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RESUMEN 

La pandemia de la enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19) ha demostrado 

que la Epidemiología Basada en Aguas Residuales es una alternativa rápida y económica 

para monitorear al virus del síndrome respiratorio agudo severo coronavirus 2 (SARS-

CoV-2) a nivel comunitario en países desarrollados. En el presente estudio, se 

monitorearon las aguas residuales de una ciudad de la sierra central del Perú sin planta de 

tratamiento de aguas residuales durante un año para evaluar la relación entre la 

concentración de SARS-CoV-2 y los casos reportados de COVI-19 en la comunidad. 

También se evaluó la relación entre rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GII) y 

adenovirus humano (HAdV) con los casos reportados de gastroenteritis aguda. Antes de 

iniciar el muestreo, se analizó la eficacia de recuperación de tres métodos de 

procesamiento en muestras de aguas residuales inoculadas con SARS-CoV-2: análisis 

directo, ultrafiltración y floculación con leche desnatada. El mayor rendimiento lo obtuvo 

el análisis directo en comparación con la ultrafiltración y la floculación con leche 

desnatada. El monitoreo de las aguas residuales reveló que el 72% (36/50) de las muestras 

fueron positivas a SARS-CoV-2 y el análisis directo alcanzó los mejores resultados. 

Además, se observó un fuerte nivel de correlación entre la concentración del SARS-CoV-

2 en las aguas residuales y los casos de COVID-19, que permitió anticipar, en dos 

semanas, el inicio de la cuarta y quinta de la pandemia en la ciudad de Huancayo. Todas 

las muestras procesadas por floculación con leche desnatada fueron positivas y mostraron 

elevadas concentraciones de RV, NoV GGII y HAdV. Las mayores concentraciones de 

RV se registraron cuatro semanas antes del inicio de brotes de gastroenteritis aguda en 

niños menores de cuatro años. En conclusión, este estudio sugiere que el monitoreo de 

las aguas residuales es una excelente herramienta de vigilancia y podría anticipar brotes 

de enfermedades infecciosas, como la COVID-19, en países en vías de desarrollo. 

Keywords: SARS-CoV-2, rotavirus, análisis directo, floculación con leche desnatada, 

sierra central del Perú, Epidemiología Basada en Aguas Residuales 
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ABSTRACT 

The pandemic of coronavirus disease 2019 (COVID-19) has shown that 

Wastewater Based Epidemiology is a fast and economical alternative for monitoring 

severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2) at the community level 

in high-income countries. In the present study, wastewater from a city in the Peruvian 

Central Highlands without a wastewater treatment plant was monitored for one year to 

evaluate the relationship between the concentration of SARS-CoV-2 and the reported 

cases of COVID-19 in the community. The relationship between rotavirus (RV), 

norovirus genogroup II (NoV GGII), and human adenovirus (HAdV) were also compared 

to the number of reported cases of acute gastroenteritis. Before starting the analysis of the 

samples, the viral recovery efficacy of three processing methods was tested in spiked 

wastewater with SARS-CoV-2: direct analysis, ultrafiltration, and skimmed milk 

flocculation. The results demonstrated a higher performance of direct analysis compared 

to ultrafiltration and skimmed milk flocculation. Wastewater monitoring showed that 

72.0% (36/50) of the samples were positive for SARS-CoV-2 and the direct analysis 

obtained the highest detection frequency and the highest quantifications of SARS-CoV-

2. In addition, a strong level of correlation was observed between the concentration of 

SARS-CoV-2 in wastewater and the reported cases of COVID-19, which made it possible 

to anticipate, by up to 2 weeks, the start of the fourth and fifth waves of the pandemic in 

Huancayo City. All the samples processed by skimmed milk flocculation method were 

positive and showed high concentrations for RV, NoV GGII, and HAdV. In fact, the 

highest RV concentrations were registered up to 4 weeks before outbreaks of acute 

gastroenteritis reported in children under 4 years of age. In conclusion, this study suggest 

that periodic monitoring of wastewater is an excellent epidemiological tool to 

surveillance and would anticipate outbreaks of infectious diseases, such as COVID-19, 

in low- and middle-income countries or in regions with scarce resources. 

Keywords: SARS-CoV-2, rotavirus, direct analysis, skimmed milk flocculation, 

Peruvian Highlands, Wastewater Based Epidemiology 
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I. INTRODUCCIÓN 

Al inicio de la pandemia de la enfermedad por coronavirus 2019 (COVID-19, por 

sus siglas en inglés: coronavirus disease 2019), ocasionado por el síndrome respiratorio 

agudo severo coronavirus 2 (SARS-CoV-2, por sus siglas en inglés: severe acute 

respiratory syndrome coronavirus 2), las autoridades sanitarias aplicaron masivamente 

pruebas de  diagnóstico clínicos individual  con el objetivo de determinar la prevalencia 

en la población (Rusiñol et al., 2021; Guerrero-Latorre et al., 2022).  Sin embargo, este 

enfoque era económicamente insostenible a largo plazo para la mayoría de los países 

(Polo et al., 2020; Tandukar et al., 2022). Además, la alta demanda de insumos médicos 

y la limitada capacidad de producción de los proveedores provocaron rápidamente la 

escasez de pruebas clínicas. Por lo tanto, sólo fue posible realizar pruebas a personas con 

manifestaciones clínicas compatibles con COVID-19, lo que a su vez generó un 

considerable subregistro del número de casos notificados en la comunidad (Rusiñol et al., 

2021). Todos estos hechos agudizaron la crisis sanitaria mundial y evidenciaron la 

necesidad de contar con una herramienta que permita una vigilancia epidemiológica 

rápida y económica a nivel comunitario (Daughton, 2020).  

Durante el transcurso de la pandemia, muchos estudios informaron la presencia 

del ARN del SARS-CoV-2 en muestras fecales de personas infectadas (Wölfel et al., 

2020; Tang et al., 2020) y en aguas residuales de comunidades afectadas en varios países 

(Medema et al., 2020; Claro et al., 2021; Rusiñol et al., 2021). Estos hallazgos 

evidenciaron la posibilidad de utilizar las aguas residuales como una herramienta de 

vigilancia epidemiológica para estimar la magnitud y distribución del SARS-CoV-2 en la 

comunidad bajo un enfoque denominado Epidemiología Basada en Aguas Residuales 
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(WBE, por sus siglas en inglés: Wastewater Based Epidemiology) (Kitajima et al., 2020; 

Polo et al., 2020). La WBE es una herramienta de la ciencia ambiental que permite la 

vigilancia de múltiples enfermedades infecciosas, a nivel comunitario, a través del 

monitoreo periódico de las aguas residuales (Ahmed, et al., 2020a). Su aplicación en la 

pandemia logró importantes resultados que permitieron anticipar el aumento de casos 

clínicos de COVID-19 (Medema et al., 2020; Claro et al., 2021; Rusiñol et al., 2021), 

evaluar el efecto de las intervenciones de salud pública (Rusiñol et al., 2021), optimizar 

y focalizar pruebas de diagnóstico clínico individual (Randazzo et al., 2020), 

complementar la vigilancia clínica epidemiológica (Randazzo et al., 2020; Tandukar et 

al., 2022) e identificar asintomáticos, paucisintomáticos e individuos presintomáticos 

(Hart y Halden, 2020; Polo et al., 2020). En base en estos precedentes, la aplicación de la 

WBE surge como una alternativa para la vigilancia epidemiológica de los principales 

virus entéricos humanos, como rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GGII) y 

adenovirus humano (HAdV), que representan una preocupación constante para la salud 

pública en países en vías de desarrollo (OPS, 2007; Dey et al., 2011; Mans, 2019). 

Además, es importante considerar que investigaciones previas han monitoreado 

exitosamente a virus entéricos en diferentes matrices ambientales (Hellmér et al., 2014; 

Kazama et al., 2017; Gonçalves et al., 2018) y sugieren que una persona con 

gastroenteritis aguda puede excretar de 107 a 1012 partículas virales por gramo de heces 

al día (Rusiñol y Girones, 2017). 

En América Latina se estima que el 65% de las aguas residuales no recibe ningún 

tratamiento y que su disposición en el medio ambiente provoca el deterioro de la calidad 

microbiológica de los ríos y permite la introducción de diferentes microorganismos 

patógenos a la comunidad (Rodriguez et al., 2018; Guerrero-Latorre et al., 2018). Esta 

situación se observa en la ciudad de Huancayo, considerada una de las principales 

regiones agrícolas de la sierra central del Perú. Asimismo, la pobreza, la falta de agua 

potable y la ausencia de plantas de tratamiento de aguas residuales obligan a los 

agricultores a reutilizar ampliamente las aguas residuales para el riego de productos 

agrícolas destinados al consumo humano y animal. Por lo tanto, la salud pública y la salud 

ambiental en la ciudad de Huancayo se ven muy afectadas por la ausencia de una planta 

de tratamiento de aguas residuales. 
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En el presente estudio se monitorearon las aguas residuales de los principales 

distritos de la ciudad de Huancayo durante un año para evaluar la relación entre la 

concentración del SARS-CoV-2 y los casos reportados de COVID-19 en la comunidad y 

también la relación entre RV, NoV GGII y HAdV con el número de casos notificados de 

gastroenteritis aguda para determinar la factibilidad de monitorear los brotes de 

enfermedades infecciosas en países en vías de desarrollo y en regiones que carecen de 

una planta de tratamiento de aguas residuales.
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II. REVISIÓN BIBLIOGRÁFICA 

2.1. Características genéticas y taxonómicas: 

2.1.1. Síndrome respiratorio agudo severo coronavirus 2: 

El SARS-CoV-2 pertenece al género Betacoronavirus y a la familia 

Coronaviridae, tiene un diámetro de 60 a 140 nanómetros, presenta envoltura lipídica y 

el genoma es de ARN monocatenario lineal de polaridad positiva y está formado 

aproximadamente por 30 000 pares de bases. El SARS-CoV-2 comparte un 79% y 50% 

de identidad genómica con el coronavirus del síndrome respiratorio agudo severo (SARS-

CoV) y el coronavirus del síndrome de Oriente Medio (MERS-CoV), respectivamente 

(Wu et al., 2022). 

En la organización genómica del SARS-CoV-2 se aprecian seis marcos de lectura 

abierta (ORF, por sus siglas en inglés: Open Reading Frame): replicasa (ORF1a/ORF1b), 

espiga (S), envoltura (E), membrana (M) y nucleocápside (N). El gen de la replicasa 

abarca casi dos tercios del genoma y codifica una poliproteína de gran tamaño, la cual 

origina a 16 proteínas no estructurales encargadas de la transcripción y replicación viral. 

Además, existen otros siete ORF putativos encargados de codificar proteínas accesorias 

(Hu et al., 2021).  

Los análisis filogenéticos de todo el genoma evidenciaron que el SARS-CoV-2 

está agrupado con el SARS-CoV y otros coronavirus relacionados a murciélagos y 

pangolines. Las secuencias genéticas de la proteína S del SARS-CoV-2 muestra una 

similitud del 77% con el SARS-CoV de humanos, 75% a 97.7% con coronavirus de 
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murciélagos y 90.7% a 92.6% con coronavirus del pangolín (Hu et al., 2021; Wu et al., 

2022). Una diferencia adicional del SARS-CoV-2 es el gen ORF8, que codifica una 

proteína con sólo un 40% de identidad genética con el gen ORF8 del SARS-CoV. 

Además, existe una variante del SARS-CoV-2 que presenta una deleción de 382 

nucleótidos que abarca la totalidad del ORF8. Este mismo hecho se ha observado anterior 

para el SARS-CoV y podría ser un indicativo de una adaptación humana después de la 

transmisión entre especies a partir de un hospedador animal (Hu et al., 2021).  

El “2019 Novel Coronavirus Resource of China National Center for 

Bioinformation” utilizó 77 801 secuencias genómicas detectadas a nivel mundial para 

evaluar la variación genética de diferentes cepas de SARS-CoV-2. Se identificaron 15 

018 mutaciones, incluyendo 14 824 de un solo nucleótido polimórfico. En la proteína S 

se encontraron cuatro alteraciones en los aminoácidos cerca de la región de interacción 

con su receptor (Hu et al., 2021; Wu et al., 2022).   

Se conoce que los murciélagos son hospedadores naturales de una amplia variedad 

de Alfacoronavirus y Betacoronavirus. El pariente más próximo del SARS-CoV-2 es un 

coronavirus de murciélago de la provincia de Yunnan, China, denominado “RaTG13” y 

comparten hasta un 96.2% de identidad genómica. Asimismo, la identidad genética de 

todos los ORF entre ambos virus alcanza el 90% (P. Zhou et al., 2020). Otro coronavirus 

denominado “RmYN02”, aislado de una especie diferente de murciélago y encontrado 

también en Yunnan, muestra un 93.3% de identidad genómica (H. Zhou et al., 2020). 

Estas evidencias respaldan las sospechas de que el SARS-CoV-2 tuvo su origen en los 

murciélagos. Sin embargo, la divergencia genómica entre el SARS-CoV-2 y los 

coronavirus de murciélagos sugiere más de 20 años de evolución, por lo tanto, los 

coronavirus de murciélagos pueden ser potenciales precursores del SARS-CoV-2 pero no 

progenitores directos. Otro animal vinculado con el SARS-CoV-2 es el pangolín. Se han 

detectado varios virus relacionados al SARS-CoV-2 en tejidos de pangolines de Malasia 

introducidos por contrabando hacia el sur de China. Los virus del linaje Guangdong 

muestran una similitud genómica del 92.4%, mientras que el linaje Guangxi expone una 

identidad genómica del 85.5% (Hu et al., 2021). 
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2.1.2. Rotavirus:  

El género RV pertenece a la familia Reoviridae, tiene un diámetro de 100 

nanómetros, carece de envoltura lipídica, se caracteriza por presentar una morfología en 

forma de rueda (del latín rota) y su cápside proteica icosaédrica está formada por tres 

capas. El genoma es de ARN bicatenario compuesto por 11 segmentos y por 

aproximadamente 18 500 pares de bases. Los 11 segmentos codifican la formación de 

seis proteínas estructurales, denominadas viroplasma (VP) (VP1 hasta VP4, VP6 y VP7), 

y cinco o seis proteínas no estructurales dependiendo de la cepa (NSP1 hasta NSP5/6) 

(Tohmé y Delgui, 2021).  

Los segmentos genéticos tienen una longitud que varía de 667 a 3302 pares de 

bases y son monocistrónicos, con excepción del segmento 11 en algunos genotipos, que 

puede ser bicistrónico y codificar dos proteínas: NSP5 y NSP6 (Sadiq et al., 2018). Cada 

uno de los 11 segmentos se encuentra asociado a una copia de la enzima ARN polimerasa 

dependiente de ARN (RdRp, por sus siglas en inglés: RNA-dependent RNA polymerase). 

La cápside presenta tres capas dispuestas concéntricamente. La capa interna está 

conformada por VP2 y no se desarma durante la fase de replicación viral. La capa 

intermedia presenta en su estructura a la VP6, la cual tiene características antigénicas e 

inmunogénicas. La capa externa, formada por VP4 y VP7, contiene las principales 

estructuras antigénicas que median el ingreso viral a la célula hospedadora (Tohmé y 

Delgui, 2021).  

En base al análisis de la proteína VP6, el género RV se ha clasificado en ocho 

especies (RVA hasta RVH) y dos especies propuestas, RVI y RVJ, identificados en 

cánidos de Hungría y en murciélagos de Serbia, respectivamente. Entre estas especies, 

RVA, RVB, RVC, RVE, RVH y RVI infectan a los mamíferos, y RVA es la principal 

causa de gastroenteritis aguda en niños y la especie más extendida en la mayoría de los 

mamíferos. Además, RVA se clasifica en cuatro subgrupos (SGI, SGII, SGI+II y SG 

nonI/nonII) y dos genogrupos (Sadiq et al., 2018; Kiulia et al., 2021). 

Debido al genoma segmentado de RV, es frecuente la aparición de nuevos 

genotipos por reordenamiento genético durante las coinfecciones. Los genotipos 

inusuales están relacionadas con el 4.9% de la totalidad de infecciones por RV en todo el 

mundo. A nivel regional, son responsables del 27% de los casos en África, 14% en Asia, 
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11% en Sudamérica, 5% en Norteamérica, 1.4% en Europa y 0.1% en Australia (Sadiq et 

al., 2018). 

2.1.3. Norovirus: 

El género norovirus (NoV) de la familia Caliciviridae se caracteriza por carecer 

de una envoltura lipídica y presentar un genoma de ARN monocatenario no segmentado 

de polaridad positiva conformado por aproximadamente 7 500 pares de bases de longitud. 

El genoma está constituido por tres ORF, a excepción de los norovirus murinos, que 

contienen un cuarto ORF. El ORF1 codifica una poliproteína encargada de sintetizar seis 

proteínas no estructurales (NSP1/2 hasta NSP7) después de la escisión postraduccional 

por la proteasa viral. El ORF2 codifica la proteína estructural de mayor importancia: VP1. 

La VP1 se encarga de rodear el genoma viral, alberga importantes epítopos de 

neutralización e interactúa con diversos antígenos. El ORF3 codifica una proteína 

estructural menor (VP2), la cual se localiza en el interior del virus y se sospecha que 

interviene en el ensamblaje de la cápside y en la encapsidación del genoma. Además, es 

probable que la VP2 sirva de intermediario en el ingreso viral hacia la célula hospedadora 

(Chhabra et al., 2019).  

Las secuencias completas de aminoácidos de la VP1 y la región ORF1 NSP7, 

encargado de codificar la enzima RdRp, sean utilizado recientemente en la clasificación 

taxonómica de NoV. Esta reconoce 10 genogrupos (GGI-GGX), así como a dos 

genogrupos tentativos, que aún deben confirmarse cuando se complete el análisis del 

VP1. Además, los norovirus incluidos en estos 10 genogrupos se pueden sub-clasificar 

en 49 genotipos (Chhabra et al., 2019). 

2.1.4. Adenovirus humano: 

HAdV pertenece al género Mastadenovirus y a la familia Adenoviridae, tiene un 

diámetro de 70 a 100 nanómetros, carece de envoltura lipídica, presenta una morfología 

icosaédrica y tiene un genoma de ADN bicatenario lineal compuesto por 

aproximadamente 36 000 pares de bases. El genoma codifica al menos proteínas 

diferentes: proteínas principales y secundarias de la cápside, proteínas centrales, proteasa 

de maduración y maquinaria de empaquetamiento (Gallardo et al., 2021). Dentro de estas, 

la proteína es una de las más importante porque es el principal componente viral y 

representa aproximadamente el 60% de la masa total de HAdV (Kim et al., 2017). Las 
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proteínas de la base de pentón y fibras también forman parte de la cápside y cumplen un 

papel fundamental en la interacción con el receptor antes de la internalización celular. 

Además, la proteína VI de la cápside es un factor clave para el ingreso de HAdV a la 

célula hospedadora (Gallardo et al., 2021). Internamente, se observa una gran cantidad 

de proteínas asociadas al genoma, como las proteínas centrales que se encargan de la 

condensación del ADN, la proteína terminal que permite la replicación genómica, la 

proteína IVa2 que media el empaquetamiento genómico y la proteína AVP que facilita la 

maduración de la progenie viral (Gallardo et al., 2021).  

En la actualidad, se han identificado 7 especies (A-G) y más de 69 genotipos de 

HAdV según las variantes antigénicas y el análisis molecular del gen hexon. La especie 

F es la que se relaciona frecuentemente con casos de gastroenteritis aguda en niños en 

todo el mundo (Kim et al., 2017; Gallardo et al., 2021). 

2.2. Características epidemiológicas:  

2.2.1. Síndrome respiratorio agudo severo coronavirus 2: 

A finales de diciembre del 2019, múltiples centros de salud en Wuhan (Hubei, 

China), reportaron numerosos casos de pacientes con neumonía de etiología desconocida. 

Estos pacientes presentaban cuadros compatibles con neumonía viral, como la ocasionada 

por SARS-CoV y MERS-CoV, y los signos clínicos incluían fiebre, tos, malestar torácico, 

y en casos graves se observaba disnea y compromiso pulmonar bilateral (Hu et al., 2021; 

Wu et al., 2022). Dentro de los primeros pacientes hospitalizados, la mayoría se 

encontraba relacionado a un mercado mayorista caracterizado por la comercialización de 

una gran variedad de animales vivos (domésticos y silvestres). Las investigaciones 

retrospectivas indican que el primer caso de COVID-19 ocurrió el 8 de diciembre del 

2019. El 31 de diciembre, las autoridades sanitarias de China notifican a la Organización 

Mundial de la Salud y públicamente sobre un brote de neumonía de causa desconocida 

(Hu et al., 2021).  

La elevada tasa de transmisión del SARS-CoV-2 ocasionó rápidamente su 

propagación comunitario en China y, posteriormente, a todo el mundo. Se observó que la 

transmisión del SARS-CoV-2 ocurrió principalmente después del inicio de las 

manifestaciones clínicas y alcanzó su mayor nivel después de la etapa crítica de la 

enfermedad. Sin embargo, se ha detectado una alta carga viral en secreciones respiratorias 
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durante la primera semana de la infección, por lo tanto, el riesgo de diseminación al inicio 

de la enfermedad era muy elevado. Los individuos con COVID-19 propagan al SARS-

CoV-2 a través de pequeñas gotas cuando hablan, incluso cuando estornudan o tosen 

pueden generar pequeñas gotas que persisten por mayor tiempo en el aire y que podrían 

ingresar a los pulmones de otras personas (Hu et al., 2021; Wu et al., 2022).  

El SARS-CoV-2 es capaz de infectar a toda la población de diferentes edades, 

aunque se observa un mayor número de casos en personas mayores de 50 años. La 

gravedad de los signos clínicos se relaciona con la edad del individuo (Hu et al., 2021). 

La mayoría de personas jóvenes y niños desarrollan un cuadro leve o son asintomáticos, 

mientras que los hombres mayores de 60 años, con alguna condición médica preexistente, 

tienen un mayor riesgo de padecer una neumonía grave que requiera hospitalización y 

atención médica especializada. Las manifestaciones clínicas más frecuentes son fiebre, 

tos seca y fatiga, y los menos comunes son producción de secreción respiratoria, 

cefalalgia, dolor de garganta, dolor torácico, escalofríos, náuseas, vómitos, pérdida de 

apetito y diarrea. También se ha informado de la pérdida del gusto y olfato. Los signos 

clínicos suelen aparecer alrededor de los cinco días (periodo de incubación de 1 a 14 días). 

La aparición de disnea y neumonía se podría dar casi a los 8 días del inicio de la 

enfermedad (Hu et al., 2021; Wu et al., 2022).   

