
 

x 

 
 

 

 

                   Magaly Martínez 

Instituto de Investigaciones en Ciencias de la Salud. UNA 

Cecilio Baez y G. Villamayor, Campus Universitario 

0985335825            

      magaly.martinez@gmail.com 

      

   

                                                                              

 

 

 

 

 

Análisis Genómico de Rotavirus de Origen Porcino y Bovino Detectados en Niños 
con Gastreonteritis Aguda en Paraguay, Revelan Transmisión Directa al Humano. 
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Los rotavirus son la principal causa de gastroenteritis aguda en niños en todo el mundo. 
Actualmente dos vacunas se encuentran disponibles en el mercado y uno de los factores 
involucrados en la eficacia de las mismas es la ocurrencia de variantes en las cepas 
circulantes, que impiden el reconocimiento inmunológico. La emergencia en la población 
humana de cepas de rotavirus usualmente circulantes en animales, debe ser una de las 
aristas a ser vigilada para asegurar la continuidad en la eficacia de los programas de 
vacunación. En estudios epidemiológicos previos de cepas de rotavirus provenientes de 
casos de gastroenteritis aguda en niños, se detectó la presencia de genotipos  G y P 
comunes en porcinos y bovinos en dos muestras fecales. Con el fin de determinar el origen 
de estas cepas se llevó  a cabo la secuenciación del genoma completo. La cepa 
RVA/Human-wt/PRY/1809SR/2009/G4P[6] presentó un genoma G4-P[6]-I1-R1-C1-M1-
A8-N1-T7-E1-H1, la mayoría de los genes se agruparon con genes de cepas de rotavirus 
reportadas previamente en el Cono Sur, que portaron los genes A8 y T7 típicos de 
genomas porcinos. La cepa RVA/Human-wt/PRY/492SR/2004/G8P[1] presentó una 
constelación génica comúnmente encontrada en bovinos, con un posible reordenamiento 
con una cepa humana en el gen VP3 involucrado en la susceptibilidad del hospedero. 
Además, el gen que codifica la NSP4 se agrupó dentro del genotipo E12, reportado hasta 
el momento sólo en ungulados de América del Sur, reforzando así la idea de un cluster 
geográfico. 
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