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RESUMEN 

El Rotavirus A es un virus de la familia Sedoreoviridae que se reproduce en los enterocitos del 

intestino delgado, provocando diarreas en humanos y animales, lo que le confiere relevancia 

zoonótica. El objetivo del estudio fue determinar la presencia de Rotavirus A en cuyes con diarreas 

provenientes de sistemas de producción familiar-comercial en Cajabamba, Cajamarca. Las 

muestras se obtuvieron de diferentes granjas de la Cooperativa de Servicios Especiales – Redes 

de productores de cuyes del Crisnejas. Se realizó un muestreo no probabilístico considerando 

seleccionar aleatoriamente a 73 cuyes con diarreas, correspondiendo 37 en etapa de lactantes (19 

hembras, 18 machos) y 36 en etapa de recría (18 hembras, 18 machos). Se realizaron necropsias 

y se tomaron las muestras mediante hisopado de la mucosa intestinal de la porción del duodeno, 

y se llevaron al laboratorio en un medio de transporte universal viral Universal transport medium 

(Copan, California, Estados Unidos). Se realizó la extracción de ARN usando el kit comercial 

Purelink viral RNA/DNA (Invitrogen,Waltham, Massachusetts, Estados Unidos), luego la 

retrotranscripción de ARN con el Kit Enzima transcriptasa reversa (Invitrogen,Waltham, 

Massachusetts, Estados Unidos) y finalmente se identificó el gen mediante PCR con el GoTaq® 

Green Master Mix  (Promega, Wisconsin, Estados Unidos), En el procesamiento final, solo 28 de 

las muestras pudieron ser procesadas para identificar Rotavirus, de las cuales el 28.6% (8/28) 

fueron secuenciadas y dieron como resultado Rotavirus tipo A. El 75% (6/8) de estas, 

corresponden a la etapa de recría, donde se obtuvo 83% (5/6) y 17% (1/6) de positivos en hembras 

y machos, respectivamente. Por otro lado, en la etapa de lactantes, solo hubo un 25% (2/8) de 

positividad. Concluyendo que el Rotavirus tipo A es un posible agente de casos de patologías 

entéricas de cuyes. 

Palabras claves: Cuy, diarrea, lactantes, recría, Rotavirus A.  

 

 



 
 

 

ABSTRACT 

Rotavirus A is a virus of the Sedoreoviridae family that reproduces in the enterocytes of the small 

intestine, causing diarrhea in humans and animals, which gives it zoonotic relevance.The 

objective of the study was to determine the prevalence of Rotavirus A in guinea pigs improved 

with diarrhea in family-commercial production systems in Cajabamba, Cajamarca. The samples 

were obtained from different farms of the Special Services Cooperative – Crisnejas guinea pig 

producer networks. Non-probabilistic sampling was applied by randomly selecting 73 guinea pigs 

with diarrhea, 37 corresponding to the infant stage (19 females, 18 males) and 36 to the rearing 

stage (18 females, 18 males). Necropsies were performed and samples were taken by swabbing 

the intestinal mucosa of the duodenal portion and taken to the laboratory in a Universal viral 

transport medium (Copan, California, Estados Unidos). RNA extraction was performed using the 

commercial Purelink viral RNA/DNA kit (Invitrogen,Waltham, Massachusetts, Estados Unidos), 

then RNA retrotranscription with the Reverse Transcriptase Enzyme Kit (Invitrogen,Waltham, 

Massachusetts, Estados Unidos) and finally the gene was identified by PCR with the GoTaq® 

Green Master Mix  (Promega, Wisconsin, Estados Unidos). In the final processing, only 28 of the 

samples could be processed to identify Rotavirus, of which 28.6% (8/28) were sequenced and 

resulted in Rotavirus type A. 75% (6/8) of these correspond to the breeding stage, where 83% 

(5/6) and 17% (1/6) of positives were obtained in females and males, respectively. On the other 

hand, in the infant stage, there was only 25% (2/8) positivity. Concluding that Rotavirus type A 

is a possible agent in cases of enteric pathologies in guinea pigs. 

Keywords: Diarrhea, breeding stage, infant stage, guinea pig, Rotavirus A. 

