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INTRODUCCIÓN
El Dengue es la infección viral transmitida por vectores 
más importante en países tropicales y subtropicales. De 
hecho, en lo corrido del año se ha informado que hay 
más de dos millones de casos reportados de dengue en 
América Latina. En Colombia, las mayores tasas de inci-
dencia de dengue se presentan principalmente en seis 
regiones, siendo Norte de Santander una de ellas. Esta 
región del país tiene 10 municipios fronterizos con Ve-
nezuela, siendo el puente internacional Simón Bolívar 
en Villa del Rosario, el paso migratorio que mayor re-
gistra movimientos de entrada y salida de colombianos 
y venezolanos en el país. A la par, Venezuela es un país 
donde el dengue también constituye un problema de sa-
lud pública y ocurren epidemias frecuentes desde 2001. 

OBJETIVO
Realizar un análisis filogenético a muestras positivas 
para Virus Dengue (DENV), recolectadas de pacientes 
del municipio de Villa del Rosario, Norte de Santander 

METODOLOGÍA
Se procesaron 30 muestras de sueros positivas para 
DENV-1 y DENV-2, recolectadas entre agosto de 2015 a 
abril de 2016 y 7 muestras de sueros positivas para DENV-
1, recolectadas entre abril a agosto de 2019.  En algunas 
de estas muestras se logró amplificar y secuenciar el gen 
de la proteína de envoltura. Las secuencias obtenidas se 
editaron y ensamblaron usando SeqMan PRO‚ luego se 
alinearon utilizando CLUSTAL W con cepas previamen-
te reportadas en el GenBank y se construyeron árboles 
filogenéticos usando el Software MEGA 7.
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RESULTADO
El análisis filogenético con Maximum Likelihood (ML) 
de DENV-1 demostró que las secuencias pertenecen al 
genotipo V, Clado I. Adicionalmente, se observó que 
las secuencias formaron una agrupación parafilética, 
cuatro secuencias se encontraban agrupadas con ce-
pas de Venezuela y Colombia, mientras dos secuencias 
con cepas de Ecuador y Panamá. Se encontró que las 
secuencias del actual brote epidemiológico de dengue 
corresponden a DENV-1 formando un clado diferente 
de las secuencias previamente diagnosticadas en 2016 
en la misma región. Para el caso de DENV-2 con el árbol 
filogenético de ML, se evidenció que las secuencias 
pertenecen al genotipo asiático-americano y Clado IV, 
asimismo estas secuencias formaron una agrupación 
parafilética con secuencias de Venezuela y Colombia, 
previamente reportadas entre el 2008 al 2016.  

DISCUSIÓN Y CONCLUSIÓN
Nuestros análisis de DENV-1 permitieron confirmar la 
presencia del genotipo V, característico en la mayor 
parte de las cepas de aisladas en Colombia y América .  
A su vez, nuestras secuencias se encontraron en el cla-
do I que comprende secuencias de países de América 
reportadas entre 1977-2018. Para el caso de DENV-2, 
nuestras muestras corroboraron la presencia del ge-
notipo asiático-americano, lo que concuerda con los 
reportes de los últimos años en la región. También las 
muestras se agruparon en el clado IV, el más difundi-
do en América.  Sin embargo, un hallazgo significati-
vo fue que nuestras secuencias formaron agrupacio-
nes parafiléticas, que evidencian que en esta región 
ocurren múltiples eventos epidemiológicos, lo cual 
indica que la proximidad geográfica está favorecien-
do a la exportación e importación de diferentes cepas 
entre Colombia y Venezuela.  Igualmente, demuestra 
la importancia de vigilar las arbovirosis en las regio-
nes fronterizas donde el flujo migratorio favorece la 
alta transmisión de las enfermedades infecciosas. 
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