2.2.2. Rotavirus: 

RV es el principal agente etiológico de la gastroenteritis aguda en niños menores 

de cinco años de edad a nivel mundial y es responsable del 20% a 30% de todos los casos 

de gastroenteritis aguda grave. Esto ha sido corroborado por un estudio llevado a cabo en 

conjunto con la “Red Mundial de Vigilancia de Rotavirus”, que encontró que RV es la 

principal causa de gastroenteritis aguda en niños de 16 países (Operario et al., 2017). 

Según una estimación de la Organización Mundial de la Salud, RV ocasiona 450 000 

muertes, más de 2 000 000 de hospitalizaciones y 25 000 000 de casos asintomáticos al 

año. Lamentablemente, el  90% de las muertes ocurren en países en vías de desarrollo de 

Asia y África y, en el año 2013, se reportó que la mitad de las muertes registradas a nivel 

mundial ocurrieron sólo en cuatro países: India, Pakistán, Nigeria y República 

Democrática del Congo (Sadiq et al., 2018). 
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La enfermedad por RV se caracteriza clínicamente por fiebre, oliguria, resequedad 

en la boca y garganta, mareos, dolor abdominal y vómitos durante dos a tres días. 

Posteriormente, continúa la mayor expresión de la enfermedad: diarrea intensa aguda 

acompañada de deshidratación durante tres a ocho días que, en caso de no ser tratada, 

podría conducir a la muerte. Además, es frecuente observar signos respiratorios durante 

el desarrollo de la infección por RV. La aparición de los signos clínicos es repentino lo 

que corresponde a un periodo de incubación de uno a tres días. Los individuos infectados 

actúan como importantes focos de diseminación de la infección debido a que eliminan 

una elevada carga viral a través de las heces (Rusiñol and Girones, 2017; Sadiq et al., 

2018).   

Diversos estudios han demostrado que las infecciones por RV siguen un patrón 

estacional. Se ha informado que la mayor cantidad de casos ocurren en los meses de 

invierno, mientras que en regiones endémicas es probable que los brotes o casos 

esporádicos también ocurran en otros meses. En regiones templadas, la mayor carga de 

la enfermedad se produce en los meses fríos y secos. En las regiones tropicales, las 

infecciones ocurren a lo largo de todo el año. En Estados Unidos, Europa, Asia, Corea 

del Sur y Japón, el número de casos se incrementa en los meses más fríos del invierno, 

mientras que en África el riesgo de infección aumenta en la temporada seca (Operario et 

al., 2017; Sadiq et al., 2018). En el caso del Perú, también se ha observado un 

comportamiento estacional con incrementos en el número de casos en las temporadas de 

invierno y primavera, que corresponde a los meses desde agosto hasta diciembre 

(MINSA, 2022). 

Las vacunas contra RV han demostrado ser una herramienta eficaz y han logrado 

reducir la carga de la enfermedad en todo el mundo, principalmente en los países en vías 

de desarrollo. El resultado de múltiples ensayos clínicos, realizados en Asia y África, 

permitió identificar a dos vacunas, Rotarix y RotaTeq, capaces de reducir hasta el 85% 

de la carga de la infección por RV en países de ingresos altos y medios. Asimismo, ambas 

vacunas han demostrado ser eficaces frente a diferentes genotipos. Sin embargo, estas 

vacunas no logrado cambiar la variación en los genotipos debido a la presión selectiva 

(Sadiq et al., 2018).   

A partir de las recomendaciones de la Organización Mundial de la Salud, se han 

implementado diversos programas de inmunización en infantes de todo el mundo, con 
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mayor énfasis en países en vías de desarrollo. Como resultado, las autoridades sanitarias 

de 86 países han autorizado la vacunación contra RV y se ha alcanzado un nivel de 

vacunación mundial del 44%. El grado de protección de la vacuna en países desarrollados 

es del 72% al 98% en comparación con el 42% al 63% en los países en vías de desarrollo 

de Asia y África. Aunque se desconocen los factores exactos que expliquen esta menor 

eficacia, se sospecha de la interferencia de los anticuerpos maternales frente a las cepas 

vacunales, las coinfecciones de diferentes genotipos de RV y de otros enteropatógenos, 

la deficiencia nutricional y la disbiosis de la microbiota intestinal (Operario et al., 2017; 

Sadiq et al., 2018). Asimismo, es importante considerar que la menor eficacia de las 

vacunaciones en países en vías de desarrollo podría deberse a la circulación simultánea 

de una gran variedad de genotipos que no están considerados dentro de la protección de 

las vacunas (Operario et al., 2017). 

En el Perú, el porcentaje de cobertura de vacunación en niños menores de un año 

de edad es del 45.5% (2022). Además, el Centro Nacional de Epidemiología, Prevención 

y Control de Enfermedades reportó en el 2022 que el 60.9% de los casos confirmados 

para RV tenían dos dosis de la vacuna, 8% sólo tenía una dosis y el 31.1% no tenía registro 

de vacunación. Esto hace sospechar que la protección proporcionada por las vacunas no 

abarca los genotipos que circulan en el territorio nacional. En este sentido, la vigilancia 

epidemiológica es clave para determinar la eficacia de los programas de vacunación frente 

a diferentes genotipos, así como para comprender la variación genética, evolución y 

cambios temporales y geográficos de los genotipos circulantes de RV (MINSA, 2022).    

La transmisión viral entre diferentes especies hospedadoras es un mecanismo 

importante de evolución y aporta a la diversidad genética de RV. Los análisis 

filogenéticos y la presencia de genotipos de RVA de animales en humanos sugieren una 

potencial transmisión zoonótica. La posible transmisión zoonótica es particularmente 

relevante en países en vías de desarrollo donde existe una mayor exposición a los 

animales domésticos y silvestres y el acceso a servicios básicos, como agua potable y 

alcantarillado, son limitados (Rojas et al., 2019). Se presume que el RVA animal es capaz 

de cruzar las barreras entre especies pero no puede infectar o diseminarse adecuadamente 

en el nuevo hospedador. No obstante, si los genotipos de RVA logran acoplar segmentos 

genéticos de origen humano a su genoma, podrían aumentar sus posibilidades de infectar 

eficazmente a los humanos (Silva-Sales et al., 2020).  
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2.2.3. Norovirus: 

NoV es una importante amenaza para la salud pública global porque es una de las 

principales causas de casos esporádicos y brotes de gastroenteritis aguda en todos los 

grupos de edad. Estos brotes se registran frecuentemente en ambientes cerrados, como 

hospitales, centros de atención a infantes y ancianos, escuelas, cruceros y cárceles. NoV 

ocasiona aproximadamente más de 699 millones de infectados y 212 000 muertes en todo 

el mundo cada año (Fumian et al., 2019). La mayoría de estas muertes ocurren en países 

en vías de desarrollo y la población más afectada está representada por niños menores de 

cinco años de edad, ancianos e individuos inmunosuprimidos con condiciones médicas 

preexistentes. Las manifestaciones clínicas son muy similares a la infección por RV, 

aunque usualmente los cuadros diarreicos por NoV son menos severos y de menor 

duración (dos a tres días). Además, se observan vómitos, fiebre, dolor abdominal y 

deshidratación en diferentes niveles (Mans, 2019). 

Se ha reportado que los genogrupos GGI, GGII y GGIV infectan a humanos, y el 

GGII se detecta con mayor frecuencia en los estudios de vigilancia epidemiológica clínica 

en todo el mundo. NoV GGI ocasiona frecuentemente infecciones leves o asintomáticas, 

mientras que NoV GGIV es más difícil detectar en muestras clínicas y aún se desconocen 

sus mecanismos de transmisión y mutación (Huang et al., 2022). Por otra parte, se ha 

identificado que sólo el genotipo GGII.4 ha sido la causa más prevalente de infecciones 

a nivel mundial. El genotipo GGII.4 evidencia una evolución similar a la del virus de la 

influenza estacional, lo que resulta en el reemplazo de la variante dominante cada 2 a 5 

años. Hasta la fecha, han surgido por lo menos seis variantes mutantes del genotipo 

GGII.4, que debido a su diversidad genética y complejidad evolutiva, han causado 

pandemias en los últimos 20 años (Fumian et al., 2019; Huang et al., 2022). La variante 

pandémica más reciente es Sídney 2012 y ha estado circulando en la población desde su 

aparición en el año 2012. También se ha notificado un genotipo poco común, GGII.17 

(variante Kawasaki 2015), que surgió en China y se extendió a otros países del sudeste 

asiático, ocasionando un mayor número de casos de gastroenteritis aguda en esta región. 

El genotipo GGII.17 también se ha detectado ocasionalmente fuera de Asia, como en 

países de América, Europa y Oceanía (Fumian et al., 2019). Revisiones sistemáticas han 

informado sobre prevalencias de NoV en varias regiones geográficas, como América 
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Latina (15%), China (19.8%), Medio Oriente (15.3%) y África del Norte (15.3%) (Mans, 

2019). 

Un estudio de cohorte evaluó la etiología de la diarrea en niños menores de dos 

años de edad procedentes de ocho regiones de bajos recursos. Se encontró que la diarrea 

viral era más frecuente que la diarrea bacteriana y que NoV era uno de los principales 

enteropatógenos involucrados (Platts-Mills et al., 2015). En otro trabajo realizado en 16 

países y que evaluó molecularmente 878 muestras diarreicas de niños menores de cinco 

años, identificó a NoV GGII como el tercer enteropatógeno más frecuente (Operario et 

al., 2017). Además, se ha informado que el 73.5% casos donde se detectó a NoV 

correspondieron a infecciones únicas, mientras que 26.5% fueron coinfecciones. De estas, 

la mayoría fueron causadas en conjunto por NoV y RV (Mans, 2019).  

En el Perú, una investigación llevada a cabo en una zona periurbana de Lima 

estimó que al menos el 80% y el 71% de los niños menores de uno y dos años de edad 

evaluados experimentaron un cuadro de gastroenteritis aguda asociado a NoV, 

respectivamente. Además, se encontró que la excreción fecal de NoV GGII se extendió 

hasta los 34.5 días en comparación a los 8.5 días del NoV GGI (Saito et al., 2014). Por 

otra parte, una investigación identificó un brote de 13 casos de gastroenteritis aguda por 

NoV GGII en un centro de instrucción militar. Las evidencias epidemiológicas sugirieron 

que NoV GGII fue propagado de persona a persona por el hecho de haber compartido la 

misma habitación. Asimismo, se identificaron 164 casos sospechosos (Ramos et al., 

2015).   

2.2.4. Adenovirus humano: 

La infección por HAdV es autolimitante y rara vez causa una enfermedad grave o 

fatal en personas inmunocompetentes. No obstante, se ha observado que la infección 

puede ocasionar un cuadro grave o fatal en recién nacidos, ancianos y personas 

inmunocomprometidas. La mayoría de las infecciones se mantienen asintomáticas y la 

excreción de partículas virales puede persistir durante semanas o meses (Lynch and 

Kajon, 2016). El periodo de incubación oscila entre 2 a 14 días y el espectro de la 

enfermedad clínica es amplio e incluye gastroenteritis aguda, fiebre, rinorrea, tos, 

faringitis, bronquitis, neumonía, disnea, conjuntivitis, cistitis hemorrágica aguda, 

meningoencefalitis y, ocasionalmente, se puede desarrollar una infección generalizada 
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potencialmente mortal. De hecho, la infección generalizada o las neumonías graves no 

tratadas pueden alcanzar una tasa de mortalidad superior al 50% (Dey et al., 2011).  

Los serotipos HAdV-40 y HAdV-41, del subgrupo F, ocurren en cualquier época 

del año y son detectados frecuentemente en niños menores de dos años de edad con 

cuadros de gastroenteritis aguda, y representan del 1% hasta 31% de todos los casos de 

diarreas en niños. Las diarreas pueden persistir por 12.2 días y suelen estar acompañadas 

por una ligera deshidratación (Dey et al., 2011; Kim et al., 2017). 

HAdV representa el 8% y 3% de las infecciones respiratorias pediátricas y en 

adultos, respectivamente, y los signos clínicos gastrointestinales pueden estar presentes 

de manera concomitante. Los brotes de enfermedades respiratorias agudas ocasionadas 

por HAdV suelen ocurrir en ambientes cerrados o hacinados, particularmente en 

viviendas comunitarias, hogares de ancianos, guarderías y centros de instrucción militar. 

Las fuerzas armadas de Estados Unidos utilizan de forma rutinaria vacunas orales en los 

reclutas. Estas vacunas han logrado reducir el riesgo de infección respiratoria por HAdV, 

sin embargo, su aplicación a la población civil está restringida (Lynch y Kajon, 2016).   

En el Perú, sólo existe un estudio a gran escala que evaluó las características de 

las manifestaciones clínicas, filogenéticas y epidemiológicas de sujetos infectados por 

HAdV en 38 hospitales de 11 regiones desde el 2000 hasta el 2010. Las infecciones por 

HAdV representaron el 2.5% y 6.2% de todos los individuos analizados y de las 

infecciones diagnosticadas, respectivamente. También se observó que los pacientes 

infectados por HAdV presentaban frecuentemente fiebre, dolor de cabeza, tos, rinorrea, 

dolor de garganta y malestar general. La genotipificación del gen hexon identificó como 

predominante al subgrupo C (75.7%), seguido por los subgrupos B y E (Ampuero et al., 

2012). 

2.3. Epidemiología Basada en Aguas Residuales 

2.3.1. Generalidades: 

En los últimos 20 años, la ciencia ambiental ha desarrollado una amplia variedad 

de herramientas de vigilancia epidemiológica capaces de estimar las actividades 

colectivas o el estado de salud de poblaciones enteras. Una de estas herramientas es la 

Epidemiología Basada en Aguas Residuales (WBE, por sus siglas en inglés: Wastewater 

Based Epidemiology). La WBE es una herramienta no invasiva que permite obtener 
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información biológica (circulación de microorganismos patógenos) o química (consumo 

de medicamentos o de drogas ilícitas), a partir del monitoreo de las aguas residuales, y 

relacionarla al estado de salud y estilo de vida de la comunidad (Daughton, 2020). 

La conceptualización de la WBE se realizó por primera vez en el libro titulado 

“Productos Farmacéuticos y de Cuidado Personal en el Medio Ambiente: Cuestiones 

Científicas y Reglamentarias” y fue concebida por Christian G. Daughton, quien planteo 

la hipótesis de que el análisis de los residuos de productos farmacéuticos en las aguas 

residuales podría reflejar su consumo en la población (Daughton, 2001). Esta hipótesis se 

materializó por primera vez en un estudio realizado en Italia, en donde se observó que las 

concentraciones del principal metabolito urinario de la cocaína, la benzoilecgonina, tanto 

en las aguas residuales como en las aguas superficiales superaron ampliamente el 

consumo poblacional registrado en los informes oficiales (Zuccato et al., 2005). Sin 

embargo, en el Perú ya existía un estudio que aplicó monitoreo periódico de las aguas 

residuales durante cuatro años (1993-1996) para anticipar brotes de cólera en la ciudad 

de Lima (Madico et al., 1996).   

Posteriormente, diversos trabajos de investigación, en conjunto con iniciativas 

internacionales, aplicaron exitosamente la WBE en el monitoreo a largo plazo del 

consumo de drogas ilegales, como cocaína, heroína y anfetaminas. El monitoreo también 

se extendió a biomarcadores endógenos relacionados al estilo de vida, como el consumo 

de alcohol, tabaco y sustancias psicoactivas. En otros estudios se evaluó el estado de salud 

poblacional a través de la identificación de biomarcadores de estrés oxidativo y 

compuestos químicos. Las aguas residuales revelaron la presencia de metabolitos 

relacionados a productos químicos de uso cotidiano capaces de alterar la regulación 

hormonal, como pesticidas, plastificantes y protectores solares. Además, se observó una 

alarmante exposición poblacional a carcinogénicos ligados al tabaco y micotoxinas (Sims 

y Kasprzyk-Hordern, 2020) 

La WBE presenta importantes ventajas sobre los enfoques tradicionales de salud 

pública. La evaluación sistemática de las aguas residuales permite detectar, casi en tiempo 

real, cambios mínimos en las tendencias espaciales y temporales de microorganismos 

patógenos o productos químicos. La identificación temprana de estos cambios podría ser 

utilizada como una herramienta para alertar a la población y orientar las intervenciones 

de las autoridades sanitarias en salud pública. Además, la WBE es un excelente 
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complemento de las estadísticas epidemiológicas, principalmente en aquellos lugares 

donde existen limitaciones logísticas y económicas (Sims y Kasprzyk-Hordern, 2020; 

Daughton, 2020). 

2.3.2. WBE en el monitoreo de microorganismos patógenos humanos: 

Las aguas residuales representan una importante fuente para detectar y cuantificar 

la diversidad genética de los microorganismos patógenos que circulan en la población 

humana. Por esta razón, una importante proporción de investigaciones se han orientado 

en monitorear a los principales virus patógenos debido a sus altas tasas de mutación y su 

capacidad para adaptarse a nuevos hospedadores, incluyendo los humanos (Sims y 

Kasprzyk-Hordern, 2020). Debido a que los virus no son capaces de completar su ciclo 

de replicación fuera del hospedador y pueden permanecer estables en el medio ambiente 

durante periodos de tiempo prolongados, la WBE se puede aplicar para estimar, con 

mayor precisión, la proporción de infectados en la población. Los virus pueden ingresar 

a las aguas residuales a través de múltiples rutas, como las heces, orina, saliva, piel y 

sangre. Esto abre la posibilidad de utilizar las aguas residuales para monitorear a virus no 

entéricos, como coronavirus, influenza, herpesvirus, zika, fiebre amarilla, dengue, entre 

otros (McCall et al., 2020). 

La vigilancia epidemiológica de la poliomielitis a partir de las aguas residuales se 

ha realizado desde la década de 1980, muchos años antes de la definición de la WBE 

(Sims y Kasprzyk-Hordern, 2020). La Organización Mundial de la Salud implementó la 

WBE como método complementario de la “Iniciativa de Erradicación Global de la 

Poliomielitis”. Este hecho ha permitido establecer un sistema de vigilancia sensible, 

complementar las estadísticas epidemiológicas clínicas y alertar sobre la ocurrencia de 

brotes, principalmente en los países endémicos, como Pakistán, India y Nigeria. Incluso, 

la WBE ha facilitado identificar cepas muy raras de poliovirus derivadas de las vacunas 

orales en regiones con una deficiente cobertura de vacunación. Este hecho ha demostrado 

que la combinación de la vigilancia epidemiológica clínica y ambiental puede alcanzar 

resultados satisfactorios (Asghar et al., 2014).  

Por otra parte, durante la pandemia del virus de la influenza AH1N1 no fue posible 

detectar a este virus en las aguas residuales (Sims y Kasprzyk-Hordern, 2020). Un estudio 

realizo en Oxfordshire, Reino Unido, evaluó la tasa de cumplimiento del tratamiento con 
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oseltamivir en pacientes infectados con el virus de la influenza AH1N1 durante la 

pandemia (2009-2010). El análisis de las aguas residuales logró detectar al carboxilato de 

oseltamivir, el metabolito activo del oseltamivir, y se estimó una tasa de cumplimiento 

del 45-60% (Singer et al., 2013). No fue posible detectar al virus de la influenza AH1N1 

en las aguas residuales de los Países Bajos (Sims y Kasprzyk-Hordern, 2020). 

2.3.2.1. Virus del Síndrome respiratorio agudo severo coronavirus 2: 

Una de las herramientas de mayor importancia en la contención y mitigación de 

una emergencia sanitaria mundial, aparte de las medidas profilácticas y los tratamientos 

terapéuticos, es contar con la capacidad de identificar rápidamente la distribución y la 

magnitud de las poblaciones infectadas (Daughton, 2020). Al inicio de la pandemia de la 

COVID-19, las autoridades sanitarias de la mayoría de los países aplicaron masivamente 

pruebas de diagnóstico clínico individual con el objetivo de determinar la prevalencia del 

SARS-CoV-2 en la población (Rusiñol et al., 2021; Guerrero-Latorre et al., 2022). Sin 

embargo, la vigilancia epidemiológica clínica no es un enfoque aplicable a nivel 

comunitario y es económicamente insostenible a largo plazo para la mayoría de los países 

por el hecho que requiere una elevada inversión de dinero, tiempo y recursos humanos y, 

además, representa un elevado riesgo de contagio para el personal médico que lo 

administra (Polo et al., 2020; Tandukar et al., 2022). Además, la elevada demanda de 

insumos médicos junto a la limitada capacidad productiva de los proveedores ocasionó 

rápidamente la escasez de pruebas clínicas. Como consecuencia, sólo fue posible analizar 

a aquellas personas con manifestaciones clínicas compatibles con la COVID-19, lo que 

ocasionó un considerable subregistro del número de casos reportados en la población 

(Rusiñol et al., 2021). Todos estos hechos exacerbaron la crisis sanitaria mundial y 

demostraron la necesidad de contar con una herramienta que permita una vigilancia 

epidemiológica a nivel comunitaria de forma rápida y económica (Daughton, 2020). 

Con el transcurso de la pandemia, muchos estudios reportaron la presencia del 

ARN del SARS-CoV-2 en muestras fecales de personas infectadas (Wölfel et al., 2020; 

Tang et al., 2020) y en las aguas residuales de las comunidades afectadas en varios países 

(Aguiar-Oliveira et al., 2020). Estos hallazgos evidenciaron la posibilidad de utilizar las 

aguas residuales como una herramienta de vigilancia epidemiológica para estimar, casi 

en tiempo real, la propagación y las tendencias del SARS-CoV-2 a escala poblacional a 

través de la WBE (Kitajima et al., 2020; Polo et al., 2020). La aplicación de la WBE en 
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la pandemia logró importantes resultados que permitieron anticipar el aumento de casos 

clínicos de COVID-19 (Medema et al., 2020; Claro et al., 2021; Rusiñol et al., 2021), 

evaluar el efecto de las intervenciones de las autoridades sanitarias en la salud pública 

(Prado et al., 2021; Wurtzer et al., 2022), complementar la vigilancia epidemiológica 

clínica (Peccia et al., 2020) e identificar a individuos asintomáticos, paucisintomáticos y 

presintomáticos (Wu et al., 2020). 

2.3.2.1.1. Sudamérica: 

En Sudamérica, la primera detección del SARS-CoV-2 en las aguas residuales se 

reportó el 15 de abril del 2020 en Río de Janeiro, Brasil (Prado et al., 2020). Sin embargo, 

un estudio en Florianópolis, Brasil, reveló la presencia del SARS-CoV-2 en muestras de 

aguas residuales de noviembre del 2019, antes del reporte oficial de los primeros casos 

de COVID-19 en la región (Fongaro et al., 2021). Posteriormente, los estudios realizados 

en Sao Paulo y Río de Janeiro demostraron que el monitoreo del SARS-CoV-2 en las 

aguas residuales era una excelente herramienta de vigilancia epidemiológica capaz de 

anticipar, hasta en dos semanas, un brote de COVID-19 en la comunidad y orientar las 

intervenciones de las autoridades sanitarias en la salud pública (Prado et al., 2021; Claro 

et al., 2021). 

