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Análisis Genómico de Rotavirus G12P[9] y G3P[9] Circulantes en Paraguay, Años 2006-
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Los rotavirus del grupo A son la principal causa de gastroenteritis aguda en humanos y 
animales. El sistema por el cual se clasifica a los rotavirus de la especie A asigna un genotipo 
a cada uno de los once genes que componen su genoma. Los genotipos G y P predominantes 
(G1P[8], G2P[4], G3P[8], G4P[8] y G9P[8]) varían de un año a otro sin embargo en los 
restantes genes la mayoría de los rotavirus mantienen una constelación genética similar a las 
cepas de referencia Wa (I1-R1-C1-M1-A1-N1-T1-E1-H1), DS-1 (I2-R2-C2-M2-A2-N2-T2-
E2-H2) y en menor medida AU-1 (I3-R3-C3-M3-A3-N3-T3-E3-H3). Los rotavirus poseen 
varios mecanismos evolutivos, como el reordenamiento de genes y la transmisión 
interespecífica, por medio de los cuales emergen cepas inusuales que pueden adquirir la 
capacidad de propagarse en la población. En los años 2006-2007 se detectó por primera vez en 
Paraguay la circulación de rotavirus del genotipo emergente G12P[9] relacionado a rotavirus 
felino; y durante los años 2008-2009 se identificó la circulación de los genotipos G3P[9] y 
G3P[8], todos estos virus fueron detectados en muestras de heces de niños menores de 5 años 
y de adultos con diarrea aguda. Con el objetivo de determinar si la circulación del genotipo 
G3P[9] fue producto de un reordenamiento génico, se secuenciaron los genomas completos de 
cepas de estos tres genotipos. Mediante el análisis filogenético de cada uno de los segmentos 
génicos de estas cepas, pudimos determinar que las cepas de genotipo G12P[9] y G3P[9]  
presentan la misma combinación génica (I3-R3-C3-M3-A3-N3-T3-E3-H6), pero no poseen un 
origen común; y la circulación del genotipo G3P[9] se debe a la introducción al país de un 
nuevo tipo viral y no al producto del reordenamiento entre genotipos co-circulantes. 
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