estimar distribución de la enfermedad y aportar a indicadores de riesgo.

Métodos: Se analizaron muestras notificadas al sistema, priorizando muestras agudas. Se aplica 
algoritmo definido por la OPS con detección molecular por RT-PCR. Se incluyen casos vivos y falle-
cidos, y estudios por histopatología e inmnohistoquímica. Los virus detectados son incluidos en la 
caracterización genómica rutinaria. El LNR realiza búsqueda activa por diagnóstico diferencial en el 
territorio nacional.

Resultados: Se han analizado 2678 muestras notificadas para fiebre amarilla (2024-2025), y 3145 
muestras febriles adicionales como diagnóstico diferencial. 128 casos se han confirmado en 10 de-
partamentos, incluyendo 53 mortalidades; Tolima con mayor confirmación (84,2 %). Se ha realiza-
do búsqueda activa en 31 departamentos. La histopatología y detección de antígeno amarílico han 
correlacionado con la detección viral por RT-PCR en la mayoría de las mortalidades. 64 epizootias se 
han confirmado en PNH con concentraciones virales elevadas en las muestras analizadas. En morta-
lidades y PNH, el virus se ha detectado con mayor frecuencia en hígado, bazo y tejido cerebral (PNH). 
Los análisis genéticos han confirmado la circulación del genotipo Suramericano I. 

Conclusión: La vigilancia por laboratorio de la fiebre amarilla permite estimar la distribución de 
la enfermedad, aunque es un componente que debe ligarse a coberturas de vacunación adecuadas 
y educación comunitaria para detección de riesgos. El LNR mantiene las actividades propias de su 
misionalidad para este evento como parte del RSI. 

Palabras clave: arbovirus, fiebre amarilla, vigilancia epidemiológica, Colombia, Epizootia.