En Chile, se detectó por primera vez al SARS-CoV-2 en mayo del 2020 en las 

agua residuales de dos plantas de tratamiento, encargadas de procesar el 85% de las aguas 

residuales generadas en Santiago (Ampuero et al., 2020). Además, la evaluación de las 

aguas residuales de regiones rurales permitió la detección de la variante Ómicron del 

SAR-CoV-2 antes de la notificación oficial por la autoridad sanitaria local (Plaza-Garrido 

et al., 2023).  

En Argentina, diferentes trabajos realizados en Buenos Aires, Mendoza y Córdoba 

han descrito como las concentraciones del SARS-CoV-2 en las aguas residuales han 

reflejado el aumento exponencial y la disminución del número de casos de COVID-19 

reportados en la población (Giraud-Billoud et al., 2021; Barrios et al., 2021; Masachessi 

et al., 2022).  

En el Perú, el Ministerio de Vivienda, Construcción y Saneamiento, bajo el 

financiamiento de la Cooperación Suiza y a través del “Programa de Apoyo al 

Fortalecimiento del Sector Agua y Saneamiento del Perú”, implementó un sistema de 
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monitoreo por ocho meses en Lima Metropolitana y Arequipa Metropolitana para la 

detección del SARS-CoV-2 en las aguas residuales. En enero del 2022, los resultados del 

análisis de las aguas residuales revelaron elevadas concentraciones del ARN del SARS-

CoV-2 que coincidieron con el desarrollo de la tercera ola de la pandemia de la COVID-

19 (Ministerio de Vivienda, Construcción y Saneamiento, 2022). 

2.3.2.1.2. Norteamérica: 

La primera identificación del SARS-CoV-2 en aguas residuales de Norteamérica 

fue realizada el 29 de abril del 2020 en Luisiana, Estados Unidos. No obstante, este 

hallazgo no fue capaz de anticipar el reporte del primer en la región (9 de marzo del 2020) 

(Sherchan et al., 2020). Una investigación rastreó, a través de la vigilancia del SARS-

CoV-2 en lodos de aguas residuales en Connecticut, el aumento y la disminución del 

número de casos de COVID-19 registrados por la autoridad sanitaria y el número de 

admisiones hospitalarias por COVID-19. Se observó que los hallazgos en los lodos de 

aguas residuales anticiparon en 0-2 días los resultados positivos para SARS-CoV-2 en las 

pruebas clínicas según la fecha de recolección, en 1-4 días la admisión hospitalaria de 

pacientes con COVID-19 y en 6-8 días los resultados positivos para SARS-CoV-2 en las 

pruebas clínicas según la fecha de notificación por la autoridad sanitaria (Peccia et al., 

2020). En Montana, un estudió indicó que las fluctuaciones en las concentraciones del 

SARS-CoV-2 en las aguas residuales se producen casi de forma paralela con el inicio de 

los signos clínicos en pacientes con COVID-19, pero preceden en 2-4 días los resultados 

de las pruebas clínicas (Nemudryi et al., 2020). En Massachusetts, se indicó que 

probablemente las estadísticas epidemiológicas subestimaban considerablemente la 

cantidad de real de casos de COVID-19 en la comunidad. Las elevadas concentraciones 

del SARS-CoV-2 en las aguas residuales sugirieron valores de prevalencia muy 

superiores (0.1-5%) a los informados por las autoridad sanitaria (0.026%) (Wu et al., 

2020). 

2.3.2.1.3. Europa: 

En Europa, la primera detección del SARS-CoV-2 en aguas residuales se reportó 

en un estudio de los Países Bajos, en donde se analizaron las aguas residuales de seis 

ciudades desde febrero hasta marzo del 2020. Incluso, fue posible anticipar, en seis días, 

el inicio de la primera ola de la pandemia en la ciudad de Amersfoort (Medema et al., 
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2020). Además, se detectó al SARS-CoV-2 en las aguas residuales del aeropuerto de 

Schiphol, Ámsterdam, tan sólo cuatro días después de la identificación de los primeros 

de casos de COVID-19 en los Países Bajos (27 de febrero del 2020) (Lodder y de Roda 

Husman, 2020). 

En España, un estudio en 10 plantas de tratamiento de aguas residuales de 

Cataluña indicó que las concentraciones de SARS-CoV-2 representaban una adecuada 

herramienta predictiva del número de casos de COVID-19 hasta una semana después del 

muestreo. Además, se sugirió que el monitoreo de las aguas residuales en ciudades 

pequeñas plantea mayores desafíos porque se requiere una mayor prevalencia, en 

comparación a las grandes ciudades, para obtener concentraciones del ARN del SARS-

CoV-2 por encima del límite de detección (Rusiñol et al., 2021). En Murcia, fue posible 

identificar al SARS-CoV-2 en las aguas residuales entre 12-16 días antes del inicio de la 

primera ola en tres municipios con baja prevalencia (Randazzo et al., 2020). 

En Francia, se realizó un estudio que monitoreó las aguas residuales de París desde 

el 5 de marzo del 2020 hasta el 6 de junio del 2021. Las concentraciones del SARS-CoV-

2 en las aguas residuales permitieron anticipar en tres días el incremento de casos clínicos 

en la población y coincidieron estrechamente con la tasa de incidencia, es decir, el número 

de pacientes recién infectados durante siete días consecutivos. Además, la vigilancia de 

las aguas residuales permitió apreciar el efecto del confinamiento domiciliario obligatorio 

aplicado por las autoridades gubernamentales. Los valores del ARN viral cayeron por 

debajo del límite de detección después de esta medida y, con la posterior flexibilización 

de las restricciones, se observó un incremento lento y constante en la carga del SARS-

CoV-2 en las aguas residuales. También, se detectó a la variante Alfa del SARS-CoV-2 

en las aguas residuales antes del inicio de la tercera ola en París (Wurtzer et al., 2022). 

En Italia, las variaciones en las concentraciones del SARS-CoV-2 en las aguas 

residuales de Roma y Milán fueron similares al escenario epidemiológico. Además, fue 

posible detectar al SARS-CoV-2 en el 50% de las muestras analizadas y tres días después 

de la primera notificación de un caso de COVID-19 en el país (21 de febrero del 2020) 

(La Rosa et al., 2020b). Sin embargo, y al igual que el trabajo de Fongaro et al. (2021) 

en Brasil, un estudio reveló la circulación simultánea del SARS-CoV-2 en varias regiones 

del norte de Italia mucho antes de la declaración oficial de la pandemia de la COVID-19. 
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La primera detección en las aguas residuales se remonta al 18 de diciembre del 2019 en 

Milán y Turín y al 29 de enero del 2020 en Bolonia (La Rosa et al., 2021). 

En Alemania, el monitoreo simultáneo de nueve plantas de tratamiento de aguas 

residuales de Westfalia demostró que el comportamiento del SARS-CoV-2 en las aguas 

residuales coincidió con el número casos nuevos y acumulados de COVID-19. Además, 

no se obtuvo evidencia de la infectividad de las partículas virales del SARS-CoV-2 

aisladas en las aguas residuales (Westhaus et al., 2021). Posteriormente, y en la misma 

región de Alemania, el monitoreo de las aguas residuales permitió las detección temprana 

de la variante Ómicron del SARS-CoV-2 antes que esta se volviera la variante dominante 

en la población (Wilhelm et al., 2022). 

En Suecia, la evaluación diaria de las aguas residuales de Gotemburgo reveló que 

los picos en las concentraciones del SARS-CoV-2 precedieron en 19-21 días a las 

variaciones en el número de pacientes hospitalizados por COVID-19. Este estudio 

demostró la importancia de la WBE tanto en la planificación de la atención hospitalaria 

como en la identificación e intervención rápida contra la propagación local del SARS-

CoV-2 (Saguti et al., 2021). 

2.3.2.1.4. Asia: 

En Japón, el 14 de abril del 2020 se detectó por primera vez la presencia del 

SARS-CoV-2 en el 20% de las muestras de aguas residuales tratadas de una región con 

baja prevalencia. Este hecho reveló que, probablemente, los sistemas de tratamiento de 

aguas residuales convencionales no son capaces de eliminar por completo las partículas 

virales o el material genético del SARS-CoV-2 (Haramoto et al., 2020). En otro estudio, 

se detectó de forma consistente al SARS-CoV-2 en el 47% de las muestras de aguas 

residuales no tratadas, incluso cuando la frecuencia era inferior a 1 caso de COVID-19 

por cada 100 000 habitantes (Hata et al., 2021). 

En China, un conjunto de estudios se centraron en investigar las aguas residuales 

de hospitales y ambientes relacionados. En Wuhan, la evaluación de tres hospitales, 

designados para pacientes con COVID-19, reveló la presencia del ARN del SARS-CoV-

2 en muestras de aerosoles y de suelos circundantes al área de tratamiento de aguas 

residuales (Zhang et al., 2021). Además, el análisis de los pozos sépticos hospitalarios 

después de la desinfección con hipoclorito de sodio demostró concentraciones de SARS-
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COV-2 sorprendentemente altas. Esto sugiere que las estrategias actuales de desinfección 

recomendadas por la Organización Mundial de la Salud y las autoridades sanitarias 

locales deben de reevaluarse con el objetivo de identificar un protocolo que elimine 

eficazmente al SARS-CoV-2. Las aguas residuales mostraron resultados negativos 

cuando se sobredosificaron con hipoclorito de sodio. Sin embargo, esta estrategia 

representa un riesgo para el medio ambiente (Zhang et al., 2020).  

En India, la primera detección de SARS-CoV-2 se produjo en una planta de 

tratamiento responsable de recibir las aguas residuales generadas por uno de los 

principales hospitales encargados de atender a pacientes con COVID-19. La detección 

ocurrió el 8 de marzo del 2020 y coincidió con el aumento de casos de COVID-19 en la 

ciudad (Kumar et al., 2020).  

2.3.2.1.5. Oceanía: 

En Oceanía, el primer reporte del SARS-CoV-2 en aguas residuales se produjo el 

27 de marzo del 2020 en Queensland, Australia. A partir de las concentraciones 

detectadas en las aguas residuales, fue posible estimar un rango de personas infectadas en 

la región, lo que coincidió razonablemente con las estadísticas epidemiológicas (Ahmed 

et al., 2020a). En Australia, se detectó al SARS-CoV-2 en muestras de aguas residuales 

de tres plantas de tratamiento en Brisbane hasta tres semanas antes del reporte del primer 

caso clínico de COVID-19. También se observó que la mayor cantidad de muestras 

positivas coincidió con el periodo de mayor registro de casos clínicos (Ahmed et al., 

2021).  

2.3.2.2. Rotavirus:  

RV es uno de los virus que más se ha investigado en las aguas residuales debido 

a su relevancia epidemiológica e impacto en la salud pública global. RV es muy estable 

y resistente a diferentes métodos de tratamiento de aguas residuales. Esto le permite 

persistir en el medio ambiente por extensos periodos de tiempo sirviendo como una 

constante fuente de infección para humanos y animales (Rojas et al., 2019; Silva-Sales et 

al., 2020).  

La mayoría de los estudios ambientales resaltan las altas cantidades de RV en las 

aguas residuales, lo que sugiere su constante circulación y diseminación en la población. 

Un estudio retrospectivo, realizado en Argentina, indicó que las fluctuaciones en las 
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concentraciones de RV en las aguas residuales siguió un comportamiento similar al patrón 

epidemiológico local de los niños con gastroenteritis aguda por RV (Barril et al., 2015). 

En una investigación llevada a cabo en Sao Paulo, Brasil, se encontraron concentraciones 

considerablemente elevadas de RV en las aguas residuales a pesar de los programas 

nacionales de inmunización. Probablemente, los resultados de las aguas residuales 

reflejen la susceptibilidad de la población adulta frente a RV o el reducido porcentaje de 

vacunación en la población, principalmente en las zonas periféricas donde el acceso a los 

servicios de salud y saneamiento son limitados (Prado et al., 2019). En Cataluña, España, 

se evaluaron las aguas residuales de tres plantas de tratamiento y las heces de lechones y 

terneros de granjas aledañas. A pesar que se detectaron elevadas concentración de RV 

tanto en las aguas residuales como en los animales, el análisis filogenético no estableció 

una relación entre los genotipos de ambos tipos de muestra (Silva-Sales et al., 2020).   

Otros estudios se han centrado en evaluar las aguas residuales tratadas y plantas 

de tratamiento, debido a la importancia de estas últimas como la barrera sanitaria final 

frente a la introducción de microorganismos patógenos al medio ambiente (Elmahdy et 

al., 2020). En Uruguay, Lizasoain et al. (2018) también detectaron altas concentraciones 

de RV en aguas residuales no tratadas y revelaron que el tratamiento de estas con 

radiación ultravioleta no era suficiente para eliminar por completo al virus. En Egipto, se 

encontró que el volumen de aguas residuales generadas en la comunidad superaba 

ampliamente la capacidad de procesamiento de la principal planta de tratamiento de Giza. 

Por lo tanto, gran parte de las aguas residuales eran descargadas directamente al río Nilo. 

Además, esta planta de tratamiento sólo aplicaba tratamientos primario y secundario de 

las aguas residuales y no tratamiento terciario, el cual es necesario para potabilizar el agua 

y garantizar la eliminación de partículas virales.  El análisis de las muestras de las aguas 

residuales y del río Nilo demostraron elevadas concentraciones de RV (Elmahdy et al., 

2020). 

2.3.2.3. Norovirus: 

En general, los estudios ambientales realizados en diferentes países han arrojado 

una tasa de detección de NoV en aguas residuales del 82.1%, lo que sugiere una elevada 

prevalencia del virus en la población (Huang et al., 2022). Un trabajo llevado a cabo en 

regiones rurales de Chile, encontró NoV GGI y NoV GGII en plantas de tratamiento de 

aguas residuales. Además, se demostró que algunos sistemas de tratamiento de aguas 
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residuales no son capaces de eliminar por completo a NoV e incluso favorecen la 

acumulación viral en las aguas residuales tratadas (Plaza-Garrido et al., 2023). En Río de 

Janeiro, Brasil, un estudio evaluó la concentración y diversidad de NoV en aguas 

residuales y muestras fecales de pacientes con gastroenteritis aguda. Se detectaron 

elevadas concentraciones de NoV GGI y NoV GGII en el 26.9% y 66% de las muestras 

de aguas residuales, respectivamente. El análisis de las aguas residuales por 

Secuenciamiento de Nueva Generación determinó la presencia de 13 genotipos, siendo el 

más prevalente el genotipo pandémico GGII.4 seguido por el GGII.17. El 27.5% de las 

muestras fecales analizadas fueron positivas a NoV. NoV GGII se detectó 86.2% de las 

muestras positivas, mientras que NoV GGII sólo en 10.3%. El Secuenciamiento de Nueva 

Generación reveló la presencia del genotipo GGII.4 en el 71% de muestras genotipadas 

(Fumian et al., 2019). Por otra parte, el monitoreo de NoV GGII en las aguas residuales 

en dos estudios realizados en Gotemburgo, Suecia, permitió anticipar, entre dos a cuatro 

semanas, el incremento del número de casos de gastroenteritis aguda (Hellmér et al., 

2014; Wang et al., 2020). En investigaciones anteriores, se ha observado que las 

concentraciones de NoV GGII se correlacionaron positivamente con el número de casos 

de gastroenteritis aguda registrados en la población (Huang et al., 2022). Este hecho es 

respaldado por la vigilancia molecular de NoroNet, una red europea conformada por 

virólogos y  epidemiólogos, que indicó que NoV GGII fue responsable del 91.7% de todos 

los brotes y casos esporádicos de NoV entre 2005 y 2016 en Europa (van Beek et al., 

2018).  

Es importante resaltar que algunas investigaciones indican una reducida tasa de 

detección de NoV en aguas residuales de países en vías de desarrollo que reportan una 

elevada mortalidad por enfermedades diarreicas. Esto debe ser analizado a profundidad y 

con cautela porque podría revelar a agentes bacterianos o parasitarios como 

enteropatógenos dominantes en dichas regiones (Huang et al., 2022).  

2.3.2.4. Adenovirus humano: 

Debido a que los indicadores bacterianos de contaminación fecal no se 

correlacionan consistentemente con las concentraciones de virus patógenos humanos en 

las aguas residuales no tratadas y tratadas, cada vez existen más investigaciones que 

utilizan al HAdV como indicador de contaminación fecal humana. Esto se debe a que la 

concentración de HAdV en las aguas residuales es elevada, constante y no muestra 
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variaciones estacionales considerables (Prado et al., 2019; Rusiñol et al., 2021). Además, 

sus propiedades estructurales y genómicas le proporcionan una mayor resistencia a 

factores ambientales, como radiación ultravioleta, temperatura y pH, así como a varios 

procesos de tratamiento físicos y químicos del agua residual (Elmahdy et al., 2020).  

HAdV también es utilizado como parámetro para evaluar la eliminación viral de 

los sistemas de tratamiento de aguas residuales. Un estudio realizado en Sao Paulo, Brasil, 

encontró HAdV en el 100% y 62.2% de las muestras de aguas residuales no tratadas y 

tratadas, respectivamente. Además, se observó que HAdV obtuvo una viabilidad de hasta 

el 44% en las muestras analizadas (Prado et al., 2019). Otro trabajo llevado a cabo en 

Brasil, demostró que los tratamientos convencionales de las aguas residuales no eran 

adecuados para eliminar por completo a HAdV (Espinosa et al., 2022). En Uruguay, se 

obtuvieron resultados similares. Todas las muestras de aguas residuales no tratadas y el 

63% de las muestras de aguas residuales tratadas con radiación ultravioleta fueron 

positivas para HAdV (Lizasoain et al., 2018). 

2.4. Métodos de concentración viral: 

A nivel mundial, diversas autoritarias sanitarias, con el apoyo de grupos de 

investigación, han implementado la WBE dentro sus programas de vigilancia 

epidemiológica con el objetivo de monitorear la circulación del SARS-CoV-2 a nivel 

comunitario. Para ello, es necesario respaldar los resultados del monitoreo periódico de 

las aguas residuales a través de metodologías complementarias, como el método de 

concentración viral (Ahmed et al., 2020b; Philo et al., 2021). 

El método de concentración representa una etapa muy importante dentro del 

análisis de las aguas residuales porque permite concentrar las partículas virales en un 

volumen considerablemente menor y, de esta manera, es posible aumentar los límites de 

detección y cuantificación del material genético (Salvo et al., 2021). Inicialmente, los 

métodos de concentración se desarrollaron y estandarizaron para la recuperación de virus 

entéricos sin envoltura lipídica a partir de diversas matrices ambientales. Sin embargo, y 

a raíz de la pandemia de la COVID-19, se han utilizado diferentes métodos de 

concentración en la vigilancia epidemiológica del SARS-CoV-2, un virus con envoltura 

lipídica, en las aguas residuales. Probablemente, las considerables diferencias 

estructurales, entre los virus sin y con envoltura lipídica, generen grandes variaciones en 

la eficacia de recuperación del método de concentración (Ahmed et al., 2020b; Philo et 
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al., 2021). Además, es importante considerar que las particularidades geográficas y 

poblacionales del lugar en estudio y las características biológicas y químicas de las aguas 

residuales pueden afectar, en conjunto, el rendimiento del método de concentración y 

generar resultados muy variables y poco reproducibles (Barril et al., 2021; Jafferali et al., 

2021; Salvo et al., 2021). Por lo tanto, antes de implementar la WBE, es imperativo 

evaluar y comparar diferentes métodos de concentración con la finalidad de identificar la 

mejor alternativa que permita realizar una evaluación más precisa de la concentración 

viral en las aguas residuales y desarrollar una vigilancia epidemiológica efectiva del 

SARS-CoV-2 (La Rosa et al., 2020a).   

Con la evidencia de la excreción del SARS-CoV-2 en las heces de personas 

infectadas y la presencia de ARN viral en las comunidades más afectadas, muchos grupos 

de investigación intentaron evaluar y comparar la eficacia de recuperación para el SARS-

CoV-2 de diferentes métodos de concentración. Sin embargo, las estrictas medidas de 

bioseguridad requeridas para trabajar con el SARS-CoV-2, bajo condiciones de 

laboratorio, limitaron las investigaciones relacionadas a la WBE. Frente a esta situación, 

los grupos de investigación optaron por utilizar virus sustitutos y la selección de estos 

priorizó las similitudes genéticas y estructurales con el SARS-CoV-2 (Ahmed et al., 

2020b; Barril et al., 2021). Dentro de los virus sustitutos seleccionados resaltan los 

siguientes: virus de la hepatitis murina (Ahmed et al., 2020b), coronavirus bovino 

(Jafferali et al., 2021; Salvo et al., 2021), coronavirus humano OC43 (Philo et al., 2021), 

virus de la diarrea epidémica porcina (Randazzo et al., 2020; Pérez-Cataluña et al., 2021), 

calicivirus felino (Barril et al., 2021), mengovirus (Randazzo et al., 2020; Pérez-Cataluña 

et al., 2021). No obstante, es importante considerar que el uso virus entéricos sin 

envoltura lipídica, como sustitutos, podría sobrestimar el rendimiento de recuperación de 

los virus con envoltura lipídica (Ye et al., 2016). 

2.4.1. Floculación con leche desnatada: 

La floculación con leche desnatada es un método eficaz en la concentración de 

virus entéricos sin envoltura lipídica a partir de muestras de agua de diferentes matrices 

ambientales. Asimismo, permite evaluar las fracciones sólida (materia orgánica) y liquida 

de las aguas residuales, lo que reduce considerablemente la pérdida de partículas virales 

relacionadas a la eliminación de la fracción sólida (Philo et al., 2021). Un estudio 

realizado en aguas residuales de Barcelona, España, informó que la floculación con leche 
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desnatada alcanzó porcentajes de recuperación del 30-95%, 55-90% y 45-90% para 

adenovirus humano (HAdV), poliomavirus JC (JCPyV) y norovirus genogrupo II (NoV 

GGII), respectivamente (Calgua et al., 2013). Por otra parte, la floculación con leche 

desnatada ha demostrado ser un método económico, reproducible bajo diferentes 

contextos, fácil de estandarizar en los laboratorios y no requiere equipos ni personal 

especializado (Calgua et al., 2008; Calgua et al., 2013).    

