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Taxonomía

https://slideplayer.com/slide/12156711/



6 ordeñadores con 
lesiones 

exantemáticas en las
manos compatibles 

con infección de
Poxvirus.

LOW-GC: IMLP (230
bp)

Capripoxvirus, 
Leporipoxvirus, 
Orthopoxvirus, 

Suipoxvirus, 
Yatapoxvirus y

Avipoxvirus.

Vaccinia Virus B5R
(1130 bp)

A56R (1134 bp)
Parapoxvirus p37K( 

489 bp) (PCPV, ORFV
and Bovine papular

stomatitis virus)











.
Vesículas en región dorsal de la 

mano  derecha. Tercio inferior de la 
nariz,  vestíbulo nasal, surco 
nasogeniano, labio  superior, 

pabellones auriculares y 1/3 de  los 
miembros inferiores.

Biopsia de piel: úlcera activa con
cambios citopáticos virales

(aclaramiento nuclear, 
inclusiones interactivo

plasmáticas y Nucleares) 
sugestivos de ectima 

contagioso.







Fuente: CDC https://www.cdc.gov/poxvirus/monkeypox/index.html

Monkeypox virus (MPXV)



Monkeypox virus (MPXV)

Fuente: INS, Mayo 2022
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Diagnóstico diferencial



Patogénesis
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Diagnóstico y caracterización 

Genómico 



Protocolo de detección molecular 

Directrices de laboratorio para la 
detección y el diagnóstico de la infección 
por el virus de la viruela del mono 



Distribución de CT en las muestras 
procesadas 
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Protocolo de secuenciación



3.778 Global 

381 Sur América (10%)

125 Colombia (32,8 %)

EpiPOX (Monkeypox
virus)



Distribución mundial de linajes de 
Monkeypox

https://nextstrain.org/monkeypox/hmpxv1

Sublinajes de Monkeypox virus 



Distribución mundial de linajes de 
Monkeypox

https://nextstrain.org/monkeypox/hmpxv1

Distribución de sublinajes de 
Monkeypox virus



Filogenia de Monkeypox virus, construido con 
máxima verosimilitud con el modelo de 
sustitución K3Pu+F+I y 1000 réplicas bootstrap.



Análisis filogenético de Monkeypox virus 
en Colombia 



Distribución de sublinajes de 
Monkeypox virus en Colombia 



Tasa 
sustitución 
9x10-6 (1-2 
nucleotidos 
por año).

Mutaciones genómicas en 2022 

https://virological.org/t/initial-observations-about-putative-apobec3-deaminase-editing-driving-short-
term-evolution-of-mpxv-since-2017/830



La acción normal de las enzimas 
APOBEC3 es antiviral. Es muy probable 
que la inducción de mutaciones en 
ubicaciones aleatorias a lo largo del 
genoma produzca suficientes cambios 
nocivos para el virus. TC→TT y GA→AA 
(42)

APOBEC3G (apolipoprotein B)

https://virological.org/t/initial-
observations-about-putative-
apobec3-deaminase-editing-driving-
short-term-evolution-of- mpxv-since-
2017/830
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Aislamiento viral y microscopia electrónica 

VERO infectadas con MPXV 100X

MOCK  100X



Perspectivas de investigación

Caracterizar la dinámica de la infección por MPXV en individuos VIH
positivos y sus contactos estrechos.

1. Caracterizar la presentación clínica de los individuos
inmunosuprimidos y sus contactos estrechos infectados con
MPXV.

2. Establecer los factores de riesgo e infección de contactos
cercanos de individuos infectados con MPXV.

3. Caracterizar el componente genómico de los linajes de MPXV y
las respuestas inmunes en los individuos VIH positivos.

4. Determinar la presencia de coinfecciones en individuos
infectados con MPXV.



Consideraciones

• Necesidad de realizar estudios en poblaciones susceptibles incluyendo 
individuos con VIH y mujeres embarazadas y niños.
• Los modos de transmisión que sostienen el brote actual no se comprenden

completamente.
• Existen cambios en la presentación clínica observados actualmente con

respecto al cuadro clínico conocido.
• Es indispensable generar mayor evidencia relacionada con la efectividad del

uso de medidas tanto farmacéuticas como no farmacéuticas en el control el 
brote.
• Fortalecer las capacidades de secuenciación genómica aprovechando las 

capacidades de secuenciación existentes, para determinar los clados
circulantes, su evolución y relación con transmisibilidad y patogénesis.
• Caracterizar los patrones de transmisión, incluidos spillback y modos de

transmisión zoonótica y de persona a persona.
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