 

 

 

 



 
 

 

INTRODUCCIÓN 

El cuy (Cavia porcellus) es un mamífero de la familia Caviidae que se originó en la región 

andina de Perú, Ecuador, Colombia y Bolivia. La domesticación de esta especie empezó hace 

entre 2500 y 3600 años, convirtiéndose en una fuente de carne que proporciona seguridad 

alimentaria a las poblaciones rurales de bajos recursos, especialmente en las zonas altoandinas 

(Obregón et al., 2019). De acuerdo con el Instituto Nacional de Innovación (2020), la cría de 

cuyes resulta rentable para las familias debido a su rápida reproducción y bajo costo de crianza, 

además de ser altamente consumida por la población debido a la calidad nutricional de su carne. 

Hay varios tipos de sistemas de producción: el sistema familiar, el sistema familiar-

comercial y el sistema intensivo. En la región de Cajamarca, el sistema familiar-comercial 

predomina, ya que es una de las zonas más desfavorecidas del país. La cría de cuyes juega un 

papel fundamental en el apoyo económico de las familias productoras (Chauca et al., 2008). En 

la provincia de Cajabamba el sistema de crianza familiar comercial representa el 74% de 

productores de cuyes (Ortiz et al., 2021). El sistema familiar-comercial tiene características como 

el uso de pozas en los ambientes y mejoramiento genético en el cruce de los animales, además de 

un mayor control sanitario en comparación con el sistema familiar (Fernández, 2019). No 

obstante, no todas las producciones familiar-comerciales cuentan con un buen manejo sanitario y 

una buena bioseguridad en el ambiente, lo que aumenta el riesgo de enfermedades en las distintas 

fases de producción (recría, lactantes y reproductores). 

Las deficiencias en la nutrición y un mal ambiente pueden debilitar el sistema 

inmunológico de los animales, haciéndolos más propensos a infecciones por diferentes agentes 

patógenos como bacterias, parásitos y virus (Sánchez-Macías et al., 2018). En el caso de los cuyes, 

se han reconocido varios virus de familias como Adenoviridae, Herpesviridae, Paramyxoviridae 

y Sedoreoviridae, entre otras (Brabb et al., 2012). 

 

El Rotavirus, que pertenece a la familia Sedoreoviridae, se reproduce en los enterocitos 

del intestino delgado y causa diarreas en humanos y animales a nivel global, lo que le otorga una 



 
 

 

notable importancia zoonótica (Reynoso, 2020). Este virus tiene una proteína inmunogénica 

principal llamada VP6, que es la más abundante y está presente en cepas que pueden infectar tanto 

a humanos como a animales (Rey et al., 2003). Su genoma se compone de 11 segmentos de ARN, 

formando una cadena doble segmentada y codificando un total de trece proteínas. La mayoría de 

los segmentos codifica una sola proteína, sin embargo, el segmento 9 y 11 codifican dos productos 

de traducción (International Committee on Taxonomy of Viruses, 2023).Las proteínas se 

clasifican en estructurales (VP1, VP2, VP3, VP4, VP6, VP7 (1), VP7 (2)) y no estructurales 

(NSP1, NSP2, NSP3, NSP4, NSP5/NSP6) (Vlasova et al., 2017). Estas características favorecen 

un aumento en las recombinaciones virales (Cook et al., 2004) (Reynoso, 2020) (Alarcon et al., 

2022), permitiendo que el virus cruce barreras entre especies, lo que lo convierte en un agente 

altamente contagioso y de gran relevancia zoonótica y antropozoonótica (Bonica et al., 2015). 

Cuando un individuo se contagia con rotavirus, los viroplasmas ingresan a las células dianas, estas 

son fábricas virales en las que el genoma se replica. Entre las diversas proteínas virales ubicadas 

en estos viroplasmas, las proteínas no estructurales como la NSP5 son esenciales para establecer 

los viroplasmas y el ciclo del virus (Martin et al., 2021). 

El Rotavirus A se caracteriza por provocar diarreas en neonatos de mamíferos, quienes 

son más susceptibles a enfermedades virales, bacterianas y parasitarias en esta etapa (Meštrović, 

2021). Actualmente, se ha detectado una amplia variedad de agentes etiológicos responsables de 

la diarrea en cuyes, lo que sugiere que las causas pueden ser multifactoriales y generar sinergias 

entre sí. En lo que respecta a las infecciones virales, se han hallado coronavirus en la mucosa 

intestinal del intestino delgado de cuyes que presentan anorexia y diarrea (Brabb et al., 2012); sin 

embargo, hasta la fecha no se ha identificado el rotavirus como un agente causante de 

enfermedades entéricas en cuyes. 