Frente a la pandemia de la COVID-19, se ha evaluado el rendimiento de la 

floculación con leche desnatada en la recuperación del SARS-CoV-2 en las aguas 

residuales. Un estudio realizado en Seattle, Estado Unidos, demostró que la floculación 

con leche desnatada, en comparación con la ultrafiltración y la precipitación con 

polietilenglicol, obtuvo el mayor porcentaje de recuperación (aproximadamente del 6%) 

y la mayor frecuencia de detección del SARS-CoV-2 (48.8% de las muestras analizadas) 

en las aguas residuales (Philo et al., 2021). En otro estudio, llevado a cabo en Uruguay, 

se obtuvieron resultados similares. La floculación con leche desnatada alcanzó una 

eficacia de recuperación de aproximadamente el 5%. Sin embargo, en este trabajo se 

evaluó al coronavirus bovino (BCoV) como sustituto del SARS-CoV-2 (Salvo et al., 

2021). Los resultados de ambos estudios evidenciaron un rendimiento considerablemente 

menor que el descrito para virus entéricos sin envoltura lipídica (Calgua et al., 2013). 

Esto podría deberse a la acidificación de la muestra de agua residual durante la floculación 

con leche desnatada. Se ha informado que la acidificación es capaz de alterar la integridad 

estructural y la viabilidad viral. Por ende, y a diferencia de los virus sin envoltura lipídica, 

los coronavirus podrían exponer una mayor susceptibilidad a un pH bajo, lo que evitaría 

una absorción efectiva de las partículas virales hacia los flóculos de leche. Como 

consecuencia, se reduciría la eficacia de recuperación de la floculación con leche 

desnatada (Ahmed et al., 2020b). 

2.4.2. Floculación con hidróxido de aluminio: 

La floculación con hidróxido de aluminio es un método sencillo, rápido y no 

necesita equipos ni personal especializado. Aunque permite la concentración de las 

partículas virales de las fracciones sólida y liquida del agua residual, esto aumenta el 

riesgo de co-concentrar sustancias inhibitorias que pueden dificultar o interferir en la 

identificación molecular (Randazzo et al., 2020; Barril et al., 2021). 
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La floculación con hidróxido de aluminio se ha aplicado exitosamente en la 

concentración de diferentes virus patógenos humanos en aguas residuales, como rotavirus 

(RV), NoV, virus de la hepatitis A (HAV), virus de la hepatitis E (HEV) y astrovirus 

(HAstV) (Cuevas-Ferrando et al., 2019; Randazzo et al., 2019). Además, y al igual que 

otros métodos de concentración, se ha evaluado su rendimiento en la recuperación de 

virus sustitutos del SARS-CoV-2. En Murcia, España, un estudio determinó rendimientos 

de recuperación del 11.0% para mengovirus (MgV) y virus de la diarrea epidémica 

porcina (PEDV), ambos inoculados en muestras de aguas residuales (Randazzo et al., 

2020). Otro trabajo realizado en España, informó el mismo porcentaje de recuperación 

para MgV, pero el rendimiento para PEDV fue considerablemente mayor (73.0%) (Pérez-

Cataluña et al., 2021). En Neuquén, Argentina, un estudio identificó a la floculación con 

hidróxido de aluminio como uno de los métodos de concentración con el mayor 

rendimiento de recuperación (45.0%) para el calicivirus felino (FCV) (Barril et al., 2021). 

No obstante, la interpretación de los resultados de estos estudios se debe realizar con 

cautela y considerar que las particularidades de cada virus es un factor determinante en la 

eficacia de recuperación del método de concentración (Ye et al., 2016). 

2.4.3. Ultrafiltración: 

La ultrafiltración es un método que permite la concentración de las partículas 

virales por exclusión de tamaño. Para ello, se utilizan diferentes dispositivos de 

ultrafiltración que presentan membranas formadas por poros con un determinado 

diámetro. La centrifugación de la muestra de agua residual facilita la retención de las 

moléculas de mayor tamaño en la cámara de concentración, mientras que las moléculas 

de menor tamaño atraviesan las membranas de filtración. Dentro de las ventajas de la 

ultrafiltración, se pueden incluir la rapidez del procesamiento de la muestra y no requiere 

equipos ni personal especializado. Sin embargo, este método presenta inconvenientes que 

limitan su aplicación, como el elevado costo y la disponibilidad limitada de los 

dispositivos (Ahmed et al., 2020b). Además, la eliminación de la fracción sólida de las 

aguas residuales durante la etapa de pre-centrifugación y la co-concentración de 

sustancias inhibitorias puede interferir o reducir la detección y cuantificación viral (Ye et 

al., 2016; Ahmed et al., 2020b).    

La ultrafiltración se ha utilizado anteriormente en la evaluación de NoV y HAdV 

como indicadores de contaminación fecal humana (Symonds et al., 2009) y, durante la 
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pandemia de la COVID-19, fue uno de los métodos que se utilizó con mayor frecuencia 

en la vigilancia epidemiológica del SARS-CoV-2 en aguas residuales. Sin embargo, 

diversos estudios han evidenciado resultados muy variables, lo que sugiere que la eficacia 

de recuperación depende mucho del diseño del dispositivo. En Australia, se ha reportado 

un porcentaje de recuperación, utilizando el dispositivo Amicon® Ultra-15, de hasta el 

56.0% para el virus de la hepatitis murina (MHV) inoculado en muestras de aguas 

residuales y utilizado como sustituto del SARS-CoV-2 (Ahmed et al., 2020b). En 

contraste, los estudios realizados por Philo et al. (2021) y Jafferali et al. (2021) 

informaron rendimientos de recuperación del 1.0% para el coronavirus humano OC43 

con el dispositivo Centricon Plus-70 y del 10.0% para el coronavirus bovino utilizando 

el dispositivo Sartorius 10 KDa, respectivamente. Incluso, un trabajo en Argentina no fue 

capaz de concentrar al calicivirus felino por ultrafiltración con el dispositivo Centripep 

YM-50 (Barril et al., 2021).  

2.4.4. Ultracentrifugación: 

Al igual que los métodos anteriores, la ultracentrifugación se ha utilizado en la 

concentración de virus entéricos sin envoltura lipídica en aguas residuales (Calgua et al., 

2013). Por ejemplo, se ha informado una eficacia de recuperación del 34-60% para RV 

en aguas residuales (Fumian et al., 2010). En el caso de los coronavirus, como el virus de 

la hepatitis murina, se ha reportado un rendimiento aproximado del 5% (Ye et al., 2016). 

Durante la pandemia del SARS-CoV-2, un estudio ubicó a la ultracentrifugación en la 

cuarta posición con un rendimiento de recuperación del 33.5% para el MHV, dentro de la 

comparación con otros seis métodos de concentración viral (Ahmed et al., 2020b). 

La ultracentrifugación necesita de una potente fuerza de gravedad (100 000 g) 

para lograr sedimentar la mayoría de macromoléculas y partículas virales. Esta 

característica representa su principal limitación porque requiere de equipos 

especializados muy costosos que por lo general no se encuentran disponibles en la 

mayoría de laboratorios de investigación. Dentro de las ventajas, se puede indicar que la 

ultracentrifugación permite la concentración viral de las fracciones sólida y líquida de las 

aguas residuales y el costo por procesar cada muestra es relativamente bajo (Ahmed et 

al., 2020b). 

2.4.5. Absorción-extracción con membrana electronegativa: 
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La absorción-extracción con membrana electronegativa se ha utilizado 

ampliamente en la recuperación de virus patógenos humanos en diversas matrices 

ambientales, incluyendo las aguas residuales. De hecho, se ha utilizado frente a la 

pandemia del SARS-CoV-2 (Ahmed et al., 2020b; Tandukar et al., 2022).  Este método 

es rápido y permite procesar varias muestras a la vez y concentrar las partículas virales 

de las fracciones sólida y líquida del agua residual. Sin embargo, es necesario tener en 

cuenta que las membranas electronegativas son costosas y que estas se pueden obstruir 

en caso que se procesen muestras con una elevada turbidez (Ahmed et al., 2020b). 

En un estudio realizado por Ahmed et al. (2020b), en donde se utilizó un sustituto 

al virus de la hepatitis murina, se comparó y evaluó el rendimiento de la absorción-

extracción con membrana electronegativa frente a otras metodologías. Asimismo, se 

analizaron tres variaciones del método: sin tratamiento previo, adición previa de cloruro 

de magnesio y acidificación de la muestra. La variación del método que requería de la 

adición previa de cloruro de magnesio logró el mayor rendimiento de recuperación 

(65.7%), mientras que la variación que no necesitó de ningún tratamiento previó obtuvo 

la segunda recuperación más alta (60.5%). Se ha informado que la adición de cloruro de 

magnesio estimula la formación de puentes salinos, lo que favorece la absorción de 

partículas virales a la membrana electronegativa. Además, algunas investigaciones 

sugieren que los virus con envoltura lipídica tienen una mayor eficacia de absorción a las 

membranas electronegativas en comparación a los virus sin envoltura lipídica (Haramoto 

et al., 2009; Ye et al., 2016). Contradictoriamente, la variación que necesitó acidificar la 

muestra hasta un pH de 4, produjo el menor rendimiento de recuperación (26.7%). Como 

se indicó anteriormente para la floculación con leche desnatada, es probable que la 

acidificación de la muestra altere la integridad de la envoltura lipídica y, por ende, se 

reduciría el porcentaje de recuperación viral. 

2.4.6. Precipitación con polietilenglicol: 

La precipitación con polietilenglicol es uno de los métodos que se ha utilizado con 

mayor frecuencia en la concentración de virus entéricos, como NoV GGII, HAdV y virus 

de la hepatitis E (Masclaux et al., 2013). De la misma manera, este método se ha aplicado, 

en sus diferentes variaciones, para la detección del SARS-CoV-2 en aguas residuales (Wu 

et al., 2020; Zhang et al., 2020) y se ha reportado una eficacia de recuperación del 52.8% 

(Pérez-Cataluña et al., 2021). La precipitación con polietilenglicol necesita de equipos 
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básicos de laboratorio, es relativamente barato, permite concentrar las partículas virales 

de ambas fracciones del agua residual y es capaz de procesar volúmenes elevados de 

muestra. En relación a sus limitaciones, requiere una elevada inversión de tiempo, 

manejar reactivos peligrosos y sólo permite analizar una parte del concentrado lo que 

reduce considerablemente su rendimiento de recuperación (Ahmed et al., 2020b). 

La evaluación de la precipitación con polietilenglicol ha arrojado resultados muy 

variables. Los estudios de Ye et al. (2016) y Ahmed et al. (2020b) reportaron que los 

rendimientos de recuperación de la precipitación con polietilenglicol fueron 5% y 44% 

para el virus de la hepatitis murina, respectivamente. Tal diferencia en los resultados 

podría deberse a que el primer estudio sólo consideró analizar la fracción líquida del agua 

residual, mientras que en el segundo se concentró ambas fracciones (Ahmed et al., 

2020a). Por su parte, Salvo et al. (2021) determinaron que la precipitación con 

polietilenglicol logró mejores resultados que la floculación con leche desnatada. A pesar 

que ambos método lograron la misma eficacia de recuperación (5%), la precipitación con 

polietilenglicol demostró una mayor sensibilidad porque fue capaz de concentrar las 

partículas virales en un mayor volumen de agua residual. Además, una investigación en 

Argentina ha informado que la precipitación con polietilenglicol obtuvo un rendimiento 

del 62.2% en la concentración del calicivirus felino y se ubicó entre los más altos dentro 

de los 11 métodos analizados (Barril et al., 2021).    
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III. MATERIALES Y MÉTODOS 

3.1. Lugar de ejecución y periodo de duración: 

El trabajo de investigación se realizó en los distritos de Huancayo y El Tambo, 

ubicados en la provincia de Huancayo, región Junín. Ambos distritos concentran el 65% 

de la población en la provincia de Huancayo, es decir, 286,352 personas de un total de 

438,369 habitantes. La provincia de Huancayo se encuentra a 3200 metros sobre el nivel 

del mar, presenta un clima templado (5 - 20°C), con escasa humedad relativa (75%) y es 

considerada una de las principales zonas agrícolas de la Sierra Central del Perú 

(CENEPRED, 2021). El procesamiento y análisis de las muestras de aguas residuales se 

realizó en el Laboratorio de Microbiología y Biología Molecular del Instituto Veterinario 

de Investigaciones Tropicales y de Altura - El Mantaro (IVITA - El Mantaro) ubicado en 

la provincia de Jauja, región Junín (Facultad de Medicina Veterinaria, Universidad 

Nacional Mayor de San Marcos). El estudio inició en agosto del 2021 y finalizó en marzo 

del 2022. 

3.2. Descripción del material experimental: 

3.2.1. Muestras de aguas residuales: 

Se recolectaron un total de 65 muestras de aguas residuales urbanas no tratadas: 

32 muestras del distrito de Huancayo y 33 del distrito de El Tambo. Es importante 

considerar que la provincia de Huancayo carece de una planta de tratamiento de aguas 

residuales, por lo tanto, las aguas residuales generadas por la población son descargadas, 

sin ningún tratamiento previo, al río Mantaro. En el Anexo 1 y Anexo 2 se proporcionan 
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imágenes de los puntos colectores donde se recolectaron las muestras de aguas residuales 

de los distritos de Huancayo y El Tambo, respectivamente. 

3.2.2. Reactivos para el procesamiento de las muestras de aguas residuales: 

 Método de floculación con leche desnatada: leche desnatada en polvo (Difco, Le 

Pont de Claix, Francia) 1% (P/V), sal de mar artificial (Sigma-Aldrich Inc., St. Louis, 

Estados Unidos), ácido clorhídrico 1N, hidróxido de sodio (1M/4%), tampón de 

fosfato (1:2, V/V de Na2HPO4 0.2 M y NaH2PO4 0.2 M). 

 Método de ultrafiltración: dispositivo de ultrafiltración centrífuga Amicon® Ultra-

15 de 30 KDa (Merck Millipore Ltd., Irlanda). 

 

3.2.3. Reactivos para la extracción de ácidos nucleicos virales: 

MagMAX™ Viral/Pathogen Nucleic Acid Isolation Kit (Applied Biosystems, 

Thermo Fisher Scientific, TX, Estados Unidos). 

3.2.4. Reactivos para el análisis molecular: 

 PCR en tiempo real con transcripción inversa (RT-qPCR): RNA UltraSenseTM 

One-Step Quantitative RT-PCR System (Invitrogen, Thermo Fisher Scientific, MD, 

USA).  

 PCR en tiempo real (qPCR): TaqMan® Environmental Master Mix 2.0 (Applied 

Biosystems, Thermo Fisher Scientific, WA, UK). 

 

3.2.5. Material genético sintético: 

 ADN insertado en plásmido bacteriano (Integrated DNA Technologies, Inc., 

Coralville, IA, Estados Unidos): 

SARS-CoV-2 (acceso GenBank: MZ393560.1):  

Gen de la fosfoproteína de la nucleocápside (N) / Longitud: 1260 pb. 

 ADN sintético gBlocks® (Integrated DNA Technologies, Inc., Coralville, IA, 

Estados Unidos): 

RV (acceso GenBank: X81436): 

Región del gen de la proteína no estructural 3 (NSP3) / Longitud: 147 pb. 
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ATATGAGTAGTCACATAATTAAAAATATTAACCATCTACACATGACCC

TCTATGAGCACAATAGTTAAAAGCTAACACTGTCAAAAACCTAAATGG

CTATAGGGGGGTTATGTGACCATCCGCAGAGAGGGCGGTCTAACCTCA

CCG 

NoV GGII (acceso GenBank: AF145896): 

Región de unión ORF 1 - ORF 2 / Longitud: 149 pb. 

ATGGACTTTTACGTGCCCAGACAAGAGCCAATGTTCAGATGGATGAGA

TTCTCAGATCTGAGCACGTGGGAGGGCGATCGCAATCTGGCTCCCAGT

TTTTGAATGAAGATGGCGTCGAGTGACGCCAACCCATCTGATGGGTCC

GCAG 

HAdV (acceso GenBank: J01917.1): 

Región del gen Ad hexon / Longitud: 273 pb. 

ATGATGCCGCAATGGTCTTACATGCACATCGCCGGGCAGGACGCCTC

GGAGTATCTGAGCCCGGGCACACACACACACCTGGTGCAATTTGCCC

GCGCCACCGATACGTACTTCAGCCTGGGGAACAAGTTCAGAAATCCC

GCTGCGATTCGTGCCAGTCGACCGCGAGGACACCGCTTATTCTTACA

AAGTGCGCTTTACGCTGGCCGTGGGCGACAACCGGGTGTTGGACATG

GCCAGCACCTACTTTGACATCCGCGGCGTGCTGGATCG 

3.2.6. Cebadores y sondas: 

 SARS-CoV-2 (Center for Disease Control, 2019): 

FWD (2019-nCoV_N1): 5´-GACCCCAAAATCAGCGAAAT-3´ 

REV (2019-nCoV_N1): 5´-TCTGGTTACTGCCAGTTGAATCTG-3´ 

PROBE (2019-nCoV_N1): 5´-/56-FAM/ACCCCGCAT/ZEN/TACGTTTGGT 

GGACC/3IABkFQ/-3´ 

FWR (2019-nCoV_N2): 5´-TTACAAACATTGGCCGCAAA-3´ 

REV (2019-nCoV_N2): 5´-GCGCGACATTCCGAAGAA-3´ 

PROBE (2019-nCoV_N2): 5´-/5SUN/ACAATTTGC/ZEN/CCCCAGCGCTTC 

AG/3IABkFQ/ -3´  

 RV (Zeng et al., 2008): 

FWD (NSP3F): 5´-ACCATCTWCACRTRACCCTCTATGAG-3´  
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REV (NSP3R): 5´-GGTCACATAACGCCCCTATAGC-3´ 

PROBE (NSP3P): 5´-/56-FAM/AGTTAAAAGCTAACACTGTCAAA/3BHQ_1/ 

-3’ 

 NoV GGII (Loisy et al., 2005): 

FWR (QNIF2d): 5´-ATGTTCAGRTGGATGAGRTTCTCCWGA-3´ 

REV (COG2R): 5´-TCGACGCCATCTTCATTCACA-3´ 

PROBE (QNIFS): 5´-/56-FAM/AGCACGTGGGAGGGCGATCG/3BHQ_1/-3’ 

 HAdV (Hernroth et al., 2002): 

FWD (AdF):5´-CWTACATGCACATCKCSG-3´ 

REV (AdR): 5´-CRCGGGCRAAYTGCAG-3´ 

PROBE (AdP1): 5´-/56-FAM/CCGGGCTCAGGTACTCCGAGGCGTCCT/3 

BH Q_1/-3´ 

3.2.7. Registro del número de casos clínicos: 

Registro diario de los casos de COVID-19 en los distritos de Huancayo y El 

Tambo. Fuentes: 

 Oficina de Epidemiología, Dirección Regional de Salud, Junín 

(http://www.diresajunin.gob.pe /documentos/). 

 Centro Nacional de Epidemiología, Prevención y Control de Enfermedades, 

Ministerio De Salud (https://covid19.minsa.gob.pe /sala _situacional.asp). 

Registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en los distritos de 

Huancayo y El Tambo. Fuente: 

 Oficina de Epidemiología, Dirección Regional de Salud, Junín 

(http://www.diresajunin.gob.pe /documentos/). 

 

3.2.8. Herramientas para el análisis de los resultados: 

 QuantStudioTM Design & software (Version 1.5.1, Applied Biosystems, Thermo 

Fisher Scientific, USA). 

 R Statistical Software (v4.2.2; R Core Team 2022). 

 

3.2.9. Reactivos, materiales y equipos: 

http://www.diresajunin.gob.pe/
http://www.diresajunin.gob.pe/
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El resto de reactivos, materiales y equipos, como termociclador en tiempo real, 

cabina de bioseguridad nivel 2, fluorómetro, refrigeradora, centrífuga, vórtex, agitador 

magnético, micropipetas, etc., se encuentran implementados y operativos en las 

instalaciones del laboratorio. 

3.3. Diseño experimental: 

3.3.1. Colecta y transporte de las muestras de aguas residuales: 

El intervalo y tipo de muestreo se adaptaron a las recomendaciones de la 

Organización Panamericana de la Salud (OPS, 2021). Se recolectó un total de 65 muestras 

de aguas residuales cada dos semanas desde septiembre del 2021 hasta diciembre del 

2022. La Figura 1 describe el esquema de muestreo para el análisis de SARS-CoV-2, RV, 

NoV GGII y HAdV, con sus correspondientes métodos de procesamiento, por cada 

semana epidemiológica en los distritos de Huancayo y El Tambo. Las muestras (1 L) se 

recolectaron manualmente en botellas de vidrio estériles durante la mañana (09:00 - 11:00 

A.M.) en los puntos colectores “Daniel Alcides Carrión” (-12.081751502633644, -

75.23348982998229) y “Parra del Riego” (-12.070341768873568, -

75.23587667604411), encargados de eliminar todas las aguas residuales generadas en los 

distritos de Huancayo (119,993 habitantes) y El Tambo (166,359 habitantes), 

respectivamente. De acuerdo a los mapas oficiales de la autoridad gubernamental, los 

distritos de Huancayo y El Tambo se encuentran divididos por una falla geológica hídrica. 

Por esta razón, cada distrito dispone de un sistema de alcantarillado independiente, lo que 

evita la mezcla de aguas residuales (Figura 2). El personal de muestreo siguió 

estrictamente el protocolo de bioseguridad recomendado en la “Guía para el análisis y 

cuantificación de SARS-CoV-2 en las aguas residuales”, y utilizó equipo de protección 

personal, que incluyó mascarilla facial N95, cofia, protector facial, casco, doble par de 

guantes, mameluco impermeable y botas de punta de acero (OPS, 2021). Inmediatamente 

después de la recolección de las muestras, se midieron los principales parámetros físico-

químicos de las aguas residuales: pH, temperatura, conductividad eléctrica (CE) y sólidos 

disueltos totales (SDT). Estas mediciones se realizaron para evaluar el impacto de las 

condiciones climáticas sobre la carga viral en las aguas residuales. Posteriormente, las 

muestras fueron transportadas en un contenedor hermético a 4°C hacia el laboratorio. El 

procesamiento de las muestras inició dentro de las dos horas posteriores a la recolección. 
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 2021 2022 

 Ag Sep Oct Nov Di Ene Feb Mar Abr May Jun Jul Ago Sep Oct Nov Dic 

Semana 
epidemiológica 

37 39 41 43 45 47 49 51 1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49 

Distrito de 
Huancayo 

  X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 

Distrito de El 
Tambo 

X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X X 

 
     

   
    

 
 

 

                                                                                                      

                                                                                53 muestras analizadas para RV, NoV GGII y HAdV 

 

Figura 1. Esquema de muestreo para el análisis de SARS-CoV-2, rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GGII) y adenovirus humano 
(HAdV) en las aguas residuales de ambos distritos por cada semana epidemiológica (SE). Las muestras recolectadas desde la SE 1/2022 hasta 
la SE 49/2022 fueron analizadas y procesadas por análisis directo y floculación con leche desnatada para SARS-CoV-2. Además, las muestras 
recolectadas entre las SE 5/2022 y 49/2022 también fueron procesadas por ultrafiltración para SARS-CoV-2. Las muestras recolectadas desde 
la SE 37/2021 hasta la SE 37/2022 fueron analizadas y procesadas por floculación con leche desnatada para RV, NoV GGII y HAdV. El casillero 
en blanco de la SE 37/2021 representa una muestra que no fue recolectada en el distrito de Huancayo 

53 muestras procesadas por floculación con leche desnatada para RV, NoV GGII y HAdV 

50 muestras procesadas por análisis directo para SARS-CoV-2 

50 muestras procesadas por floculación con leche desnatada para SARS-CoV-2 

46 muestras procesadas por ultrafiltración para SARS-CoV-2 
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Figura 2. Mapa de los distritos de Huancayo (amarillo pálido) y El Tambo (verde pálido). 
Además, se muestran los puntos colectores de ambos distritos donde se recolectaron las 
muestras de aguas residuales, así como el río Mantaro (punto anaranjado) y los dos 
hospitales (puntos morados) más importantes de la ciudad de Huancayo. 

