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Figura 1. Cladograma radial 
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1. Se reconocieron molecularmente cuatro clados para Orthopoxvirus

monkeypox y sus respectivas variantes a nivel mundial: Ia, Ib, IIa y IIb

(estando Colombia localizado en este último).

2. Se confirma el origen de Orthopoxvirus monkeypox en la República 

del Congo con el linaje Ia y Ib, dispersándose hacia Nigeria y Ghana, 

donde se desarrolla el linaje IIa y IIb, siendo este último el que más se

dispersa a nivel mundial, incluyendo Europa y América.

CONCLUSIONES

Figura 3. Figuras Obtenidas desde NEXTSTRAIN

a) Cladograma para el clado I de MPXV. b) Dispersión endémica del clado I

La MPXV se detectó por primera vez en

monos de laboratorio en 1958, y el primer

caso humano fue descubierto por la OMS en

1970 en la República Democrática del Congo.

La OMS ha declarado que la MPXV es la

infección por Orthopoxvirus más importante

en humanos desde la erradicación de la

viruela

Existen dos clados de MPXV: el clado I

(anteriormente el clado de la cuenca del

Congo) causa una enfermedad más grave,

con una tasa de letalidad potencial del 10%;

mientras que el clado II (anteriormente el

clado de África occidental), que incluye los

subclados IIa y IIb, suele causar una

enfermedad más leve. 1.

Obtención de secuencias crudas de diferentes países

Alineamiento de conjuntos de secuencias

Asignación del clado de las variantes

Identificar las relaciones de ancestralidad de

variantes del virus Orthopoxvirus monkeypox

y sus patrones de diseminación en los 5

continentes

OBJETIVOS ESPECIFICOS

1. Reconocer molecularmente los clados

filogenéticos en que se enmarcan las

secuencias genómicas del MPXV de forma

global.

2. Rastrear la propagación del virus a través

de los continentes estableciendo sus

relaciones filogenéticas precisas.

Figura 4. Figuras Obtenidas desde NEXTSTRAIN

a) Cladograma para el clado I y clado II de MPXV. b) Dispersión mundial de MPXV
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Figura 1. Orthopoxvirus monkeypox

(Singh et al., 2024)

Figura 2. Imágenes de sintomatología parcial de 

MPXV. (Colombiano, 2022)
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