Según la ENA (2019), la crianza y producción de cuyes está en crecimiento constante en 

el país, y más hogares rurales están participando en su crianza. Esto ha resultado en un mayor 

contacto entre cuyes y humanos, lo que incrementa el riesgo de transmisión de enfermedades 

zoonóticas. La diarrea neonatal genera pérdidas económicas en la producción de cuyes, ya que 

causa retrasos en el crecimiento y una mayor tasa de mortalidad (Ramos et al., 1998). 



 
 

 

La presente investigación tiene como objetivo determinar la presencia del Rotavirus A en 

cuyes de crianza familiar-comercial. 

MATERIALES Y MÉTODOS 

La presente investigación es de tipo transversal descriptiva, dado que se tomó una muestra de la 

mucosa intestinal de cuyes en etapa de lactantes y recría faenados en una misma fecha, y se 

determinó la presencia de Rotavirus tipo A en la población muestreada con un tamaño de muestra 

no probabilístico por conveniencia. 

Tamaño de muestra y selección de individuos  

Se trabajó con una población finita de 2500 cuyes provenientes de diversas granjas de producción 

familiar-comercial de la Cooperativa de Servicios Especiales Redes de Productores de Cuyes de 

Las Crisnejas en Cajabamba, Cajamarca.(Zona UTM: 17M X: 825523.76680271 Y: 

9156968.0019381) (Anexo 1). 

El tamaño de la muestra se determinó a partir de una población finita, con el objetivo de calcular 

una proporción estimada del 5%, un nivel de confianza del 95% y un margen de error del 5%. 

Para una población de 2500 individuos, se necesitó una muestra de 73 cuyes, de los cuales 37 

estaban en la etapa de lactancia (19 hembras y 18 machos) y 36 en la etapa de recría (18 hembras 

y 18 machos). Todos los individuos presentaban signos de diarrea, considerando criterios de 

inclusión como heces sueltas en la zona perianal, deshidratación y letargia, y se excluyó a aquellos 

en estado de preñez. 

Recolección de muestra 

Se realizó la recolección de muestra de la mucosa intestinal en la porción duodenal de cuyes en 

etapa de neonatos y recría.En cada establecimiento, se eligieron los individuos que presentaban 

signos de diarrea. Posteriormente, se llevó a cabo el proceso de faenado junto con los 

profesionales a cargo de las granjas, quienes siguieron las directrices de bienestar animal (Montes, 

2014). Se usaron los tres principios tecnológicos para el beneficio de los cuyes: 1) sin dolor, se 



 
 

 

insensibiliza al cuy de forma rápida, 2) de forma segura para los operarios, 3) rápido, se realizó 

lo más rápido posible.  El proceso de faenado lo realizaron operarios capacitados, bajo la 

supervisión del Médico Veterinario. Luego del aturdimiento se realizó el desangrado 

correspondiente del animal para finalmente iniciar la necropsia siguiendo los lineamientos de 

necropsias. 

En todas las muestras se visualizaron alteraciones a nivel intestinal de la porción duodenal como 

mucosa inflamada o edematosa. Se recolectaron muestras de la mucosa del duodeno empleando 

un hisopo estéril, el cual se frotó suavemente contra las paredes del intestino mientras se giraba. 

Luego, se colocaron en un medio de transporte viral llamado Universal Transport Medium 

(Copan, California, Estados Unidos) y se etiquetaron con la información correspondiente del cuy 

(hembra o macho, etapa de lactante o recría). Finalmente, fueron almacenados en una temperatura 

de 4°C, y trasladados en menos de 24 horas al laboratorio de Epidemiología de la Facultad de 

Medicina Veterinaria de la Universidad Nacional Mayor de San Marcos. 

En cuanto a los desechos biológicos (cadáver de cuyes faenados con diarrea), se realizaron 

entierros sanitarios, en los cuales se buscó un terreno lejos de la zona ganadera y se realizó una 

fosa sanitaria de 2 a 3 metros de profundidad, se colocó carbonato de calcio encima de los cuerpos 

para luego cubrirlo de tierra y finalmente hacer otra capa de carbonato de calcio alrededor de la 

fosa. 

