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La mayoría de las enfermedades infecciosas emergentes en 
humanos son de origen animal (zoonosis)

SARS-CoV
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Pandemia de COVID-19: SARS-CoV-2 un virus emergente 
en la humanidad  (Febrero 2020- Enero 2023 )

Total de casos:752,503,599 Total de muertes 7,010,681 
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Resurgencia Global de Epidemias de Enfermedad 
por los Arbovirus 



Desarrollo de Diagnósticos y Biomarcadores



https://doi.org/10.1016/j.virol.2019.03.006

Secuenciación genómica se ha convertido en una herramienta útil 
para comprender mejor la patogenicidad/virulencia y la vigilancia

Los patógenos surgen constantemente y se propagan a nuevas áreas y, a 
menudo, las opciones de diagnóstico para la infección son limitadas, lo 

que hace que la vigilancia sea clave para su control.

https://doi.org/10.1016/j.virol.2019.03.006
https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/genome-sequencing
https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/virus-virulence
https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/epidemiological-surveillance
https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/epidemiological-surveillance
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Epidemiología genómica: la secuenciación puede informar las 
decisiones de salud pública



Etapas en el análisis genómico de los microorganismos
Laboratorio (horas) Bioinformática (horas)





¿Qué herramientas bioinformáticas son cruciales 
en este proceso?

• Ensambladores de novo y basados en referencia: SPAdes, Velvet o 
Bowtie2/BWA;  reconstruir el genoma del organismo de interés, ya 
sea desde cero o utilizando un genoma de referencia como guía. 

• Herramientas de anotación genómica: Una vez que tenemos el 
genoma ensamblado, necesitamos identificar los genes y otras 
características genómicas. Prokka o RAST realizan la predicción de 
genes, la anotación funcional y la asignación de ontologías de 
genes. 

• Plataformas de comparación genómica: Para entender las 
relaciones evolutivas y las diferencias entre cepas, utilizamos 
herramientas como BLAST, Mauve o Roary. Estas nos permiten 
alinear genomas, identificar regiones conservadas o variables, y 
construir árboles filogenéticos. 



Filogenia: reconstruyendo la historia evolutiva de 
los patógenos

• ¿Qué es un árbol filogenético? Diagrama que representa las 
relaciones evolutivas entre organismos o secuencias. Nodos 
internos = ancestros comunes; ramas = divergencia; longitud 
= distancia evolutiva.

• Métodos de reconstrucción filogenética: Máxima 
verosimilitud (ML), Inferencia Bayesiana, Neighbor-Joining 
(NJ). Cada uno balancea precisión y costo computacional.

• Herramientas clave: IQ-TREE (ML rápido), BEAST (reloj 
molecular bayesiano), MrBayes (inferencia bayesiana), 
MAFFT/MUSCLE (alineamiento de secuencias).

• ¿Para qué sirve en salud pública? Rastrear el origen de 
brotes, identificar rutas de transmisión, detectar la 
emergencia de variantes y vigilar la diseminación global de 
patógenos.

• Repositorios globales: NCBI GenBank, GISAID (influenza, 
SARS-CoV-2), Nextstrain (visualización en tiempo real de 
evolución viral).





Colaboración Univalle-Unal_Palmira-CIAT
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Lopez-Alvarez D, Parra B, Cuellar WJ. 2020. Genome sequence of SARS-CoV-2 isolate Cali-01, from Colombia, 
obtained using Oxford Nanopore MinION sequencing. Microbiol Resour Announc 9:e00573-20. 
https://doi.org/10.1128/MRA.00573-20.
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López-Alvarez et al., 2025. Viruses 17:800. 405,689 casos · 2,463 genomas · 23 clados Nextstrain · 118 linajes Pango · 7 olas epidémicas



Los picos de Covid-19 en Cali estuvieron más asociados con eventos 
de tipo social que con una variante en particular del  SARS-CoV2 