3.3.2. Evaluación de la eficacia de recuperación: 

Antes de iniciar el análisis de las muestras de aguas residuales, se evaluó la 

eficacia de recuperación de cada método de procesamiento a utilizar. Para ello, cuatro 

muestras de aguas residuales de 200 mL cada una, previamente negativas a SARS-CoV-

2 (evaluadas mediante análisis directo, ultrafiltración y floculación con leche desnatada), 

se inocularon con 400 µL (equivalente a 2.85E+06 copias genómicas (CG)) de una 

muestra de hisopado nasofaríngeo positivo a SARS-CoV-2 y se homogenizaron a 200 

rpm durante 30 minutos a temperatura ambiente. Finalmente, a partir de cada muestra 

inoculada, se utilizaron 100 mL en el método de floculación con leche desnatada, 50 mL 

en el método de ultrafiltración y 200 µL en el análisis directo. 

La eficacia de recuperación para SARS-CoV-2 se calculó para cada método de 

procesamiento y en base a la cuantificación de CG por RT-qPCR a través de la siguiente 

ecuación: 

Eficacia de recuperación % = Cantidad de CG recuperadaCantidad de CG inoculada ×  
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Las muestras de hisopado nasofaríngeo positivas a SARS-CoV-2, utilizadas en la 

evaluación de la eficacia de recuperación, se obtuvieron de otro trabajo de investigación, 

que contó con la aprobación bajo constancia N° 676-24-21 por el Comité Institucional de 

Ética en Investigación de la Universidad Peruana Cayetano Heredia.  

3.3.3. Elaboración de la curva estándar: 

Se elaboró una curva estándar para SARS-CoV-2 a partir de un plásmido 

bacteriano (Integrated DNA Technologies, Inc., Coralville, IA, Estados Unidos) que 

contenía las regiones N1 y N2 del gen de la nucleocápside viral. En el caso de RV, NoV 

GGII y HAdV, se utilizaron productos de ADN sintético gBlocks® (Integrated DNA 

Technologies, Inc., Coralville, IA, Estados Unidos), que previamente fueron 

cuantificados a través de un fluorómetro QubitTM 4 (InvitrogenTM, Thermo Fisher 

Scientific, USA). La curva estándar de SARS-CoV-2 se elaboró con ocho puntos de 

registro y las diluciones se realizaron con suspensiones que contenían 2.00+05 CG hasta 

2.00-02 CG. Además, las curvas estándar para RV, Nov GGII y HAdV se elaboraron con 

12 puntos de registro. Las diluciones se realizaron con suspensiones que contenían desde 

5.00E+08 hasta 5.00E-03 CG para RV y NoV GGII, y de 1.00E+09 a 1.00E-02 CG para 

HAdV. Es importante indicar que cada punto de dilución, para cada curva estándar, tuvo 

tres réplicas. Finalmente, y después de confirmar el correcto rendimiento de los ensayos 

de RT-qPCR y qPCR, todas las diluciones se dividieron en alícuotas de 30 µL y se 

conservaron a -80°C para su posterior uso. 

3.3.4. Procesamiento de las muestras de aguas residuales: 

3.3.4.1. Análisis directo: 

El análisis directo sólo se utilizó para la detección y cuantificación de CG de 

SARS-CoV-2 en 50 muestras de aguas residuales colectadas desde enero hasta diciembre 

del 2022 (Figura 1). En cada una de estas muestras sólo se evaluó una réplica biológica. 

En el laboratorio, se tomaron 200 µL de cada muestra, previamente homogenizada, y se 

realizó la extracción de ácidos nucleicos inmediatamente. 

3.3.4.2. Métodos de concentración viral: 

La evaluación del SARS-CoV-2 también se realizó con dos métodos de 

concentración: floculación con leche desnatada (Calgua et al., 2013) y ultrafiltración 
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(Ahmed, Bertsch et al., 2020). La floculación con leche desnatada se utilizó en 50 

muestras colectadas desde enero hasta diciembre del 2022, mientras que la ultrafiltración 

sólo se utilizó sólo en 46 muestras recolectadas desde febrero a diciembre del 2022 debido 

a problemas logísticos y escases de los dispositivos de ultrafiltración ocasionada por la 

pandemia (Figura 1). Al igual que en el análisis directo, por cada muestra sólo se evaluó 

una réplica biológica.  

La evaluación de RV, NoV GGII y HAdV se realizó en 53 muestras recolectadas 

desde septiembre del 2021 hasta septiembre del 2022 (Figura 1), y únicamente con el 

método de floculación con leche desnatada debido a que estudios previos lo han aplicado 

exitosamente en la recuperación y concentración de virus entéricos en muestras de aguas 

residuales (Calgua et al., 2013; Gonzales-Gustavson et al., 2017; Gonzales-Gustavson et 

al., 2019). Sólo se evaluó una réplica biológica por cada muestra de agua residual. 

3.3.4.2.1. Floculación con leche desnatada: 

Antes de iniciar con el procesamiento de la muestra, se preparó una solución de 

leche desnatada prefloculada (1%, p/v) disolviendo 1 g de leche desnatada en polvo 

(Difco, Le Pont de Claix, Francia) en 100 mL de agua de mar artificial (33.33 gr/L) 

(Sigma-Aldrich Inc., St. Louis, Estados Unidos) y ajustó el pH a 3.5 (± 0.02) con HCl 1 

N. La muestra de agua residual (100 mL) fue transferida a una botella de vidrio estéril de 

250 mL, se agitó durante 10 minutos y se ajustó el pH a 3.5 (± 0.02). Se agregó 3 mL de 

la solución de leche desnatada prefloculada a la muestra y nuevamente se ajustó el pH a 

3.5 (± 0.02). La muestra se agitó a temperatura ambiente durante 8 horas para facilitar la 

adsorción de las partículas virales a los flóculos de leche. A continuación, la muestra se 

dejó reposar durante 8 horas para permitir la sedimentación de los flóculos. Se eliminó el 

sobrenadante y el sedimento fue centrifugado a 8000 g durante 30 minutos a 4°C. 

Finalmente, se eliminó el sobrenadante y el sedimento fue resuspendido en 10 mL de 

tampón fosfato a pH 7.5 (1:2, v/v de Na2HPO4 0.2 M y NaH2PO4 0.2 M). La muestra 

concentrada (10 mL) se almacenó a -80°C.   

3.3.4.2.2. Ultrafiltración: 

Antes del procesamiento de la muestra, los dispositivos de ultrafiltración 

centrífuga Amicom®
 

Ultra-15 de 30 kDa (Merck Millipore Ltd., Irlanda) se enjuagaron 

con agua libre de nucleasas para eliminar el revestimiento de glicerina que recubren las 



 

41 
 

membranas de filtración. Este procedimiento es necesario para evitar que la glicerina 

interfiera en la concentración de las partículas virales. La muestra de agua residual (50 

mL) se centrifugó a 4500 g durante 10 minutos a 4°C para sedimentar las partículas de 

mayor tamaño y de esta manera evitar la obstrucción de las membranas de filtración. 

Posteriormente, el sobrenadante se transfirió a 4 dispositivos Amicom®
 

Ultra-15 de 30 

kDa y se centrifugó a 4750 g durante 10 minutos a 4°C. La muestra concentrada (~2 mL) 

se almacenó a -80°C.     

3.3.5. Extracción de ácidos nucleicos virales: 

La extracción de ácidos nucleicos virales se realizó a partir de 200 µL de cada 

muestra procesada siguiendo las indicaciones del MagMAX™ Viral/Pathogen Nucleic 

Acid Isolation Kit (Applied Biosystems, Thermo Fisher Scientific, TX, Estados Unidos) 

(Anexo 3). Además, se incluyeron 200 µL de agua libre de nucleasas como control 

negativo para garantizar el adecuado procedimiento y corroborar que no se produjo 

contaminación cruzada. Al finalizar la extracción, se obtuvieron 50 µL de eluido de cada 

muestra. Los ensayos de RT-qPCR y qPCR se realizaron de inmediato para evitar la 

degradación de los ácidos nucleicos asociada con el almacenamiento, congelación y 

descongelación de la muestra.    

3.3.6. Análisis molecular: 

El análisis molecular de SARS-CoV-2 se realizó en las muestras de aguas 

residuales procesadas por el análisis directo y por los métodos de floculación con leche 

desnatada y ultrafiltración. Asimismo, cada muestra se evaluó por sextuplicado, y 

considerando dos réplicas técnicas sin diluir y dos réplicas técnicas para cada dilución de 

1:10 y 1:100. En el caso de RV, NoV GGII y HAdV, se realizó lo mismo y sólo para el 

método de floculación con leche desnatada. Las diluciones en serie de las muestras se 

realizaron con el objetivo de reducir el efecto de las sustancias inhibitorias presentes en 

las aguas residuales. Además, en cada lote de muestras analizadas se colocó una curva 

estándar de ADN sintético gBlocks® del virus correspondiente para garantizar el correcto 

rendimiento de la RT-qPCR y qPCR. 

Las cuantificaciones obtenidas de las réplicas técnicas de las diluciones 1:10 y 

1:100 fueron multiplicadas por 10 y 100, respectivamente. Esto se realizó para restablecer 

la cantidad inicial de CG y expresar de forma correcta los resultados. Las cuantificaciones 
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de las réplicas técnicas sin diluir no se multiplicaron por ningún factor. Debido a que los 

resultados obtenidos en las réplicas técnicas de la dilución 1:100 mostraron las mayores 

cuantificaciones, se optó por utilizar sólo esta dilución en los análisis estadísticos 

posteriores porque expresaba mejor las concentraciones de CG presentes en las aguas 

residuales. 

3.3.6.1. RT-qPCR: 

De acuerdo a las indicaciones de referencias bibliográficas, revisadas para SARS-

CoV-2, RV y NoV GGII, se realizaron los cálculos para ajustar las concentraciones y 

volúmenes de cada reactivo en relación a un volumen final de reacción de 25 μL (20 μL 

de la mezcla de reacción + 5 μL de ARN viral). En el caso de SARS-CoV-2, sólo las 

muestras que mostraron un ciclo de cuantificación menor de 40 (de un total de 45 ciclos), 

en ambas réplicas de la dilución 1:100, fueron consideradas positivas. Este criterio es 

respaldo por investigaciones realizadas anteriormente (Medema et al., 2020; Philo et al., 

2021). En cuanto a RV y NoV GGII, también se consideraron positivas todas aquellas 

muestras que evidenciaron un ciclo de amplificación menor de 40, de un total de 45 ciclos, 

en ambas réplicas técnicas de la dilución 1:100 (Loisy et al., 2005; Zeng et al., 2008). 

Los límites de detección del ensayo RT-qPCR para SARS-Cov-2, RV y NoV GGII fueron 

de 2, 5 y 5 CG por reacción, respectivamente. Las condiciones de temperatura y tiempo 

para cada ensayo de RT-qPCR se detallan a continuación. 

Cuadro 1. Volúmenes y concentraciones de cada reactivo en el volumen de reacción final 
de la RT-qPCR para SARS-CoV-2 (Whitney et al., 2020). 

REACTIVO 
VOLUMEN CONCENTRACIÓN 
FINAL (μL) FINAL (μM) 

RNA UltraSense™ Enzyme Mix 1.25 - 
RNA UltraSense™ 5X Reaction Mix 5 1X 

ROX™ Reference Dye 0.5 1X 
SARS-CoV-2-N1 Forward primer 0.5 0.5 
SARS-CoV-2-N1 Reverse primer 0.5 0.5 

SARS-CoV-2-N1 Probe 0.5 0.125 
SARS-CoV-2-N2 Forward primer 0.5 0.5 
SARS-CoV-2-N2 Reverse primer 0.5 0.5 

SARS-CoV-2-N1 Probe 0.5 0.125 
Agua libre de nucleasas 10.25 - 

ARN 5 - 
   

VOLUMEN TOTAL (μL) 25 - 
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Cuadro 2. Condiciones de temperatura y tiempo de la RT-qPCR para SARS-CoV-2 
(Whitney et al., 2020). 

 ETAPA TEMPERATURA TIEMPO CICLOS 
Pre-incubación 25°C 2' 1 

Transcripción reversa 50°C 15' 1 
Denaturación inicial 95°C 2' 1 

Denaturación 95°C 3’’ 45 
Hibridación / Extensión 55°C 30'' 45 

Cuadro 3. Volúmenes y concentraciones de cada reactivo en el volumen de reacción final 
de la RT-qPCR para rotavirus (RV) (Zeng et al., 2008). 

REACTIVO 
VOLUMEN CONCENTRACIÓN 
FINAL (μL) FINAL (μM) 

RNA UltraSense™ Enzyme Mix 1.25 - 
RNA UltraSense™ 5X Reaction Mix 5 1X 

ROX™ Reference Dye 0.5 1X 
NSP3F 1 0.4 
NSP3R 1 0.4 
NSP3P 0.25 0.4 

H20 11 - 
ARN 5 - 

   

VOLUMEN TOTAL (μL) 25 - 

Cuadro 4. Condiciones de temperatura y tiempo de la RT-qPCR para rotavirus (RV) 
(Zeng et al., 2008). 

 ETAPA TEMPERATURA TIEMPO CICLOS 
Transcripción reversa 48°C 30' 1 
Denaturación inicial 95°C 10' 1 

Denaturación 95°C 15’’ 45 
Hibridación / Extensión 60°C 1' 45 
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Cuadro 5. Volúmenes y concentraciones de cada reactivo en el volumen de reacción final 
de la RT-qPCR para norovirus genogrupo II (NoV GGII) (Loisy et al., 2005). 

REACTIVO 
VOLUMEN CONCENTRACIÓN 
FINAL (μL) FINAL (μM) 

RNA UltraSense™ Enzyme Mix 1.25 - 
RNA UltraSense™ 5X Reaction Mix 5 1X 

ROX™ Reference Dye 0.5 1X 
QNIF2d 1 0.4 
COG2R 1 0.4 
QNIFS 0.25 0.4 

H20 11 - 
ARN 5 - 

   

VOLUMEN TOTAL (μL) 25 - 

Cuadro 6. Condiciones de temperatura y tiempo de la RT-qPCR para norovirus 
genogrupo II (NoV GGII) (Loisy et al., 2005). 

 ETAPA TEMPERATURA TIEMPO CICLOS 
Transcripción reversa 55°C 60' 1 
Denaturación inicial 95°C 5' 1 

Denaturación 95°C 15’’ 45 
Hibridación 60°C 1' 45 
Extensión 65°C 1' 45 

 
3.3.6.2. qPCR: 

De acuerdo a las indicaciones de referencias bibliográficas, revisadas para HAdV, 

se realizaron los cálculos para ajustar las concentraciones y volúmenes de cada reactivo 

en relación a un volumen final de reacción de 25 μL (15 μL de la mezcla de reacción + 

10 μL de ADN viral). Se consideraron como positivas todas aquellas muestras que 

evidenciaron amplificación, en ambas réplicas técnicas de la dilución 1:100, hasta 

finalizar los ciclos de cuantificación establecidos en el ensayo. El límite de detección del 

ensayo qPCR fue de 10 CG por reacción. Las condiciones de temperatura y tiempo para 

el ensayo qPCR se detallan a continuación. 
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Cuadro 7. Volúmenes y concentraciones de cada reactivo en el volumen de reacción final 
de la qPCR para adenovirus humano (HAdV) (Hernroth et al., 2002). 

REACTIVO 
VOLUMEN CONCENTRACIÓN 
FINAL (μL) FINAL (μM) 

TaqMan® Environmental Master Mix 2.0 12.5 1X 
AdF 1 0.9 
AdR 1 0.9 
AdP1 0.5 0.225 
ADN 10 - 

   

VOLUMEN TOTAL (μL) 25 - 

Cuadro 8. Condiciones de temperatura y tiempo de la qPCR para adenovirus humano 
(HAdV) (Hernroth et al., 2002). 

 ETAPA TEMPERATURA TIEMPO CICLOS 
Denaturación inicial 95°C 10' 1 

Denaturación 95°C 15’’ 40 
Hibridación / Extensión 60°C 1' 40 

 
3.3.7. Registro del número de casos clínicos: 

El número de nuevos casos reportados de COVID-19 y gastroenteritis aguda en 

los distritos de Huancayo y El Tambo fueron registrados rutinariamente a partir de los 

informes de la autoridad sanitaria local de Junín. Esta información está disponible 

públicamente en su página web oficial 

(http://www.diresajunin.gob.pe/grupo_ordenado/nombre/20190122050243_epidemiolo

ga/). La distribución del número de casos se ajustó al intervalo de muestreo y se 

registraron en una base de datos como casos acumulados cada dos semanas. En algunas 

ocasiones, la autoridad sanitaria local publicaba los registros de COVID-19 después de 

un determinado número de días. El mayor periodo sin registro de casos fue de tres días 

consecutivos. Frente a esto, el número de casos se distribuyó proporcionalmente por el 

número de días en los que no hubo registro diario (Anexo 4). Por otra parte, los casos de 

gastroenteritis aguda fueron clasificados en cuatro grupos: menor de 1 año de edad, entre 

1 a 4 años de edad, mayor de 5 años de edad y total (Anexo 5). 

3.3.8. Tamaño de muestra: 

Este estudio evaluó la relación entre la concentración de SARS-CoV-2 en las 

aguas residuales y los casos de COVID-19 reportados en la comunidad, y la relación entre 
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RV, NoV GGII y HAdV con los casos de gastroenteritis aguda. El tamaño de muestra se 

determinó en base a un nivel de confianza del 95%, una potencia del 80% y un coeficiente 

de correlación del 50%. 

[1] Tamaños de muestra. Coeficiente de correlación:  
    

Datos:    
    
 Coeficiente de correlación a detectar:  0.500 

 Nivel de confianza: 95.0% 
    

Resultados:    
    
 Tamaño de muestra  

Potencia (%) Unilateral Bilateral  

80.0 23 29  

 

Para determinar el intervalo de muestreo se decidió seguir las recomendaciones 

de la Organización Panamericana de la Salud (OPS, 2021) y la calendarización aplicada 

en investigaciones realizadas en España, Países Bajos y Australia (Rusiñol et al., 2014; 

Medema et al., 2020; Ahmed, Angel et al., 2020). El periodo de muestreo se ajustó a 

12 meses para SARS-CoV-2 y para RV, NoV GGII y HAdV, en base al criterio del 

grupo de investigación, al tiempo de duración del proyecto que estableció la entidad 

financiadora PROCIENCIA, a la disponibilidad de recursos y a la incertidumbre de la 

aparición de un nuevo brote de COVID-19 o gastroenteritis aguda. Bajo estas premisas, 

se decidió recolectar 65 muestras de 1 L de aguas residuales, cada dos semanas, en cada 

uno de los dos distritos bajo estudio desde septiembre del 2021 hasta diciembre del 

2022. 

3.3.9. Análisis de datos: 

3.3.9.1. Evaluación del rendimiento del análisis molecular: 

La evaluación de la detección y cuantificación de CG de SARS-CoV-2, RV, 

NoV GGII y HAdV se realizó en el programa QuantStudioTM Design & Analysis 

(Version1.5.1, Applied Biosystems, Thermo Fisher Scientific, USA). Asimismo, se 

analizó el rendimiento de cada ensayo de RT-qPCR y qPCR. Se utilizaron 

configuraciones automáticas para el ciclo de cuantificación y la línea base. 
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3.3.9.2. Evaluación de la relación entre la concentración viral en las aguas 

residuales y el número de casos registrados en la población: 

Todos los análisis se realizaron en R Statistical Software (v4.2.2; R Core Team 

2022). Se determinó el coeficiente de correlación de Spearman (prueba no paramétrica) 

pareando las concentraciones de CG de SARS-CoV-2 en las aguas residuales y el 

número de casos acumulados cada dos semanas de COVID-19, y las concentraciones 

de CG de RV, NoV GGII y HAdV con los casos de gastroenteritis aguda en la 

comunidad registrados durante el periodo de estudio. Dado que las cuantificaciones de 

CG muestran una elevada variabilidad y no siguen la distribución normal, el coeficiente 

de correlación de Spearman utiliza los rankings de estas cuantificaciones, ordenadas de 

mayor a menor, para evaluar la correlación con los casos clínicos.  

Para el cálculo del coeficiente de correlación de Spearman, se utilizó el análisis 

de series temporales (Cowpertwait y Metcalfe, 2009) y se partió de la premisa que la 

concentración de CG virales en las aguas residuales tiene la capacidad de anticipar un 

brote de la enfermedad en la comunidad. Es decir, antes de que inicie un brote en la 

comunidad, una gran parte de la población se infectará pero permanecerá de forma 

asintomática. Estos individuos asintomáticos contagiarán a otras personas y, a su vez, 

excretarán partículas virales a las aguas residuales. Por esta razón, se consideró que los 

resultados de las aguas residuales pueden anticipar el incremento del número de casos 

clínicos que se registrarán en el futuro. 

El cálculo del coeficiente de correlación de Spearman entre las concentraciones 

de CG virales en las aguas residuales y los casos clínicos reportados en la comunidad 

se realizó considerando tres escenarios: 

 Sin retraso: evaluación entre la concentración de CG virales y los casos 

clínicos en la misma semana epidemiológica (Figura 3A). 

 Dos semanas de retraso: evaluación considerando un desplazamiento 

de dos semanas hacia adelante (futuro) de la concentración de CG 

virales respecto a los casos clínicos (Figura 3B). 