 Fase de Laboratorio  

Extracción de ARN  

Primero se realizó la extracción del ARN utilizando el kit comercial Purelink viral RNA/DNA de 

la marca Invitrogen (Waltham, Massachusetts, Estados Unidos) siguiendo el procedimiento del 

fabricante. 

Retrotranscriptasa - PCR 



 
 

 

El ARN viral fue convertido a ADN complementario (ADNc), utilizando el kit comercial Kit 

Enzima transcriptasa reversa (Invitrogen, Waltham, Massachusetts, Estados Unidos). Para ello, 

se preparó un volumen total de 10 μl de reacción, se utilizó un primer específico Reverso, el cual 

contenía 5 μl de ARN, 20 µM (1 μl) del Cebador Reverse: (Gen_NSP5R - 

GGTCACAAAACGGGAGT), y de buffer 4 μl. Luego, cada muestra se agregó en el 

termociclador, bajo las siguientes condiciones: 25 ° C por 5 minutos y 42° C por 60 minutos. 

Amplificación Gen NSP5 de Rotavirus mediante un protocolo de un PCR anidado 

(Castilla et al. 2021)  

El PCR primario se basó en la amplificación de 667 pares de base del Gen NSP5, para ello se 

utilizó 12.5 μl de GoTaq® Green Master Mix (Promega, Wisconsin, Estados Unidos), 0.25 µM 

(1µl) de cada cebador: Forward: Gen_NSP5F - GGCTTTTAAAGCGCTACAG y Reverse: 

Gen_NSP5R - GGTCACAAAACGGGAGT, 2 μl del producto de la retrotranscripción (diluido 

en 1/10) y finalmente se agregó agua ultra pura hasta alcanzar un volumen total de 25 μl. Las 

condiciones para la PCR inicial fueron las siguientes: se inició a 95° durante 5 minutos, seguido 

de 50 ciclos, que incluyeron desnaturalización a 94° durante 40 segundos, anidado a 53° durante 

1 minuto y extensión a 72° durante 1 minuto. Para concluir, se realizó una extensión final a 72° 

durante 10 minutos. 

El PCR secundario se basó en la amplificación de 562 pares de base del Gen NSP5, para ello se 

utilizó 12.5 μl de GoTaq® Green Master Mix (Promega, Wisconsin, Estados Unidos), 0.25 µM 

de cada cebador: Forward: Max_1FM NSP5 - CGTCAACTCTTTCTGGAAAATCTA y Reverse: 

Max_4RM NSP5 - GTGGGGAGCTCCCTAGT, así como 2 μl del producto del cebador PCR 

(diluido en 1/10), completando con agua ultrapura hasta alcanzar un volumen total de 25 μl. Las 

condiciones para el PCR secundario fueron: inicialización a 95° durante 3 minutos, seguido de 35 

ciclos que incluyeron desnaturalización a 94° durante 40 segundos, anidado a 57° durante 1 

minuto y extensión a 72° durante 40 segundos. Finalmente, se realizó una extensión final a 72° 

durante 10 minutos. 



 
 

 

El producto de PCR fue corrido en un sistema de electroforesis usando gel de agarosa al 1.5% en 

Buffer TAE 1x. El gel fue teñido con SYBR Safe DNA Gel Stain (Invitrogen, Waltham, 

Massachusetts, Estados Unidos), posteriormente la fotografía se realizó en un transiluminador de 

luz ultravioleta adaptado a una cámara digital.  

Secuenciamiento   

Todos los productos PCR-positivos fueron enviados en Agarosa al 1.5% en buffer TAE 1X a la 

empresa Macrogen Inc. (Seúl,Corea), para su purificación y eventual secuenciamiento, usando 

los mismos cebadores y en ambas direcciones. Las secuencias fueron analizadas usando el 

programa ChromasPro versión 2.6.6 (https://technelysium.com.au/wp/chromaspro/) y fueron 

comparadas con secuencias registradas en el GenBank utilizando el BlastN 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) . 