Los picos de Covid-19 en Cali estuvieron mas asociados con 
eventos de tipo social que con una variante en particular del  
SARS-CoV2 

Variantes 
del SARS-
CoV2

Marzo 2020 Abril 2023 

2466
Genomas 

Casos
Muertes 
 

Dia sin IVA
Festivos
Estallido 
social 

López-Alvarez et al., 2025. Viruses 17:800. 405,689 casos · 2,463 genomas · 23 clados Nextstrain · 118 linajes Pango · 7 olas epidémicas





(Espaciador transcrito interno)

Es incierto si variantes mas virulentas de ZIKV  contribuyen al desarrollo 
del Síndrome de  Guillain-Barré

Hay variantes del virus Zika (ZIKV)  que causan el 
Síndrome de Guillain-Barré  (GBS)  ? 

La epidemia del Zika aumentó en 211%  los 
casos de GBS en Colombia y LATAM

El
ab

o
ra

d
o

 c
o

n
 B

io
R

en
d

e
r 

p
o

r 
La

u
ra

 Q

Mortalidad del 3-10%



(Espaciador transcrito interno)

Quick, J. et al. Nat Protoc 12, 1261–1276 (2017)

Objetivo : Evaluar  si existen mutaciones en los genomas de ZIKV en 
personas  que desarrollaron  GBS en comparación con los virus en 
quienes  no lo desarrollaron  

15 Zika + Guillain-Barré 
(casos) 

17 Zika (controles)  

ZIKV 
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1406  Genomas del ZIKV Abril 
1947-Septiembre 2021  P
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No hay mutaciones ni cambios en 
el genoma del ZIKV que 
expliquen el desarrollo del  
Síndrome de  Guillain- Barré 







192
Genomas globales

en árbol ML (IQ-TREE)

8
Genomas completos
(Nariño, Colombia)

• 4 : hspSWEuropeLatinAmerica
• 2 : hspAfrica1LatinAmerica
• 1 : hspSWEurope (sin mestizaje)
• 1 : hspColombia (linaje local)



Florez, Patiño-Montoya, López-Alvarez, Castillo et al. 2025. Appl. Microbiol. 5:129. 
https://doi.org/10.3390/applmicrobiol5040129





3,341
ASVs microbioma
16S rRNA V3-V4



43 ARGs
Genes de resistencia

a antibióticos





(Espaciador transcrito interno)

• La secuenciación genómica, se ha convertido en un pilar fundamental para la 
comprensión y el manejo de las enfermedades infecciosas; ya que se necesitan 
metodologías innovadoras  fáciles de usar y capaces de identificar 
simultáneamente diversos microorganismos (virales, bacterianos o fúngicos) 
con mucha precisión para tomar decisiones oportunas.

• Los métodos de vigilancia basados ​​en la genómica y metagenómica ofrecen la 
oportunidad de mejorar la detección de patógenos conocidos y los nuevas aún 
por llegar.

• La bioinformática nos proporciona las herramientas necesarias para 
desentrañar la complejidad de la resistencia a los antimicrobianos a nivel 
genómico y molecular, allanando el camino hacia estrategias de tratamiento 
más efectivas.

Conclusiones



Conclusiones
• Aceleración del descubrimiento: Permite identificar blancos terapéuticos y 

posibles fármacos de manera más rápida y eficiente.
• Comprensión profunda: Facilita la elucidación de los mecanismos 

moleculares de la patogénesis y la resistencia.
• Vigilancia y control: Mejora nuestra capacidad para rastrear brotes y 

monitorear la evolución de los patógenos.
• Diagnóstico avanzado: Contribuye al desarrollo de herramientas 

diagnósticas más sensibles y específicas
• Filogenia y evolución molecular: Permiten reconstruir el origen y la 

dispersión de los patógenos, detectar variantes bajo selección positiva y 
anticipar la emergencia de nuevas amenazas.

La interdisciplinariedad y el uso ético y responsable de las herramientas
disponibles son fundamentales para enfrentar los desafíos actuales en

salud global.
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