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INFORME VIGILANCIA GENOMICA DE DENGUE 2025
VES-DENV-005-10-2025

Este informe corresponde a la deteccion de genotipos v linajes del virus del dengue, de muestras que ingresaron a la
Unidad de Arbovirosis (UA) para la vigilancia epidemioldgica de dengue, en el Departamento de Referencia para la
Vigilancia Epidemioldgica de la Direccién del Laboratorio Nacional de Salud (DLNS). Esta vigilancia gendmica tiene el
objetivo de identificar los serotipos y genotipos del virus circulante, asi como detectar la potencial introduccion de
nuevos linajes en la poblacion.

La Grafica 1 corresponde al ingreso a la Seccion de Secuenciacién (VES) de 116 muestras, las cuales fueron
seleccionadas por la Unidad de Arbovirosis (UA) de los envios de las diferentes Direcciones Departamentales de Redes
Integradas de Servicios de Salud (DDRISS) del 07 de marzo al 03 de septiembre del 2025. las muestras incluidas fueron
priorizadas por la UA, las cuales incluyen casos de dengue con sintomas de alarma, dengue grave y que cumplan con
los criterios de inclusién para el proceso de secuenciacion.

Grafica 1. Muestras ingresadas para el proceso de secuenciacion de dengue, por DDRISS, del 07 de
marzo al 03 de septiembre del 2025 (n=116).
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Fuente: Direccion del Laboratorio Nacional de Salud —DLNS-.
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En la Grafica 2 se representan la clasificacion de los casos seguin su gravedad: DSSA= dengue sin signos de alarma,
DCSA= dengue con signos de alarma, DG= dengue grave 1. El 71.55% de los casos presentan un DCSA (n=83), seguido
de un 16.38% de casos con DG (n=19) y solo el 12.07% presentan DSSA (n=14).

Grafica 2. Clasificacion de casos segun gravedad® de muestras ingresadas al proceso de secuenciacion,
del 07 de marzo al 03 de septiembre del 2025 (n=116).
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!Esta clasificacion esta basada en los signos y sintomas reportados en la ficha epidemioldgica y el manual “Dengue: guias para la
atencion de enfermos en la Regidn de las Américas”. 2.ed. (2015).

Fuente: Direccion del Laboratorio Nacional de Salud —DLNS-.

De las 116 muestras que cumplieron los criterios de inclusion para el proceso de secuenciacion, se obtuvo la secuencia
gendmica efectiva de 106 muestras (91.38%).

En la Grafica 3 se presentan los casos segun grupo etario y sexo. Se determind que el 57.5% de las muestras
corresponden a mujeres (n=61) y el 42.5% a hombres (n=45). Cabe destacar que mas del 50% de muestras
representan al grupo de personas entre 5y 17 afios (n=56), seguido del grupo de adultos entre 18 y 39 afios (n=27).
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Grafica 3. Casos por grupo etario y sexo de muestras secuenciadas localmente, del 07 de marzo al 03
de septiembre del 2025 (n=106).
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Fuente: Informacion obtenida de Ficha Epidemioldgica Integrada Dengue-Chikungunya-Zika.

La secuenciacion permitid confirmar el serotipo en el 100 % de las muestras con secuencias de calidad, sin
discrepancias entre los datos moleculares y la tipificacion esperada. En la Grafica 4, se observa que en el periodo del
18 de marzo al 03 de septiembre del 2025 circularon tres de los cuatro serotipos existentes de dengue, de los cuales

el 72% de casos corresponden a DENV-3 (n=76), el 22% a DENV-2 (n=24), y el 6% a DENV-1 (n=6).

|
Kilémetro 22 Barcena, Carretera al Pacifico, Zona 3, Villa Nueva, Guatemala f X©@ @ & wwwmspas.gob.gt
http://portal.Ins.gob.gt/

Teléfono 6644-0599



©% s, | Ministerio de
& % | Salud Pablica
8 2y Asistencia Social
‘Q v-. Direccién del Laboratorio
0, M .
ATEMP Nacional de Salud

Grafica 4. Porcentaje de muestras por serotipo de dengue secuenciadas localmente, del 07 de marzo al
03 de septiembre del 2025 (n=106).
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Fuente: Direccion del Laboratorio Nacional de Salud —DLNS-.

En la Grafica 5, se muestra la resolucion de los casos (fallecido, hospitalizado o no hospitalizado) por serotipo de
dengue. Se observa que el 44.33 % fueron hospitalizados (n=47), el serotipo DENV-3 representa el 61.7% (n=29) de
pacientes hospitalizados, seguido del serotipo DENV-2 con el 36% (n=17), mientras que el serotipo DENV-1 representa

solamente el 2.1% (n=1).
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Grafica 5. Resolucion de casos, segln serotipo de dengue, de muestras secuenciadas del 07 de marzo
al 03 de septiembre del 2025 (n=106).
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Fuente: Direccion del Laboratorio Nacional de Salud —DLNS-.