 Cuatro semanas de retraso: evaluación considerando un 

desplazamiento de cuatro semanas hacia adelante (futuro) de la 

concentración de CG virales respecto a los casos clínicos (Figura 3C). 
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Figura 3. Esquema para el cálculo del coeficiente de correlación de Spearman entre las 
copias genómicas (CG) virales en las aguas residuales y los casos clínicos reportados 
en la comunidad. Las mismas letras en mayúscula y minúscula corresponden a la misma 
semana epidemiológica. Las figuras A, B y C indican la evaluación de ambas variables 
en la misma semana epidemiológica (sin retraso), considerando dos semanas de retraso 
de las CG virales respecto a los casos clínicos y considerando cuatro semanas de retraso 
de las CG virales respecto a los casos clínicos, respectivamente. 
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IV. RESULTADOS 

4.1. Eficacia de recuperación para SARS-CoV-2 inoculado en muestras de aguas 

residuales: 

El análisis directo obtuvo la mayor eficacia de recuperación promedio, seguido 

por la ultrafiltración con el dispositivo Amicom®
 

Ultra-15 de 30. La floculación con 

leche desnatada alcanzó el menor rendimiento (Cuadro 9). 

Cuadro 9. Eficacia de recuperación para SARS-CoV-2 inoculado en muestras de aguas 
residuales por cada método de procesamiento. 

Código Análisis directo Ultrafiltración FLDa 

  (%) (%) (%) 
AR-001-21 73.61 51.94 5.73 
AR-001-21 69.52 53.37 6.23 
AR-003-21 65.95 53.75 4.95 
AR-003-21 79.86 44.41 5.64 

    
  72.24 ± 5.97b 50.87 ± 4.37 5.64 ± 0.53 

a Floculación con leche desnatada, b media ± desviación estándar (%). 

4.2. Detección y cuantificación de copias genómicas virales en las aguas residuales: 

El monitoreo de las aguas residuales mostró que el 72.0% (36/50) de las muestras 

fueron positivas para SARS-CoV-2. Las proporciones de muestras positivas por distrito 

fueron del 80.0% (20/25) y 64.0 (16/25) en Huancayo y El Tambo, respectivamente. El 

análisis directo registró la mayor frecuencia de detección y las mayores cuantificaciones 

de CG del SARS-CoV-2 en comparación con la ultrafiltración y la floculación con leche 

desnatada 
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(Cuadro 10). No se observó una diferencia estadísticamente significativa entre las 

proporciones obtenidas con el análisis directo y la ultrafiltración (p=0.75), pero si se 

produjo una diferencia significativa entre el análisis directo y la floculación con leche 

desnatada (p=0.0002). Es importante resaltar que la ultrafiltración fue el único método 

que detectó tres de las cinco muestras con la menor concentración de CG de SARS-CoV-

2 (3.78E+02 a 1.08E+03 CG/100 mL). Además, el ensayo CDC-N1 pudo detectar y 

cuantificar consistentemente el ARN de SARS-CoV-2 en todas las muestras positivas, 

mientras que el ensayo CDC-N2 pudo detectar al SARS-CoV-2 en sólo el 8.3% (3/36) de 

las muestras positivas para el ensayo CDC-N1. Por otra parte, todas las muestras de aguas 

residuales procesadas por el método de floculación con leche desnatada fueron positivas 

y mostraron elevadas concentraciones de CG de RV, NoV GGII y HAdV. En el Cuadro 

11 se detalla la mediana, así como los valores mínimo y máximo, en CG de RV. NoV 

GGII y HAdV. Es importante considerar que la elevada variabilidad en las 

concentraciones virales de las aguas residuales ocasiona que las cuantificaciones 

registradas no sigan una distribución normal. Por esta razón, la mediana es la medida de 

tendencia central más adecuada para resumir las cuantificaciones detectadas en las aguas 

residuales. Asimismo, la inclusión de los valores mínimos y máximos permite una mejor 

descripción de la variabilidad de las cuantificaciones en comparación con la desviación 

estándar.  

Las variaciones registradas cada dos semanas epidemiológicas (SE) de las 

concentraciones de CG de SARS-CoV-2, RV y HAdV por cada distrito se representan en 

las Figuras 4, 5A-B y 5C, respectivamente. En la sección del Apéndice (Anexo 6-11) se 

proporciona mayor información, incluyendo la variación quincenal de las CG de NoV 

GGII en las aguas residuales de los distritos de Huancayo y El Tambo.  

Todas las cuantificaciones de CG y sus correspondientes ciclos de cuantificación 

para SARS-CoV-2, RV, NoV GGII y HAdV, obtenidas de las réplicas técnicas de la 

dilución 1:100, se detallan en la sección del Apéndice (Anexo 12-19). 
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Cuadro 10. Detecciones y cuantificaciones en copias genómicas (CG) por 100 mL de 
muestra de agua residual para SARS-CoV-2 por cada método de procesamiento en ambos 
distritos. 

Distrito Análisis directo   Ultrafiltración   FLDa 

 Positivos / 
Cuantificación 
Máx / Mín  Positivos / 

Cuantificación 
Máx / Mín  Positivos / 

Cuantificación 
Máx / Mín 

  Total (%) (CG/100 mL)   Total (%) (CG/100 mL)   Total (%) (CG/100 mL) 
Huancayo 
 

16 / 25 (64.0) 
 

9.32E+06 
1.14E+04  

14 / 23 (60.8) 
 

3.53E+05 
3.78E+02  

3 / 25 (12.0) 
 

2.54E+04 
1.63E+03 

El Tambo 
 

16 / 25 (64.0) 
 

8.42E+06 
1.48E+04   

11 / 23 (47.8) 
 

5.55E+05 
9.55E+02   

2 / 25 (8.0) 
 

3.53E+03 
1.50E+03 

a FLD: Floculación con leche desnatada. 

Cuadro 11. Valores de la mediana, mínimos y máximos en copias genómicas (CG) por 
100 mL de muestra de agua residual para rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV 
GGII) y adenovirus humano (HAdV) concentrados por el método de floculación con 
leche desnatada en ambos distritos. 

Distrito Virus Mediana Mín. Cuantif. Máx. Cuantif. 
    (CG/100 mL) (CG/100 mL) (CG/100 mL) 
Huancayo RV 3.10E+06 5.17E+04 2.38E+08 

 NoV GGII 1.47E+06 1.78E+04 1.02E+07 

 HAdV 1.68E+06 7.47E+04 5.03E+07 

     
El Tambo RV 9.13E+06 2.08E+05 2.75E+08 

 NoV GGII 1.27E+06 2.31E+04 1.22E+07 
  HAdV 3.69E+06 1.26E+05 1.92E+07 

4.3. Casos de COVID-19 y gastroenteritis aguda: 

Hasta abril del 2023, se han reportado cinco olas de la pandemia de COVID-19 

en el Perú, y la ocurrencia de las últimas tres coincidió con el desarrollo de este estudio. 

La tercera ola (diciembre 2021-febrero 2022) alcanzó el pico de la curva epidémica en la 

SE 2/2022 y SE 3/2022 con 1379 casos en el distrito de Huancayo y 1602 casos en el 

distrito de El Tambo, respectivamente. La cuarta ola (junio 2022-septiembre 2022) 

alcanzó el pico de contagios en la SE 27/2022 y se registraron 600 casos en el distrito de 

Huancayo y 609 casos en el distrito de El Tambo. Finalmente, el inicio de la quinta ola 

(diciembre 2022-enero 2023) coincidió con la etapa final del estudio y se observó un 

incremento constante en el número de casos a partir de la SE 44/2022 en ambos distritos 

(Figura 4). 
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En general, el número de casos de gastroenteritis aguda se mantuvieron dentro de 

los valores normales a lo largo del estudio, excepto por los tres brotes identificados en 

ambos distritos. En el distrito de El Tambo, sólo se reportó un brote de 64 casos de 

gastroenteritis aguda en niños menores de 1 año de edad durante la SE 13/2022 (Figura 

5A). En el distrito de Huancayo se registraron dos brotes. El primer brote ocurrió en la 

semana inicial del estudio (39/2021) y se registraron 49 casos en el grupo mayor de 5 

años de edad. En el segundo brote, se reportaron 18 casos en niños entre 1 a 4 años de 

edad durante la SE 35/2022 (Figura 5B-C). 

4.4. Relación entre la concentración de SARS-CoV-2 en las aguas residuales y el 

número de casos de COVID-19:  

En general, se observó un comportamiento similar entre las concentraciones de 

SARS-CoV-2 en las aguas residuales y la evolución de la pandemia de la COVID-19 en 

el Perú. Las mayores cuantificaciones detectadas en este estudio para SARS-CoV-2 en 

las aguas residuales fueron 9.32E+06 CG/100 mL (distrito de Huancayo) y 8.42E+06 

CG/100 mL (distrito de El Tambo) (Cuadro 10), y coincidieron con el pico de infecciones 

de la tercera ola (SE 2/2022 y SE 3/2022) en ambos distritos (Figura 4). Sin embargo, y 

debido a la falta de evaluaciones en las aguas residuales antes de enero del 2022, no fue 

posible anticipar el inicio de la tercera ola. En el transcurso de la SE 21/2022 y SE 

23/2022, se detectaron dos incrementos de 3.04E+04 GC/100 mL en el distrito de 

Huancayo y 2.25E+04 GC/100 mL en el distrito de El Tambo, respectivamente. Estas 

cuantificaciones lograron anticipar, hasta en dos semanas, el inicio de la cuarta ola. Las 

mayores concentraciones de SARS-CoV-2 en la cuarta ola ocurrieron en la SE 25/2022 

para el distrito de El Tambo (2.41E+06 CG/100 mL) y en la SE 29/2022 para el distrito 

de Huancayo (1.06E+06 CG/100 mL) (Figura 4). Finalmente, las cuantificaciones de 

5.48E+05 CG/100 mL en el distrito de Huancayo y de 1.21E+05 CG/100 mL en el distrito 

de El Tambo, reportadas en la SE 45/2022, también precedieron en 2 semanas el inicio 

de la quinta ola (Figura 4). 

Los coeficientes de correlación de Spearman entre las concentraciones de SARS-

CoV-2 y los casos de COVID-19 fueron de 35.9% (p=0.07) en el distrito de Huancayo y 

60.8% (p<0.01) en el distrito de El Tambo. Asimismo, se consideró un retraso de dos 

semanas en la concentración de CG de SARS-CoV-2 con el objetivo de anticipar el 

incremento de casos de COVID-19 en la población. Con este retraso, fue posible mejorar 
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el nivel de correlación a 55.2% (p<0.01) en el distrito de Huancayo y 71.4% (p<0.01) en 

el distrito de El Tambo. Por lo tanto, estos resultados confirman los hallazgos de los 

niveles de correlación identificados durante el monitoreo de las aguas residuales y 

sugieren que el aumento de la concentración de CG de SARS-CoV-2 tiene la capacidad 

de anticipar, hasta en dos semanas, el inicio de un brote de COVID-19 en la comunidad. 

Además, se observó que la disminución paulatina de la concentración de CG de SARS-

CoV-2 en las aguas residuales hasta niveles por debajo del límite de detección precedió a 

la disminución del número de casos clínicos en la población (Figura 4). 

 

Figura 4. Monitoreo de las concentraciones de SARS-CoV-2 en las aguas residuales y 
registro semanal de los casos de COVID-19. Las barras azules representan los casos de 
COVID-19 notificados por la autoridad sanitaria del Perú, mientras que la línea roja 
representa la concentración de copias genómicas (CG) por 100 mL de muestra de agua 
residual evaluada en este estudio, a lo largo de las semanas epidemiológicas para los 
distritos de Huancayo (A) y El Tambo (B).  



 

54 
 

4.5. Relación entre la concentración de RV, NoV GGII y HAdV en las aguas 

residuales y el número de casos de gastroenteritis aguda:  

Las concentraciones de CG de los virus entéricos analizadas en las aguas 

residuales permanecieron dentro de los valores estimados a lo largo del estudio. Sin 

embargo, las concentraciones de CG de RV y HAdV en las aguas residuales presentaron 

importantes incrementos en determinadas SE que lograron anticipar el inicio de brotes de 

gastroenteritis aguda en la población, con las mayores cuantificaciones registradas hasta 

cuatro semanas antes del inicio de estos brotes. En el distrito de El Tambo, la mayor 

cuantificación de RV (2.75E+08 CG/100 mL) en este estudio ocurrió en la SE 9/2022 y 

cuatro semanas antes del inicio de un brote de 64 casos en niños menores de 1 año (Figura 

5A). Posteriormente, en el distrito de Huancayo, se identificaron dos incrementos 

considerables de 2.38E+08 CG/100 mL para RV (segunda mayor cuantificación) (Figura 

5B) y 5.03E+07 CG/100 mL para HAdV (mayor cuantificación) (Figura 5C) durante la 

SE 31/2022. Ambas concentraciones también anticiparon, en cuatro semanas, un brote de 

18 casos en niños de 1 a 4 años que ocurrió en la SE 35/2022. Por otro lado, se detectó 

un brote de 49 casos en el grupo mayor de 5 años en el distrito de Huancayo pero no fue 

posible anticiparlo porque ocurrió en la semana inicial del estudio (SE 39/2022). 

Es importante indicar que en las SE 43/2021 y SE 47/2021 ocurrieron dos 

incrementos en las concentraciones de RV en las aguas residuales del distrito de El Tambo 

que lograron anticipar, en dos semanas, aumentos discretos en el número de casos de 

gastroenteritis aguda en niños menores de un año (Figura 6). Este evento no se puede 

apreciar con mayor detalle en la Figura 5A debido al efecto de la alta concentración de 

RV en las aguas y al elevado registro de casos de diarreas en niños menores de un año 

que ocurrieron en la SE 9/2022 y SE 13/2022, respectivamente. 

Por otra parte, no se observó una relación en las concentraciones de CG de NoV 

GGII en las aguas residuales y los casos de gastroenteritis aguda reportados en los 

distritos de Huancayo y El Tambo. 

Los coeficientes de correlación de Spearman, sin semanas de retraso, mostraron 

un moderado nivel de correlación entre las concentraciones de CG de RV y HAdV en las 

aguas residuales y el número de casos de gastroenteritis aguda en niños menores de 4 

años de edad de ambos distritos y en niños de 1 a 4 años en el distrito de Huancayo, 
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respectivamente (Anexo 20). Los coeficientes de correlación, sin semanas de retraso y 

con dos semanas de retraso, observados entre las concentraciones de CG de cada virus en 

las aguas residuales y los casos clínicos totales reportados en cada distrito se detallan en 

el cuadro 12. Cuando se consideró un retraso de dos semanas en la concentración de CG 

de los virus entéricos, se obtuvieron resultados similares a los del SARS-CoV-2. 
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Figura 5. Monitoreo de las concentraciones de rotavirus (RV) y adenovirus humano 
(HAdV) en las aguas residuales y registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda. 
Las barras azules representan los casos de gastroenteritis aguda notificados por la 
autoridad sanitaria de Perú, mientras que la línea roja representa la concentración de 
copias genómicas (GC) por 100 mL de muestra de agua residual evaluada en este estudio. 
En las Figuras A y B se muestran las concentraciones de RV y el número de casos en 
niños menores de 1 año para el Distrito de El Tambo (A) y el número de casos en niños 
de 1 a 4 años para el Distrito de Huancayo (B). La Figura C muestra las concentraciones 
de HAdV y el número de casos en niños de 1 a 4 años para el distrito de Huancayo. 
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Figura 6. Monitoreo de las concentraciones de rotavirus (RV) y registro semanal (37-51) 
de los casos de gastroenteritis aguda. A mayor detalle, se observa que en las semanas 
epidemiológicas 43 y 47 se producen dos incrementos en las concentraciones de copias 
genómicas (CG) de RV (línea roja) en las aguas residuales que anticipan en dos semanas 
el aumento del número de casos de gastroenteritis aguda (barras azules) en niños menores 
de un año de edad en las semanas epidemiológicas 45 y 49. 

Cuadro 12. Coeficientes de correlación de Spearman entre las concentraciones de copias 
genómicas de SARS-CoV-2, rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GGII) y 
adenovirus humano (HAdV) en las aguas residuales y los casos totales de COVID-19 y 
gastroenteritis aguda reportados en ambos distritos. 

    Distrito de Huancayo  Distrito de El Tambo 

    Sin retraso 2 semanas de retraso  Sin retraso 2 semanas de retraso 
SARS-CoV-2 r 0.35 0.55  0.60 0.71 

 p 0.07 <0.01  <0.01 <0.01 

       
RV r 0.09 0.35  0.22 0.40 

 p 0.62 0.08  0.25 0.03 

       
NoV GGII r -0.07 0.17  0.14 0.53 

 p 0.72 0.41  0.47 <0.01 

       
HAdV r -0.01 0.05  0.11 -0.10 

 p 0.95 0.77  0.56 0.60 
p corresponde al valor de la probabilidad de la prueba de correlación de Spearman. 

4.6. Parámetros físico-químicos de las aguas residuales: 
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Las variaciones de los parámetros físico-químicos se mantuvieron dentro de los 

rangos normales y no se asociaron con un incremento considerable de la concentración 

de CG virales en las aguas residuales de los distritos de Huancayo y El Tambo. Esto se 

puede atribuir al hecho que, durante el periodo de muestreo, la ciudad de Huancayo 

experimentó una notable escases de precipitaciones debido al fenómeno atmosférico “La 

Niña”. El Cuadro 13 describe las mediciones promedio de cada parámetro físico-químico, 

incluyendo los valores mínimos y máximos. Los Anexos 21 y 22 detallan las mediciones 

y variaciones de los parámetros físico-químicos en cada distrito a lo largo del estudio, 

respectivamente.  

Cuadro 13. Valores de la media, mínimos y máximos de cada parámetro físico-químico 
de las aguas residuales de cada distrito: pH, temperatura, conductividad eléctrica (CE) y 
sólidos disueltos totales (SDT). 

  Distrito de Huancayo   Distrito de El Tambo 

  Media ± DEa 
Mín. 
valor 

Máx. 
valor   Media ± DE 

Mín. 
valor 

Máx. 
valor 

pH 7.85 ± 0.23   7.30 8.24  8.13 ± 0.21 7.64 8.80 
Temperatura (°Cb) 16.82 ± 1.33 13.60 20.10  17.82 ± 1.51 14.30 21.40 
CE (mS/cmc) 1.36 ± 0.26 1.00 2.24  1.46 ± 0.21 1.05 1.94 
SDT (pptd) 0.68 ± 0.12 0.50 1.09   0.73 ± 0.10 0.53 0.97 

a Desviación estándar, b grados Celsius, c miliSiemens por centímetro, d partes por trillón. 
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V. DISCUSIÓN 

En el presente trabajo de investigación, se monitorearon las aguas residuales de 

los principales distritos de la ciudad de Huancayo durante un año con el objetivo de 

evaluar la correlación entre la concentración de CG de SARS-CoV-2 y los casos de 

COVID-19 reportados en la comunidad. Asimismo, se evaluó la relación entre las CG de 

RV, NoV GGII y HAdV con el número de casos de gastroenteritis aguda. Los resultados 

del estudio demostraron que el monitoreo periódico de SARS-CoV-2 pudo anticipar, 

hasta en dos semanas, el inicio de la cuarta y quinta ola de la pandemia de COVID-19 en 

el Perú. Este hecho coincidió con los hallazgos de estudios realizados en Brasil, España 

y Países Bajos, donde lograron detectar las CG de SARS-CoV-2 en las aguas residuales 

entre una a dos semanas antes del reporte del primer caso de COVID-19 en la población 

y del inicio de la primera ola de la pandemia (Medema et al., 2020; Randazzo et al., 2020; 

Claro et al., 2021; Rusiñol et al., 2021).  

Además, se ha sugerido que la concentración de CG de SARS-CoV-2 en las aguas 

residuales representa una adecuada herramienta predictiva para el número de casos de 

COVID-19 hasta una semana después del muestreo (Rusiñol et al., 2021). En el presente 

estudio obtuvimos resultados similares,  ya que se observó un fuerte nivel de correlación 

entre la concentración de CG de SARS-CoV-2 en las aguas residuales y los casos de 

COVID-19 hasta dos semanas después del muestreo. A pesar que estudios previos 

recomiendan la recolección semanal de muestras de aguas residuales (Medema et al., 

2020; Claro et al., 2021), y que un intervalo de muestreo más corto probablemente 

arrojaría mejores resultados, nuestro estudio sugiere que el intervalo de muestreo cada 
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dos semanas es una opción útil y económica para vigilar al SARS-CoV-2 y anticipar el 

inicio inminente de un brote de COVID-19 en la comunidad. Esto es particularmente 

importante para países en vías de desarrollo, donde existe una limitada disponibilidad de 

laboratorios de investigación y de recursos económicos y humanos.   

En Sudamérica, el primer reporte de SARS-CoV-2 detectado en las aguas 

residuales fue realizado en Brasil en Abril del 2020 (Prado et al., 2020). Sin embargo, 

existe evidencia que sugiere que el SARS-CoV-2 estuvo circulando sin ser detectado en 

la población antes de los primeros casos de COVID-19 reportados oficialmente en la 

región (Fongaro et al., 2021). Posteriormente, se desarrollaron una mayor cantidad de 

estudios en Brasil, Argentina y Chile que ayudaron a monitorear el incremento del SARS-

CoV-2 (Barrios et al., 2021; Plaza-Garrido et al., 2023) y complementaron las medidas 

de contención y mitigación implementadas por las autoridades en la comunidad (Prado et 

al., 2021). En este sentido, la presente investigación realizada en la sierra central es uno 

de los primeros estudios realizados en el Perú y contribuye a los esfuerzos colectivos de 

estos países para promover la implementación de la WBE a gran escala en la región. 

Aunque se observó un moderado nivel de correlación entre las concentraciones de 

CG de RV en las aguas residuales y los casos totales de gastroenteritis aguda reportados 

en la población, las mayores cuantificaciones para este virus ocurrieron cuatro semanas 

antes del inicio de brotes en niños menores de cuatro años de edad en ambos distritos. 

Esto se debe a que se registraron aumentos de CG de RV hasta dos semanas antes del 

incremento en el número de casos de gastroenteritis (Figura 5). Por otra parte, estos 

resultados también coincidieron con los hallazgos de un estudio realizado en 

Gotemburgo, Suecia, que pudo anticipar, hasta en tres semanas, un brote de enfermedad 

diarreica ocasionado por NoV GGII (Hellmér et al., 2014). Sin embargo, y a diferencia 

del estudio anterior, una importante limitación del presente estudio fue que la autoridad 

sanitaria de Junín no dispone de los recursos necesarios para identificar al agente 

etiológico de los casos de gastroenteritis aguda. 