Limitaciones del Estudio 

El estudio presenta diferentes fases de manejo de material genómico ARN y ADN, los cuales son 

susceptibles a contaminación externa en las diferentes fases del procesamiento, y siendo muy 

costoso la extracción del ARN y su procesamiento no fue posible repetir procedimiento en las 

muestras que fueron contaminadas. Por lo cual, los resultados se presentan como un reporte de la 

presencia de Rotavirus A, sin oportunidad de extrapolar el resultado a ninguna población en 

ninguna condición de crianza.  

Análisis estadístico  

Los resultados se organizaron en base a la presencia de Rotavirus A con relación al sexo, etapa 

productiva y estado de salud, presentándose de forma porcentual mediante estadística descriptiva.  

Consideraciones éticas 

Los protocolos utilizados para el faenado de los animales y la toma de muestra fueron aprobados 

por el Comité Institucional de Ética en Investigación con Animales y Biodiversidad por la 

Universidad Científica del Sur, Perú (código de registro: PRE-16-2022-00067). 

https://technelysium.com.au/wp/chromaspro/
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


 
 

 

RESULTADOS 

En el procesamiento final, solo 28 de las muestras pudieron ser analizadas por 

contaminación cruzada en medio del procesamiento, de las cuales el 28.6% (8/28) salieron 

positivas a Rotavirus tipo A (Figura 1). El 75% (6/8) de estas, corresponden a la etapa de recría, 

donde se obtuvo 83% (5/6) y 17% (1/6) de positivos en hembras y machos, respectivamente. Por 

otro lado, en la etapa de lactantes, sólo hubo un 25% (2/8) de positividad correspondiendo a un 

100% (2/2) en hembras. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1:  Electroforesis en gel de Agarosa de muestras de Rotavirus A, identificadas en Cajabamba, Perú. 

 +: Control positivo; Muestra 3, 5, 8, 15,16,27,28 y 36 (a pesar de que esta última no se registra en la imagen): 

Positivos a Rotavirus tipo A, -1 y -2 : Control negativo. 

 

En la lectura de resultados de secuenciamiento salió positivo a Rotavirus A, se seleccionaron como 

referencia del GenBank las secuencias de Corzo (OR270774), Guanaco (FJ347132), Humano 



 
 

 

(KF729032), Cerdo (OQ984895) por tener una mayor identidad con las muestras de Cuyes 

realizadas en el presente estudio (Figura 2).  

 

Figura 2: Diversidad genética de Rotavirus A mediante el análisis del gen NSP5. Un punto (.) indica nucleótidos 

idénticos y un guión (̀-) indica gaps con la secuencia utilizada como control del GenBank. Las secuencias Rotavirus 

A - Cuy - Peru corresponden a consensos de muestras de cuyes del presente estudio, siendo la secuencia idéntica de 

animales identificados como 3 y 36, y la secuencia correspondiente a los animales identificados como 5, 8, 15, 16, 27 

y 28. 

DISCUSIÓN 

Este estudio confirma que el Rotavirus tipo A está presente en los casos de diarrea en etapa de 

recría y lactantes en cuyes de producción comercial - familiar. Este virus presenta una mayor 

capacidad de cruzarse entre humanos y animales debido a su estructura genética fragmentada, lo 

que aumenta las posibilidades de recombinación (Reynoso, 2020). La transmisión ocurre a través 



 
 

 

de la vía oro-fecal, lo que significa que pueden existir áreas contaminadas con el virus por 

mamíferos domésticos o personas, contribuyendo así a su propagación y causando diarrea acuosa 

aguda en diversas especies hospedadoras (Yodmeklin et al., 2017). Teniendo en cuenta que los 

resultados fueron obtenidos de producciones familiares comerciales, el contagio oro-fecal pudo 

ser a través de aguas residuales cercanas a la producción o falta de medidas de higiene adecuadas 

para la producción animal.  