En este proceso de secuenciacion, se detect6 para el serotipo DENV-3 el genotipo III linaje B.3.2, el cual continla
siendo predominante con un 71.70% de los casos (n=76). Se detectd para el serotipo DENV-2 el genotipo III linaje
D.1.2, que representa el 22.64% de las muestras (n=24). En relacidn al serotipo DENV-1 se identificd el genotipo V
linaje B, que constituye el 3.77% de los casos (n=4).

Adicionalmente, se detectaron dos (2) casos de DENV-1 del genotipo V linaje E.1. Segun informacién extraida de la
ficha epidemioldgica el primer caso (2025-VES-DENV-095) fue detectado en mayo 2025, de una persona de sexo
masculino con nacionalidad francesa que reportd antecedentes de viaje a la Polinesia Francesa. Por lo tanto, se clasifica
como un caso importado. El segundo caso (2025-VES-DENV-174) fue detectado en agosto del mismo afio, de una
persona de sexo femenino originaria de Petén sin antecedentes de viaje. Dada la deteccidon de un caso sin nexo
epidemioldgico aparente con zonas endémicas, se recomienda mantener una vigilancia genémica activa que permita
determinar si este linaje ha comenzado a circular de forma local en Guatemala.
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Grafica 6. Numero de muestras por genotipo de dengue secuenciadas localmente, del 07 de marzo al
03 de septiembre del 2025 (n=106).
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Fuente: Seccién de Secuenciacion, Direccion del Laboratorio Nacional de Salud —DLNS-.

A continuacion, se presenta una descripcion del arbol filogenético de DENV-1 linaje V (Imagen 1). El analisis filogenético
incluyo tres muestras secuenciadas localmente, mientras que las demas secuencias de referencia fueron obtenidas de
la plataforma GISAID. En esta base de datos, Unicamente se identificaron dos secuencias de la Polinesia Francesa de
1988 correspondientes al linaje 1V, lo que evidencia la escasez de informacién histérica disponible para esta region.

En el arbol se observa que los casos de Dengue 1 genotipo V linaje E.1. (2025-VES-DENV-095 y 2025-VES-DENV-174),
se agrupan junto con secuencias reportadas en Brasil. Este clado comparte un linaje comin con secuencias de Puerto
Rico (1V_E), lo que sugiere un vinculo epidemioldgico entre América del Sur y el Caribe.

Guatemala y El Salvador comparten el linaje 1V_B, lo que indica una posible transmision regional o introduccién comun
en la subregion centroamericana. Honduras, en contraste, presenta un linaje diferenciado (1V_C), lo cual refleja
diversidad genética del DENV-1 linaje V en Centroamérica.

La mayoria de las ramas presentan altos valores de soporte ( bootstrap), lo que refuerza la robustez de las agrupaciones
observadas y la confiabilidad en la asignacion de linajes y sublinajes.
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En conjunto, este analisis evidencia la coexistencia de diferentes sublinajes del DENV-1 linaje V en la region, resaltando
la importancia de mantener una vigilancia gendmica activa para comprender las dinamicas de transmision y posibles
introducciones multiples del virus en Centroamérica y Guatemala.

Imagen 1. Arbol filogenético de dengue serotipo 1 (DENV-1) de secuencias relacionadas al genotipo
1v.
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2Arbol filogenético basado en genomas completos y construido utilizando el software IQ-TREE, el método de méxima verosimilitud
(ML) y 1000 réplicas de bootstrap. El codigo de las secuencias incluye Pais_niumero de acceso GISAID_aro.
3 Global Initiative on Sharing All Influenza Data (GISAID, por sus siglas en inglés).

Fuente: Seccion de Secuenciacion, Direccion del Laboratorio Nacional de Salud -DLNS- & GISAID.
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A continuacion, la Imagen 2 muestra la distribucion espacial, por departamento, de las secuencias gendmicas obtenidas
en el proceso de secuenciacion local. Los tres departamentos con mayor nimero de secuencias reportadas son

Quetzaltenango (n=38), Suchitepéquez (n=20) y El Petén (n=13).

Finalmente, se resalta la importancia de continuar con el envio de muestras a la DLNS para mantener la vigilancia
gendmica de dengue en Guatemala y asi contribuir a la toma de decisiones en salud.

Imagen 2. Distribucion de casos de dengue secuenciados localmente por departamento, del 07
de marzo al 03 de septiembre del 2025 (n=106).
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Fuente: Seccién de Secuenciacion, Direccion del Laboratorio Nacional de Salud -DLNS-.
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