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Figura 1. Distribución de casos de dengue, 
chikunguña y Zika por año de notificación. 
Región de las Américas, 2008-2022 (hasta 
la SE 52 de 2022).



2

Marzo 2023

Aportaciones ITRASIG

Figura 2. Filogenia representativa empleada para la obtención de secuencias 
representativas de todos los genotipos incluidos en cada serotipo del DENV.
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Figura 3. Alineamiento representativo empleado en la 
actualización de las secuencias. Programa UGENE. Algoritmo 

de alineamiento: Muscle.

Tabla 1. Secuencias originales reportadas por Santiago GA et al. (2013) y propuesta de 
actualización de las mismas para la tipificación de DENV.
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Materiales Empleados

Figura 4. Curvas de amplificación 
correspondientes a material sintético de los 
cuatro serotipos de DENV a una concentración de 
1x103 copias/µL. 1 (propuesta de actualización 
ITRASIG), 2 (secuencias de referencia). 
a) compaa) comparación de amplificación para serotipo 1, 
b) comparación de amplificación para serotipo 2, 
c) comparación de amplificación para serotipo 3, 
d) comparación de amplificación para serotipo 4.
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