El incremento del número de productores, el incremento de la población de cuyes y la intensidad 

productiva predisponen a los cuyes a riesgos sanitarios. En el presente estudio la positividad del 

28.6% a este virus se dio en crianzas de tipo familiar-comercial, en las cuales pudo haber habido 

un posible contagio por contaminación de aguas residuales en los forrajes o por la crianza de 

cuyes dentro de casa. El entorno; en el contexto de la producción, el hacinamiento y las 

deficiencias en bioseguridad incrementan el riesgo de contagio (Lavazza et al., 2008). Al igual 

que en un estudio realizado por Rojas (2019), en la Ciudad de Cuzco, en la cual se identificó que 

las ovejas positivas a Rotavirus A y estos vivían con los humanos por las noches por falta de 

infraestructura en la crianza, lo cual generaba una mayor predisposición de infección. Los 

resultados en el estudio de Rojas et al. (2019), realizados en Cuzco, Perú, obtuvo positivos a 

Rotavirus A el 20,3% de las muestras de alpaca, 47,5% de llamas, 100% de las ovejas y 33,3% de 

las muestras humanas, llegando a la conclusión de que debido a las características de las 

poblaciones humana y animal en este estudio (cohabitación de diferentes especies hospedadoras 

en condiciones de saneamiento e higiene deficientes), la aparición de zoonosis es una posibilidad 

real.  Los resultados en el estudio de Rojas et al. (2019), demuestran la fácil recombinación de las 

cepas de Rotavirus y su importancia epidemiológica de la enfermedad al ver su carácter zoonótico 

y antropozonotico, de igual manera en el presente estudio la deficiencia de la bioseguridad en los 

procesos de crianza genera potencialmente una mayor posibilidad de contagio (Cook et al. 2004). 

Por otro lado, las deficiencias del medio ambiente o el bajo aporte nutricional generan una 

disminución del sistema inmune, lo que hace que los cuyes sean más vulnerables a diversos 

agentes patógenos, como bacterias, parásitos y virus (Sánchez-Macías et al., 2018). En este caso 



 
 

 

todas las muestras fueron tomadas de cuyes con signología de diarrea, sin embargo, se sabe que 

las diarreas en cuyes pueden ser multifactoriales por lo cual, a pesar de salir positivo a Rotavirus, 

también pueden estar presentes otros agentes etiológicos generando co-infección.  

De acuerdo con Dwight y Chung (1999), el estado del paciente, el estado nutricional, la edad y 

otras enfermedades preexistentes son factores importantes para el proceso de la enfermedad. En 

este estudio, se observó que el 75% de los resultados positivos correspondieron a la etapa de recría 

(83% hembras y 17% machos), mientras que el 25% pertenecieron a la etapa de lactantes (100% 

hembras). Así, se puede concluir que las hembras mostraron una mayor tasa de positividad. La 

etapa de recría empieza desde el destete hasta el empadre (22 a 90 días de edad), por ello, los 

cuyes pueden estar propensos a patologías al tener un cambio en la alimentación. Esto pudo 

influenciar en el mayor porcentaje de casos positivos, sin embargo, se requieren más estudios para 

comprobarlo. 

Otro estudio que indica una mayor probabilidad de contagio en esta etapa de crianza es el de 

Reynoso et al. (2019), que señala que los lagomorfos entre 35 a 50 días de edad están más 

propensos a infecciones, presentando una alta tasa de morbilidad sin signos específicos. Sin 

embargo, al igual que en los cuyes muestreados en este estudio, hay signos que pueden estar 

presente como deshidratación, letargia, hiporexia y diarrea. Dado que los enterocitos son la célula 

diana del Rotavirus, los animales pueden morir a causa de deshidratación e infecciones 

secundarias, lo que a su vez disminuye la producción. Estudios realizados en sistemas de 

producción intensiva de lagomorfos, tales como el estudio de Reynoso et al. (2019), DeCubellis 

y Graham (2013), Lavazza et al. (2008) y Garcia et al. (2015), tuvieron resultados positivos a 

Rotavirus A con un porcentaje de 18 - 31.5% en conejos con cuadros entéricos en etapa post 

destete (2 meses a 5 meses).  El rotavirus es de fácil contagio y tiene como célula diana los 

enterocitos, por lo que los conejos destetados tienen una mayor posibilidad de generar una 

infección con otros agentes patógenos. En las granjas cunícolas las enfermedades digestivas 

generan un  alto porcentaje de mortalidad, según Lavazza et al. (2008)  disminuyendo  en la 

ganancia de peso de animales afectados y aumentando las pérdidas económicas. Los resultados 



 
 