Las altas concentraciones de CG de RV detectadas en las aguas residuales antes 

de un brote de gastroenteritis aguda en niños menores de un año de edad se podrían 

considerar una relación espuria. Sin embargo, es muy importante considerar que RV es 

la principal causa de gastroenteritis aguda en niños (OPS, 2007) y que la cobertura de 

vacunación en la ciudad de Huancayo se redujo del 100% (2018-2019) hasta el 80% 
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(2020) debido a la pandemia de la COVID-19 

(https://www.minsa.gob.pe/reunis/data/Inmunizaciones.asp). Además, el uso de pañales 

de tela es una costumbre que se observa frecuentemente en la sierra central, por lo tanto, 

las heces de los infantes terminarían inevitablemente en el sistema de alcantarillado y, 

posteriormente, en las aguas residuales. Asimismo, el contacto cercano entre los niños y 

sus padres podría provocar transmisión intrafamiliar y una infección asintomática en los 

adultos (Banerjee et al., 2008; Lopman et al., 2013), lo que aumentaría considerablemente 

la carga viral en las aguas residuales sin afectar los casos reportados de gastroenteritis 

aguda. 

El desarrollo de esta investigación tuvo algunas limitaciones. Primero, existió una 

inadecuada notificación, a nivel regional y nacional, de los casos clínicos de diversas 

enfermedades (incluyendo COVID-19 y gastroenteritis aguda) debido a que una elevada 

proporción de la población no busca atención médica o la evita activamente, así como al 

número insuficiente de pruebas de diagnóstico clínico disponibles en los centros de salud. 

Otro inconveniente fue la recolección manual, a una determinada hora del día, de las 

muestras de aguas residuales debido a la falta de un sistema de muestreo automático 

refrigerado que recolecte una muestra compuesta a lo largo del día como se implementa 

en las plantas de tratamiento. A pesar de estas limitaciones, nuestros resultados mostraron 

que el monitoreo de las aguas residuales podría anticipar el aumento de los casos 

reportados de COVID-19 y gastroenteritis aguda en la comunidad. Por lo tanto, este hecho 

sugiere que la WBE sería un excelente complemento para la vigilancia de enfermedades 

infecciosas endémicas y permitiría anticipar brotes epidémicos en regiones donde existen 

limitaciones en los registros epidemiológicos. 

Las concentraciones de CG de RV, NoV GGII y HAdV en las aguas residuales de 

la ciudad de Huancayo se mantuvieron relativamente constantes durante el desarrollo del 

estudio, a excepción de los picos descritos anteriormente. Los resultados de NoV GGII y 

HAdV revelaron las cuantificaciones de CG más altas registradas en las aguas residuales 

de la región, superando los reportes de Chile (Plaza-Garrido et al., 2023), Brasil (Fumian 

et al., 2019; Espinosa et al., 2022) y Uruguay (Lizasoain et al., 2018). Nuestros resultados 

también fueron superiores a los reportados en países desarrollados de diferentes 

continentes: Estados Unidos (McCall et al., 2020), España (Silva-Sales et al., 2020), 

Suecia (Hellmér et al., 2014), Japón (Kobayashi et al., 2017), China (Zhou et al., 2016) 
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y Sudáfrica (Mabasa et al., 2018). Por otra parte, las concentraciones de RV fueron 

similares a las obtenidas en Brasil (Prado et al., 2019) y España (Silva-Sales et al., 2020), 

y superiores a las de Argentina (Barril et al., 2015), Uruguay (Lizasoain et al., 2018), 

Estados Unidos (Kiulia et al., 2021), Suecia (Hellmér et al., 2014), Japón (Kobayashi et 

al., 2017) y Egipto (Elmahdy et al., 2020). Es importante resaltar que los resultados de 

nuestro estudio deben ser analizados con cautela y considerar que las cuantificaciones 

virales pueden variar en cada región debido a las características geográficas y 

poblacionales del lugar en estudio, las particularidades físico-químicas de las aguas 

residuales (como la presencia de sustancias inhibitorias de la PCR) y la carga viral 

excretada por las personas infectadas, incluyendo la metodología de muestreo (que no 

consideró la centrifugación de las muestras) y la eficacia de recuperación del método de 

concentración. 

Un aspecto importante relacionado a los estudios de WBE es identificar un método 

estadístico que permita establecer una relación entre las CG virales de las aguas residuales 

y los casos clínicos reportados en la comunidad. Por esta razón, y considerando que la 

naturaleza de los datos recopilados en las aguas residuales no sigue la distribución normal 

y son altamente variables, decidimos utilizar una prueba no paramétrica, el coeficiente de 

correlación de Spearman. De hecho, las pruebas no paramétricas no utilizan los valores 

obtenidos sino que utilizan los rankings de estos valores ordenados de mayor a menor, y 

estos rankings son los que se evalúan a través de la correlación. Un estudio 

complementario con otros colegas soporta el uso de esta metodología a través de una 

investigación que recientemente publicamos (Stehlík et al., 2023). Por otra parte, es 

necesario mencionar que la duración de nuestro estudio no fue lo suficientemente largo 

para evaluar otras herramientas del análisis de series temporales, lo que nos hubiera 

permitido predecir el comportamiento de los brotes de COVID-19 y gastroenteritis aguda 

en la comunidad. 

Desde su conceptualización, los resultados de la WBE se han respaldado en dos 

herramientas fundamentales: curva estándar y control externo de proceso. Aunque es 

posible que la cuantificación precisa de CG virales pueda ser una tarea desafiante debido 

a la elevada complejidad biológica y química de las aguas residuales (Ahmed, Bivins et 

al., 2020), la inclusión de una curva estándar permite asegurar el correcto rendimiento del 

ensayo qPCR seleccionado, tener una referencia para la cuantificación molecular y 
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comparar los resultados obtenidos entre laboratorios o en diferentes contextos. Por otra 

parte, en nuestro estudio no fue posible utilizar un control externo de proceso. A pesar 

que esto pudo ser una limitación debido a que el control externo de proceso garantiza una 

correcta concentración y detección viral en las aguas residuales, su aplicación requiere 

que el virus seleccionado no se encuentre presente en las muestras a analizar para evitar 

sobrevaloraciones en los resultados (OPS, 2021). Ante esto, y siguiendo las 

recomendaciones de estudios previos (Wurtzer et al., 2022), optamos por evaluar las 

concentraciones de HAdV en las aguas residuales dado que su excreción se mantiene 

relativamente constante a lo largo del tiempo, es un buen indicador de contaminación 

fecal humana  y es capaz de representar posibles fluctuaciones en el número de habitantes 

dentro de una comunidad (ingreso o salida de personas) (Calgua et al., 2013; Rusiñol et 

al., 2021).    

Otra limitación de nuestro estudio es que sólo se evaluó una réplica biológica por 

cada muestra de agua residual recolectada en los distritos de Huancayo y El Tambo. 

Aunque este evento podría reducir la exactitud de las cuantificaciones de las CG, nuestros 

protocolos se ajustaron a las recomendaciones realizadas por laboratorios referentes en el 

estudio de aguas residuales (Randazzo et al., 2020; Claro et al., 2021; Rusiñol et al., 

2021). Además, el objetivo de la vigilancia de las aguas residuales no es lograr una 

cuantificación precisa, sino identificar el incremento de CG virales que ocurre durante el 

monitoreo periódico (Randazzo et al., 2020). De esta manera, sería posible alertar con 

antelación a las autoridades sanitarias sobre el inicio inminente de un brote en la 

población. Además, otro objetivo de la WBE es ser una herramienta rápida, económica y 

fácil de implementar (Tandukar et al., 2022). Por lo tanto, la inclusión de un mayor 

número de réplicas biológicas duplicaría o triplicaría los gastos asociados al análisis de 

las aguas residuales, lo cual limitaría la aplicación de la WBE en regiones con escasos 

recursos. Asimismo, nuestros resultados sugieren que es suficiente analizar sólo una 

réplica biológica por muestra para lograr anticipar la ocurrencia de un brote en la 

comunidad. 

Estudios previos recomiendan encarecidamente la aplicación de los métodos de 

concentración en el análisis de muestras de aguas residuales para aumentar los límites de 

detección y cuantificación viral (Hellmér et al., 2014; Gonçalves et al., 2021). Sin 

embargo, en el presente estudio, el análisis directo obtuvo el mayor rendimiento para el 
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SARS-CoV-2 tanto en la evaluación de la eficacia de recuperación como en la vigilancia 

de las aguas residuales (Cuadro 1). Es probable que estos hallazgos se deban al elevado 

número de personas infectadas durante la pandemia, lo que incrementó la carga viral en 

las aguas residuales y facilitó la detección y cuantificación del ARN del SARS-CoV-2. 

Además, reconociendo que los virus envueltos tienden a asociarse con la materia orgánica 

presente en las aguas residuales, lo cual les podría proporcionar protección frente a los 

factores ambientales, es probable que el proceso de acidificación realizado durante la 

floculación con leche desnatada degrade a las partículas virales libres de SARS-CoV-2 

(un virus con envoltura lipídica) y a su ARN, inoculado a la muestra de agua residual. Por 

lo tanto, este hecho podría no representar lo que ocurre bajo condiciones ambientales y 

explicaría el menor rendimiento de la floculación con leche desnatada frente al análisis 

directo. Por otra parte, la presencia de una elevada concentración de inhibidores en las 

aguas residuales podría haber contribuido en el menor rendimiento de los métodos de 

concentración en comparación al análisis directo. 

En cuanto a RV, NoV GGII y HAdV, lamentablemente no fue posible evaluar la 

eficacia de recuperación para estos virus utilizando la floculación con leche desnatada 

bajo las condiciones de las aguas residuales de la ciudad de Huancayo. Sin embargo, 

tomamos como referencia varios estudios que han descrito un alto rendimiento de la 

floculación con leche desnatada para la concentración de virus entéricos sin envoltura 

lipídica: RV (26-31%), NoV GGII (45-90%) y HAdV (54-79%) (Calgua et al., 2013; 

Hellmér et al., 2014; Gonzales-Gustavson et al., 2019). Además, todas las muestras 

analizadas fueron positivas y evidenciaron altas concentraciones de CG virales.  

Finalmente, y considerando la transición de la COVID-19 hacia la endenmicidad, 

recomendamos continuar evaluando el análisis directo y utilizar la ultrafiltración con el 

dispositivo Amicon® Ultra-15 30 kDa para la vigilancia periódica del SARS-CoV-2 en 

las aguas residuales, dado que fue el único método que detectó la mayor cantidad de 

muestras con la menor concentración de CG de SARS-CoV-2 y alcanzó el segundo mayor 

rendimiento en el estudio. Aunque se ha informado que este método reduciría la eficacia 

de la recuperación viral (Ye et al., 2016; Ahmed, Bertsch et al., 2020), se ha demostrado 

que es altamente reproducible y presenta una baja intravariabilidad (Forés et al., 2021).  
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VI. CONCLUSIONES 

 Los incrementos de las concentraciones de copias genómicas (CG) de SARS-CoV-2 

en las aguas residuales anticiparon, hasta en dos semanas, la ocurrencia de brotes de 

COVID-19 en los distritos de Huancayo y El Tambo. 

 

 Las CG de rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GGII) y adenovirus humano 

(HAdV) se presentaron permanentemente y en elevadas concentraciones en todas las 

muestras de aguas residuales analizadas en este estudio. 

 

 Los incrementos de las concentraciones de CG de RV y HAdV anticiparon, hasta en 

cuatro semanas, la ocurrencia de brotes de gastroenteritis aguda en niños menores de 

cuatro años de edad en los distritos de Huancayo y El Tambo. Sin embargo, no 

tenemos certeza de que estos virus hayan sido la causa.   

 
 La implementación de la Epidemiología Basada en Aguas Residuales como una 

herramienta de alerta temprana para anticipar brotes del SARS-CoV-2 quedó 

demostrada en el presente estudio. Es posible que esta herramienta pueda ser aplicada 

para otros virus. 

 

 La aplicación del análisis directo de las aguas residuales, sin etapa previa de 

concentración, demostró ser una alternativa eficaz y podría ahorrar tiempo y recursos 

en la vigilancia del SARS-CoV-2 en condiciones de pandemia.   
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VII. RECOMENDACIONES 

 A pesar que el análisis directo demostró un mayor rendimiento frente a los métodos 

de concentración de ultrafiltración y floculación con leche desnatada, aún es 

necesario evaluarla en diferentes contextos, como en condiciones de endenmicidad, 

donde la carga viral podría mantenerse en niveles mínimos y constantes. 
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Anexo 1. Imágenes del punto colector “Daniel Alcides Carrión” del distrito de 

Huancayo y áreas aledañas. 
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Anexo 2. Imágenes del punto colector “Parra del Riego” del distrito de El Tambo y 

áreas aledañas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

88 
 

Anexo 3. Protocolo de extracción de ácidos nucleicos “MagMAX™ Viral/Pathogen 

Nucleic Acid Isolation Kit”. 

EXTRACCIÓN DE ÁCIDO NUCLEICO VIRAL (ARN / ADN) VIRAL A 

PARTIR DE MUESTRA DE AGUA RESIDUAL 

 

EXTRACCIÓN DE ALTO RENDIMIENTO DE ÁCIDO NUCLEICO (ADN / 

ARN) VIRAL Y BACTERIANO A PARTIR DE FLUIDO ORGÁNICO O 

MEDIO DE TRANSPORTE 

High throughput isolation of viral nucleic acid (RNA / DNA)                                              

from biofluids and transport media (A42352) 

 

MagMAX™ Viral/Pathogen Nucleic Acid Isolation Kit 

DESCRIPCIÓN DEL KIT: 

The Applied Biosystems™ MagMAX™ Viral/Pathogen Nucleic Acid Isolation Kit ha 

sido desarrollado para la cuantificación y purificación rápida de ácido nucleico (ADN / 

ARN) viral y bacteriano fácil de lisar a partir de fluido orgánico o medio de transporte. 

El ácido nucleico purificado obtenido puede ser utilizado para diversas aplicaciones de 

biología molecular, como qPCR en tiempo real, RT-PCR en tiempo real y 

secuenciamiento.   

COMPONENTE CANTIDAD ALMACENAMIENTO 

Binding Solution 53 mL. 

15 - 25°C 

Dynabeads® 2 mL. 

Proteinase K 1 mL. 

Wash Buffer 100 mL. 

Elution Solution 10 mL. 

 

REGLAS GENERALES: 

 Realizar todo el procedimiento de extracción de ácido nucleico a temperatura ambiente 

(20-25°C). 
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 Antes del primer del uso del kit, preparar etanol 80° a partir de etanol absoluto 

molecular y agua libre de nucleasas. Es necesario considerar que se utilizará 1500 μL. 

por cada muestra.  

 En caso se produzca la formación de precipitado en Binding Solution, debido a una 

temperatura ambiente demasiado fría, se deberá calentar el reactivo a 37°C durante 5 

minutos y homogenizarlo manualmente invirtiéndolo con cuidado evitando la 

formación de burbujas. 

 El volumen de partida es de 200 μL. de muestra de agua residual (200 μL. de agua 

residual floculada con leche desnatada / 200 μL. de agua residual concentrada con 

ultrafiltración / 200 μL. de agua residual del análisis directo). 

 Trabajar con el rack de enfriamiento para reducir la degradación del ARN viral. 

 

PROCESAMIENTO DE LA MUESTRA: 

1. DIGESTIÓN ARTIFICIAL CON PROTEINASE K. 

1.1. Vortexear la muestra de agua residual floculada con leche desnatada para 

homogenizarla y transferir 100-200 μL. a un vial Eppendorf (1.5 mL.) (1)* nuevo. 

En caso se transfiera sólo 100 μL. de muestra, será necesario adicionar 100 μL. de 

agua libre de nucleasas. Por otra parte, agregar 200 μL. de la muestra de agua 

mineral floculada con leche desnatada o agua libre de nucleasas en otro vial 

Eppendorf (1.5 mL.) (control negativo de extracción). 

A partir de esta indicación, el vial Eppendorf (1.5 mL.) (1)* será denominado “muestra”. 

1.2. Agregar 10 μL. de Proteinase K a la muestra. 

Debido a la elevada densidad del reactivo, es necesario pipetear lentamente y no 

reutilizar la punta con el objetivo de extraer el volumen exacto. 

1.3. Homogenizar manualmente los Dynabeads® realizando movimiento circulares y 

agregar 20 μL. a la muestra. 

En este punto, es posible utilizar una sola punta para agregar los Dynabeads® a 

las diferentes muestras. Evitar contaminar la punta. 

1.4. Agregar 530 μL. de Binding Solution a la muestra. 

Debido a la elevada densidad del reactivo, es necesario pipetear lentamente y no 

reutilizar la punta con el objetivo de extraer el volumen exacto. 

1.5. Aplicar las siguientes condiciones: 

1° Agitar a 1050 rpm durante 2 minutos a temperatura ambiente. 
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2° Incubar a 65°C durante 5 minutos. 

3° Agitar a 1050 rpm durante 5 minutos a temperatura ambiente. 

1.6. Colocar la muestra en la rejilla del imán DynaMag ™ -2 en reposo durante 10 

minutos. Posteriormente, eliminar el sobrenadante con la pipeta evitando alterar 

los Dynabeads®.   

2. LAVADO DE Dynabeads®. 

2.1. Retirar la muestra de la rejilla del imán DynaMag ™ -2. 

2.2. Agregar 1000 μL. de Wash Buffer a la muestra. 

Debido a la elevada densidad del reactivo, es necesario pipetear lentamente y no 

reutilizar la punta con el objetivo de extraer el volumen exacto. 

2.3. Agitar a 1050 rpm durante 1 minuto a temperatura ambiente. 

2.4. Colocar la muestra en la rejilla del imán DynaMag ™ -2 en reposo durante 2 

minutos. Posteriormente, eliminar el sobrenadante con la pipeta evitando alterar 

los Dynabeads®.   

2.5. Retirar la muestra de la rejilla del imán DynaMag ™ -2. 

2.6. Agregar 1000 μL. de etanol 80° a la muestra. 

2.7. Agitar a 1050 rpm durante 1 minuto a temperatura ambiente. 

2.8. Colocar la muestra en la rejilla del imán DynaMag ™ -2 en reposo durante 2 

minutos. Posteriormente, eliminar el sobrenadante con la pipeta evitando alterar 

los Dynabeads®.   

2.9. Retirar la muestra de la rejilla del imán DynaMag ™ -2. 

2.10. Agregar 500 μL. de etanol 80° a la muestra. 

2.11. Agitar a 1050 rpm durante 1 minuto a temperatura ambiente. 

2.12. Colocar la muestra en la rejilla del imán DynaMag ™ -2 en reposo durante 2 

minutos. Posteriormente, eliminar el sobrenadante con la pipeta evitando alterar 

los Dynabeads®.   

2.13. Agitar la muestra destapada a 1050 rpm durante 2 minutos a temperatura 

ambiente. 

3. ELUCIÓN DE ÁCIDO NUCLEICO. 

3.1. Agregar 50 μL. de Elution Solution a la muestra. 

3.2. Aplicar las siguientes condiciones: 

1° Agitar a 1050 rpm durante 5 minutos a temperatura ambiente. 

2° Incubar a 65°C durante 10 minutos. 
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3° Agitar a 1050 rpm durante 5 minutos temperatura ambiente. 

3.3. Colocar la muestra en la rejilla del imán DynaMag ™ -2 en reposo durante 3 

minutos. Posteriormente, extraer el sobrenadante (ácido nucleico) con la pipeta 

evitando alterar los Dynabeads®. 

3.4. Transferir el sobrenadante (ácido nucleico) a un vial Eppendorf (1.5 mL.) (2)* 

nuevo y cerrar de inmediato para evitar la evaporación. 

LA MUESTRA DE ÁCIDO NUCLEICO  ESTÁ LISTA PARA LA REACCIÓN 

ENCADENA DE LA POLIMERASA EN TIEMPO REAL (qPCR). 

4. MANTENER LA MUESTRA A -20°C PARA SU CONSERVACIÓN. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Para iniciar la reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real (qPCR), es necesario 

descongelar la muestra de ácido nucleico a temperatura ambiente y almacenarla 

inmediatamente después de su uso en el rack de congelación. 

 

 La elevada concentración de Dynabeads® en la muestra de ácido nucleico puede 

afectar negativamente el rendimiento de la PCR cuantitativa en tiempo real. 

 

 

* El número entre paréntesis indica la cantidad de viales Eppendorf (1.5 mL.) que se 

utilizarán por cada muestra. 
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Anexo 4. Registro semanal del número de casos de COVID-19 en los distritos de 
Huancayo y El Tambo por la Dirección Regional de Salud (DIRESA), Junín. 

Semana Distrito de Distrito de 
Epidemiológica Huancayo El Tambo 

1 / 2022 930 1084 
2 / 2022 1379 1474 
3 / 2022 1270 1602 
4 / 2022 889 981 
5 / 2022 819 1163 
6 / 2022 342 716 
7 / 2022 165 368 
8 / 2022 219 340 
9 / 2022 79 175 

10 / 2022 24 42 
11 / 2022 14 31 
12 / 2022 27 47 
13 / 2022 59 34 
14 / 2022 27 16 
15 / 2022 16 18 
16 / 2022 8 58 
17 / 2022 35 19 
18 / 2022 23 5 
19 / 2022 19 8 
20 / 2022 14 17 
21 / 2022 14 21 
22 / 2022 38 44 
23 / 2022 45 53 
24 / 2022 114 144 
25 / 2022 153 155 
26 / 2022 284 331 
27 / 2022 600 609 
28 / 2022 483 478 
29 / 2022 413 399 
30 / 2022 413 399 
31 / 2022 413 394 
32 / 2022 302 317 
33 / 2022 165 271 
34 / 2022 130 318 
35 / 2022 126 315 
36 / 2022 54 233 
37 / 2022 39 265 
38 / 2022 34 99 
39 / 2022 27 55 
40 / 2022 4 14 
41 / 2022 6 12 
42 / 2022 2 3 
43 / 2022 1 3 
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44 / 2022 17 15 
45 / 2022 24 25 
46 / 2022 61 75 
47 / 2022 142 205 
48 / 2022 324 395 
49 / 2022 340 404 
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Anexo 5. Registro del número de casos de gastroenteritis aguda por cada semana 
epidemiológica (SE) realizado por la Dirección Regional de Salud (DIRESA), Junín, en 
los distritos de Huancayo y El Tambo. 