 

positivos en los estudios anteriormente mencionados son en crianzas de producción crianzas 

intensivas a diferencia del presente estudio las cuales fueron crianza - familiar, sin embargo, 

tienen un porcentaje de positividad a Rotavirus similar a lo obtenido en este estudio y, además, 

los resultados positivos se dieron postdestete igual que el presente estudio. Los gazapos también 

son afectados por el estado sanitarios de las madres, según Reynoso (2020), si están pasando por 

una patología entérica durante el parto los gazapos tienen un mayor porcentaje de mortalidad por 

enteritis, producidas por agentes como Escherichia coli, Rotavirus y Eimeria sp. En el estudio de 

Domingo (2014), concluyo que es de gran importancia la identificación de Rotavirus en 

producciones cunicolas, debido a que se encontró se obtuvo 57,8% de positivos a Rotavirus tipo 

A, en los conejos de producción entre las edades de 35 y 55 días, todos tenían como signo principal 

diarrea, y se utilizó la técnica de PCR. Se utilizó la misma técnica de diagnóstico para obtener los 

resultados, sin embargo, tuvieron más del 50% de casos positivos a diferencia del presente estudio 

que se obtuvo el 28.6%.  La técnica de PCR se ha utilizado anteriormente en la zona andina de 

Perú para identificar Rotavirus A en alpacas neonatales con diarrea, amplificando el gen NSP5 y 

encontrando un 100% de similitud con otro secuenciamiento positivo a Rotavirus A en alpacas, 

al igual que en este estudio se amplifico el gen NSP5 el cual no se había caracterizado antes en 

cuyes ni en sistemas de producción de cuyes (Rojas et al. 2017). 

Por otro lado, en estudios de producción porcina obtuvieron resultados positivos en etapa de 

destete al igual que en este proyecto, donde el 75% de los resultados positivos. En los siguientes 

estudios tales como Médici et al., (2011), Pulido-Villamarín et al., (2020) y Puente et al.,(2021), 

se encontró una prevalencia de mayor del 50% en post destete con procesos de enteritis en la 

producción de porcinos. Comparando ambos estudios en porcinos con los casos de producción de 

conejos y en el caso de este estudio en producción de cuyes los porcentajes de positividad no 

aumenta del 30%. En el estudio realizado por Vlasova et al. (2017), indican que los porcinos 

pueden contagiar a los humanos de Rotavirus A y C a través de agua y alimentos contaminados 

con materia fecal. 



 
 

 

Un factor importante en el contagio del Rotavirus en producciones son los problemas en la 

bioseguridad de las producciones de crianzas de las diferentes especies, generando un problema 

zoonótico.  

Los secuenciamientos genéticos en la Figura 2, muestra que las secuencias de Guanaco 

(FJ347132) y Humano (KF729032) tienen una identidad semejante al 99.94%, por otro lado, en 

cuanto al secuenciamiento en Cerdos (OQ984895) realizado en Perú se obtuvo un 99.88% de 

semejanza. En el estudio realizado por Matthijnssens et al. (2009), realizaron secuencias de 

Rotavirus de muestras de humanos de Bélgica, los cuales tuvieron una identidad semejante a la 

secuencia de Guanaco (FJ347132) y otros rumiantes en Argentina, se determinó que el origen de 

la similitud de las secuencias se debe a que estas especies tienen una gran proximidad con los 

humanos en producciones de todo el mundo. Al igual que en este estudio, los cuyes muestreados 

estaban en contacto constante con humanos, las diferentes especies con secuencias de identidad 

semejante muestra que es un virus de alta importancia zoonótica al poder estar en diferentes partes 

del mundo y afectando diferentes especies.  

 

CONCLUSIÓN 

● El presente estudio identificó Rotavirus A relacionado con cuadros diarreicos en cuyes 

principalmente de la etapa de recría (postdestete) de Cajabamba, Cajamarca. 
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ANEXO 

Anexo 1: Mapa de delimitación de la provincia de Cajabamba 

 

 

 

 

 



 
 

 

 

 

 



 
 

 

Anexo 2: Resolución Directoral Académica de Carrera N 104 – DACMVZ- DAFCVB-U. 

CIENTÍFICA-2023 

 

 

 



 
 

 

Anexo 3: Constancia N 016-CIE-AB-CIENTÍFICA-2023 



 

 

 

 

 



 

 