SE Distrito de Huancayo  Distrito de El Tambo 

 <1 año 1-4 años >5 años Total  <1 año 1-4 años >5 años Total 

37 / 2021 NA NA NA NA  6 12 21 39 
38 / 2021 NA NA NA NA  3 13 18 34 
39 / 2021 2 15 49 66  2 11 19 32 
40 / 2021 1 6 9 16  3 22 35 60 
41 / 2021 3 10 25 38  3 17 22 42 
42 / 2021 0 5 16 21  3 16 28 47 
43 / 2021 3 16 17 36  2 15 40 57 
44 / 2021 5 8 16 29  4 16 34 54 
45 / 2021 1 13 23 37  6 13 39 58 
46 / 2021 7 12 15 34  2 22 31 55 
47 / 2021 1 13 19 33  3 20 27 50 
48 / 2021 4 13 17 34  4 8 34 46 
49 / 2021 3 5 11 19  5 9 23 37 
50 / 2021 0 5 8 13  3 16 24 43 
51 / 2021 3 2 17 22  1 9 16 26 
52 / 2021 1 5 3 9  1 9 14 24 
1 / 2022 1 5 14 20  1 7 26 34 
2 / 2022 2 1 3 6  3 4 22 29 
3 / 2022 1 3 8 12  4 13 31 48 
4 / 2022 2 4 9 15  4 14 18 36 
5 / 2022 1 4 10 15  5 13 17 35 
6 / 2022 3 6 10 19  5 3 12 20 
7 / 2022 1 3 9 13  5 4 24 33 
8 / 2022 1 3 5 9  3 16 14 33 
9 / 2022 5 7 15 27  4 8 19 31 
10 / 2022 6 7 8 21  3 11 12 26 
11 / 2022 3 10 12 25  6 6 28 40 
12 / 2022 5 4 13 22  6 15 12 33 
13 / 2022 2 4 5 11  64 9 20 93 
14 / 2022 2 3 11 16  3 14 20 37 
15 / 2022 2 5 10 17  3 8 17 28 
16 / 2022 4 13 29 46  3 7 23 33 
17 / 2022 6 16 31 53  2 10 23 35 
18 / 2022 6 13 23 42  3 7 30 40 
19 / 2022 4 5 24 33  4 18 32 54 
20 / 2022 1 7 25 33  7 13 45 65 
21 / 2022 2 9 18 29  5 5 20 30 
22 / 2022 0 9 26 35  7 15 31 53 
23 / 2022 3 15 22 40  5 18 19 42 
24 / 2022 2 11 16 29  3 11 17 31 
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25 / 2022 1 8 24 33  2 9 26 37 
26 / 2022 2 3 13 18  6 19 21 46 
27 / 2022 4 4 6 14  2 13 20 35 
28 / 2022 4 12 10 26  9 15 36 60 
29 / 2022 3 8 15 26  11 11 36 58 
30 / 2022 2 8 10 20  5 14 21 40 
31 / 2022 6 11 13 30  9 13 18 40 
32 / 2022 2 8 18 28  5 15 36 56 
33 / 2022 2 5 9 16  7 10 26 43 
34 / 2022 2 5 11 18  6 19 23 48 
35 / 2022 7 18 18 43  6 30 24 60 
36 / 2022 2 14 30 46  8 22 29 59 
37 / 2022 6 8 26 40  13 14 34 61 

Los casos de gastroenteritis aguda fueron clasificados en cuatro grupos: menor a 1 año de 
edad, entre 1 a 4 años de edad, mayor de 5 años de edad y total.  
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Anexo 6. Monitoreo de las concentraciones de rotavirus (RV) en las aguas residuales y 
registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en el distrito de Huancayo. Las 
barras azules representan los casos notificados de gastroenteritis aguda en total (A), en 
niños menores de 1 año (B) y en personas mayores de 5 años (C), mientras que la línea 
roja representa las concentraciones de copias genómicas (CG) de RV por 100 mL de 
muestra de agua residual evaluadas a lo largo de las semanas epidemiológicas. 
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Anexo 7. Monitoreo de las concentraciones de rotavirus (RV) en las aguas residuales y 
registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en el distrito de El Tambo. Las 
barras azules representan el total de casos notificados de gastroenteritis aguda (A), en 
niños de 1 a 4 años (B) y en personas mayores de 5 años (C), mientras que la línea roja 
representa las concentraciones de copias genómicas (CG) de RV por 100 mL de muestra 
de agua residual evaluadas a lo largo de las semanas epidemiológicas. 
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Anexo 8. Monitoreo de las concentraciones de norovirus genogrupo II (NoV GGII) en 
las aguas residuales y registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en el distrito 
de Huancayo. Las barras azules representan los casos notificados de gastroenteritis aguda 
en total (A), en niños menores de 1 año (B), en niños de 1 a 4 años (C) y en personas 
mayores 5 años de edad (D), mientras que la línea roja representa las concentraciones de 
copias genómicas (CG) de NoV GGII por 100 mL de muestra de agua residual evaluadas 
a lo largo de las semanas epidemiológicas. 

 



 

99 
 

Anexo 9. Monitoreo de las concentraciones de norovirus genogrupo II (NoV GGII) en 
las aguas residuales y registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en el distrito 
de El Tambo. Las barras azules representan los casos notificados de gastroenteritis aguda 
en total (A), en niños menores de 1 año (B), en niños de 1 a 4 años (C) y en personas 
mayores 5 años de edad (D), mientras que la línea roja representa las concentraciones de 
copias genómicas (CG) de NoV GGII por 100 mL de muestra de agua residual evaluadas 
a lo largo de las semanas epidemiológicas. 
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Anexo 10. Monitoreo de las concentraciones de adenovirus humano (HAdV) en las aguas 
residuales y registro semanal de los casos de gastroenteritis aguda en el distrito de 
Huancayo. Las barras azules representan los casos notificados de gastroenteritis aguda en 
total (A), en niños menores de 1 año (B) y en personas mayores de 5 años (C), mientras 
que la línea roja representa las concentraciones de copias genómicas (CG) de HAdV por 
100 mL de muestra de agua residual evaluadas a lo largo de las semanas epidemiológicas. 
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Anexo 11. Monitoreo de las concentraciones de adenovirus humano (HAdV) en las aguas 
residuales y registro semanal de casos de gastroenteritis aguda en el distrito de El Tambo. 
Las barras azules representan los casos notificados de gastroenteritis aguda en total (A), 
en niños menores de 1 año (B), en niños de 1 a 4 años (C) y en personas mayores 5 años 
de edad (Fig. C), mientras que la línea roja representa las concentraciones de copias 
genómicas (CG) de HAdV por 100 mL de muestra de agua residual evaluadas a lo largo 
de las semanas epidemiológicas. 
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Anexo 12. Detecciones y concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final para SARS-CoV-2 por cada método de 
procesamiento, a lo largo de las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de Huancayo. Se presentan las cuantificaciones y el ciclo de 
cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) de la dilución 1:100. 

SE 
Análisis directo   Ultrafiltración   Floculación con leche desnatada 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2 

1 / 2022 <LdDa <LdD <LdD <LdD  NA NA NA NA  0.507 38.534 0.505 38.538 
3 / 2022 1.16E+01 37.070 2.56E+01 36.212  NA NA NA NA  <LdD <LdD <LdD <LdD 
5 / 2022 3.41E+00 39.100 3.69E+00 39.015  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
7 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
9 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 

11 / 2022 2.28E+00 39.692 2.28E+00 39.690  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
13 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
15 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
17 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  1.97E+00 39.905 1.97E+00 39.898  <LdD <LdD <LdD <LdD 
19 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
21 / 2022 6.07E+00 38.273 6.07E+00 38.281  9.60E+00 37.607 9.57E+00 37.811  <LdD <LdD <LdD <LdD 
23 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  4.91E+00 38.582 4.91E+00 38.586  <LdD <LdD <LdD <LdD 
25 / 2022 8.07E+00 37.679 1.48E+01 37.031  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
27 / 2022 2.29E+01 36.361 1.49E+01 36.879  8.88E+01 34.368 4.36E+01 35.229  <LdD <LdD <LdD <LdD 
29 / 2022 1.28E+01 36.898 2.98E+01 35.998  1.10E+02 34.048 1.18E+02 33.970  <LdD <LdD <LdD <LdD 
31 / 2022 3.35E+00 38.879 7.91E+00 37.887  1.62E+01 36.824 1.82E+01 36.688  <LdD <LdD <LdD <LdD 
33 / 2022 1.04E+00 39.995 4.39E+00 38.727  4.36E+00 38.463 9.58E+00 37.679  <LdD <LdD <LdD <LdD 
35 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  4.41E+00 38.740 4.41E+00 38.729  <LdD <LdD <LdD <LdD 
37 / 2022 2.08E+00 38.787 1.37E+01 36.995  1.02E+01 37.511 1.02E+01 37.520  3.82E-01 38.943 3.81E-01 38.948 



 

103 
 

39 / 2022 3.34E+00 39.137 3.53E+00 39.107  1.24E+01 37.594 3.97E+00 38.085  <LdD <LdD <LdD <LdD 
41 / 2022 2.84E+00 39.442 2.84E+00 39.440  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
43 / 2022 3.99E+00 38.888 4.00E+00 38.883  3.33E+00 39.117 3.81E+00 38.974  <LdD <LdD <LdD <LdD 
45 / 2022 1.52E+01 37.004 6.75E+00 37.827  9.17E+00 37.600 1.21E+01 37.317  <LdD <LdD <LdD <LdD 
47 / 2022 1.48E+01 36.994 1.34E+01 37.103  5.26E+01 35.133 5.25E+01 35.135  <LdD <LdD <LdD <LdD 
49 / 2022 3.88E+00 38.931 4.03E+00 38.887   2.44E+02 32.936 1.90E+02 33.205   3.25E-01 39.180 3.20E-01 39.185 

a Límite de detección. 
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Anexo 13. Detecciones y concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final para SARS-CoV-2 por cada método de 
procesamiento, a lo largo de las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de El Tambo. Se presentan las cuantificaciones y el ciclo de 
cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) de la dilución 1:100. 

SE 
Análisis directo   Ultrafiltración   Floculación con leche desnatada 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2 

1 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  NA NA NA NA  <LdD <LdD <LdD <LdD 
3 / 2022 1.42E+01 36.958 1.94E+01 36.620  NA NA NA NA  2.96E-01 39.305 2.98E-01 39.300 
5 / 2022 5.01E+00 38.553 5.02E+00 38.545  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
7 / 2022 3.31E+00 39.159 3.31E+00 39.153  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
9 / 2022 3.41E+00 39.108 3.42E+00 39.105  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 

11 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
13 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
15 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
17 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
19 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
21 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
23 / 2022 4.50E+00 38.708 4.51E+00 38.699  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
25 / 2022 4.83E+00 38.606 4.82E+00 38.621  4.62E+00 38.672 4.62E+00 38.677  <LdD <LdD <LdD <LdD 
27 / 2022 9.51E+00 37.526 1.51E+01 36.971  4.92E+01 35.187 6.35E+01 34.879  <LdD <LdD <LdD <LdD 
29 / 2022 4.93E+01 35.276 3.29E+01 35.231  7.20E+01 34.697 6.37E+01 34.828  <LdD <LdD <LdD <LdD 
31 / 2022 9.87E+00 37.475 1.48E+01 38.107  4.08E+01 35.473 4.83E+01 35.278  <LdD <LdD <LdD <LdD 
33 / 2022 3.27E+00 39.174 3.27E+00 39.178  3.53E+00 38.896 5.89E+00 38.388  <LdD <LdD <LdD <LdD 
35 / 2022 4.23E+00 38.556 1.01E+01 37.209  5.38E+00 38.449 5.37E+00 38.458  <LdD <LdD <LdD <LdD 
37 / 2022 4.78E+00 38.625 4.79E+00 38.619  4.24E+00 38.794 4.23E+00 38.955  <LdD <LdD <LdD <LdD 
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39 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
41 / 2022 <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD  <LdD <LdD <LdD <LdD 
43 / 2022 2.94E+00 39.318 2.94E+00 39.320  6.58E+00 38.153 2.18E+00 38.337  <LdD <LdD <LdD <LdD 
45 / 2022 2.44E+00 39.607 2.50E+00 39.615  6.54E+00 38.162 6.53E+00 38.165  <LdD <LdD <LdD <LdD 
47 / 2022 1.83E+01 36.716 1.00E+01 37.367  1.07E+02 34.152 6.74E+01 34.646  <LdD <LdD <LdD <LdD 
49 / 2022 5.25E+01 35.059 1.19E+01 36.631   3.60E+02 32.306 4.10E+02 32.169   2.08E-01 38.981 1.20E+00 37.128 

a Límite de detección. 
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Anexo 14. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para rotavirus concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo de las semanas 
epidemiológicas (SE), en el distrito de Huancayo. Se presentan las cuantificaciones y el 
ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) de la dilución 1:100.  

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

39 / 2021 9.76E+01 33.260 7.39E+01 33.688  8.58E+01 33.474 
41 / 2021 4.97E+02 30.767 4.60E+02 30.884  4.78E+02 30.825 
43 / 2021 5.20E+03 27.167 4.76E+03 27.301  4.98E+03 27.234 
45 / 2021 1.08E+03 29.575 1.02E+03 29.660  1.05E+03 29.618 
47 / 2021 2.30E+02 32.431 2.36E+02 32.392  2.33E+02 32.412 
49 / 2021 8.68E+01 33.929 8.71E+01 33.923  8.69E+01 33.926 
51 / 2021 1.19E+01 36.993 1.19E+01 36.993  1.19E+01 36.993 
1 / 2022 3.63E+01 35.270 4.04E+01 35.105  3.83E+01 35.188 
3 / 2022 4.54E+01 34.544 3.58E+01 34.912  4.06E+01 34.728 
5 / 2022 2.61E+01 35.404 3.31E+01 35.035  2.96E+01 35.219 
7 / 2022 2.18E+01 35.684 1.40E+01 36.374  1.79E+01 36.029 
9 / 2022 4.05E+01 34.722 4.42E+01 34.585  4.24E+01 34.653 
11 / 2022 2.85E+02 32.162 2.79E+02 32.197  2.82E+02 32.179 
13 / 2022 9.69E+00 35.606 1.10E+01 35.420  1.03E+01 35.513 
15 / 2022 3.35E+01 36.573 3.25E+01 36.619  3.30E+01 36.596 
17 / 2022 2.76E+01 37.820 2.55E+01 37.938  2.66E+01 37.879 
19 / 2022 8.74E+01 36.095 8.65E+01 36.110  8.69E+01 36.103 
21 / 2022 5.60E+02 33.313 5.22E+02 33.418  5.41E+02 33.366 
23 / 2022 1.30E+03 32.053 1.42E+03 31.917  1.36E+03 31.985 
25 / 2022 5.96E+02 33.219 6.56E+02 33.077  6.26E+02 33.148 
27 / 2022 1.14E+02 38.306 1.21E+02 38.224  1.18E+02 38.265 
29 / 2022 7.68E+01 38.881 6.32E+01 39.163  7.00E+01 39.022 
31 / 2022 4.78E+03 31.636 4.74E+03 31.651  4.76E+03 31.643 
33 / 2022 3.95E+03 31.910 3.47E+03 32.099  3.71E+03 32.005 
35 / 2022 4.26E+02 32.546 5.00E+02 32.320  4.63E+02 32.433 
37 / 2022 5.92E+03 28.798 6.67E+03 28.627   6.30E+03 28.712 
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Anexo 15. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para rotavirus concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo de las semanas 
epidemiológicas (SE), en el distrito de El Tambo. Se presentan las cuantificaciones y el 
ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) de la dilución 1:100. 

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

37 / 2021 5.08E+02 30.732 4.77E+02 30.829  4.92E+02 30.780 
39 / 2021 2.09E+02 32.095 2.08E+02 32.101  2.08E+02 32.098 
41 / 2021 8.67E+02 29.912 8.34E+02 29.972  8.50E+02 29.942 
43 / 2021 7.05E+02 30.229 6.00E+02 30.476  6.53E+02 30.352 
45 / 2021 2.90E+02 31.591 3.07E+02 31.504  2.99E+02 31.547 
47 / 2021 1.42E+03 29.625 1.31E+03 29.751  1.37E+03 29.688 
49 / 2021 1.64E+02 32.953 1.58E+02 33.010  1.61E+02 32.982 
51 / 2021 8.47E+01 33.967 8.68E+01 33.928  8.57E+01 33.947 
1 / 2022 2.90E+01 35.243 2.17E+01 35.693  2.53E+01 35.468 
3 / 2022 1.77E+02 32.431 1.88E+02 32.339  1.83E+02 32.385 
5 / 2022 2.63E+02 31.819 2.93E+02 31.653  2.78E+02 31.736 
7 / 2022 8.53E+00 37.139 2.04E+01 35.785  1.45E+01 36.462 
9 / 2022 5.36E+03 27.140 5.62E+03 27.067  5.49E+03 27.104 
11 / 2022 6.86E+01 34.322 7.41E+01 34.205  7.14E+01 34.264 
13 / 2022 2.04E+01 34.536 2.36E+01 34.332  2.20E+01 34.434 
15 / 2022 1.06E+02 34.805 1.04E+02 34.832  1.05E+02 34.818 
17 / 2022 2.25E+01 38.130 2.19E+01 38.164  2.22E+01 38.147 
19 / 2022 2.21E+02 34.705 2.54E+02 34.496  2.38E+02 34.600 
21 / 2022 4.62E+02 33.600 4.62E+02 33.601  4.62E+02 33.600 
23 / 2022 5.35E+01 36.829 7.18E+01 36.388  6.27E+01 36.609 
25 / 2022 1.98E+02 34.872 2.80E+02 34.352  2.39E+02 34.612 
27 / 2022 2.19E+02 37.367 2.26E+02 37.324  2.23E+02 37.345 
29 / 2022 3.06E+02 36.886 2.55E+02 37.148  2.81E+02 37.017 
31 / 2022 7.88E+02 34.233 1.10E+03 33.759  9.42E+02 33.996 
33 / 2022 7.92E+02 34.225 7.56E+02 34.293  7.74E+02 34.259 
35 / 2022 2.86E+02 33.113 3.01E+02 33.043  2.94E+02 33.078 
37 / 2022 6.96E+02 31.848 6.79E+02 31.883   6.88E+02 31.866 
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Anexo 16. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para norovirus genogrupo II concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo 
de las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de Huancayo. Se presentan las 
cuantificaciones y el ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) 
de la dilución 1:100. 

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

39 / 2021 4.86E+01 34.496 3.44E+01 35.007   4.15E+01 34.751 
41 / 2021 1.65E+01 36.092 1.90E+01 35.886  1.78E+01 35.989 
43 / 2021 1.10E+02 33.278 1.01E+02 33.416  1.06E+02 33.347 
45 / 2021 1.69E+01 36.064 1.54E+01 36.197  1.61E+01 36.131 
47 / 2021 1.63E+01 35.549 2.02E+01 35.228  1.82E+01 35.389 
49 / 2021 2.48E+01 34.922 2.75E+01 34.772  2.61E+01 34.847 
51 / 2021 6.33E+01 33.534 4.65E+01 33.991  5.49E+01 33.763 
1 / 2022 7.18E+01 33.347 7.00E+01 33.385  7.09E+01 33.366 
3 / 2022 8.43E+00 37.114 1.35E+01 36.426  1.10E+01 36.770 
5 / 2022 2.04E+01 35.819 3.44E+01 35.054  2.74E+01 35.437 
7 / 2022 2.19E+01 35.715 2.04E+01 35.820  2.11E+01 35.767 
9 / 2022 2.87E+01 35.318 2.45E+01 35.552  2.66E+01 35.435 
11 / 2022 9.46E+01 34.314 7.59E+01 34.638  8.52E+01 34.476 
13 / 2022 3.88E+00 36.942 9.81E+00 35.613  6.85E+00 36.277 
15 / 2022 8.00E+01 34.128 5.02E+01 34.826  6.51E+01 34.477 
17 / 2022 4.52E+00 36.583 3.54E+00 36.932  4.03E+00 36.757 
19 / 2022 6.09E+00 36.158 4.25E+00 36.672  5.17E+00 36.415 
21 / 2022 5.26E+01 33.069 2.95E+01 33.899  4.11E+01 33.484 
23 / 2022 2.96E+02 30.596 3.32E+02 30.434  3.14E+02 30.515 
25 / 2022 1.89E+02 31.240 2.19E+02 31.027  2.04E+02 31.134 
27 / 2022 9.47E+01 32.264 1.04E+02 32.130  9.95E+01 32.197 
29 / 2022 5.63E+01 32.989 6.79E+01 32.728  6.21E+01 32.859 
31 / 2022 1.01E+02 33.008 9.44E+01 33.110  9.78E+01 33.059 
33 / 2022 3.80E+02 31.091 3.75E+02 31.109  3.77E+02 31.100 
35 / 2022 1.91E+02 32.090 1.83E+02 32.150  1.87E+02 32.120 
37 / 2022 5.00E+01 34.032 5.59E+01 33.868   5.29E+01 33.950 
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Anexo 17. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para norovirus genogrupo II concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo 
de las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de El Tambo. Se presentan las 
cuantificaciones y el ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) 
de la dilución 1:100. 

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

37 / 2021 3.95E+01 34.801 3.06E+01 35.182   3.51E+01 34.991 
39 / 2021 2.85E+01 35.286 1.77E+01 35.993  2.31E+01 35.639 
41 / 2021 1.06E+01 36.758 3.22E+01 35.103  2.14E+01 35.931 
43 / 2021 5.60E+01 34.286 5.90E+01 34.209  5.75E+01 34.247 
45 / 2021 1.67E+01 36.076 6.55E+00 37.465  1.16E+01 36.770 
47 / 2021 6.85E+01 33.416 4.07E+01 34.190  5.46E+01 33.803 
49 / 2021 1.47E+01 35.695 1.54E+01 35.630  1.51E+01 35.663 
51 / 2021 1.20E+01 35.997 1.22E+01 35.976  1.21E+01 35.987 
1 / 2022 2.71E+01 35.402 2.00E+01 35.850  2.35E+01 35.626 
3 / 2022 2.48E+02 32.155 2.40E+02 32.206  2.44E+02 32.181 
5 / 2022 3.60E+01 34.986 5.20E+01 34.447  4.40E+01 34.717 
7 / 2022 1.35E+01 36.421 1.24E+01 36.553  1.30E+01 36.487 
9 / 2022 2.61E+01 35.459 2.47E+01 35.540  2.54E+01 35.500 
11 / 2022 1.33E+02 33.809 1.03E+02 34.186  1.18E+02 33.998 
13 / 2022 2.69E+00 37.467 4.47E+00 36.739  3.58E+00 37.103 
15 / 2022 1.37E+02 33.322 1.10E+02 33.648  1.24E+02 33.485 
17 / 2022 6.09E+00 36.158 7.87E+00 35.790  6.98E+00 35.974 
19 / 2022 4.15E+00 36.707 3.96E+00 36.772  4.05E+00 36.740 
21 / 2022 1.28E+01 35.091 1.82E+01 34.586  1.55E+01 34.839 
23 / 2022 2.64E+01 34.058 3.36E+01 33.712  3.00E+01 33.885 
25 / 2022 1.85E+01 34.564 3.17E+01 33.796  2.51E+01 34.180 
27 / 2022 4.65E+01 33.256 3.16E+01 33.795  3.90E+01 33.525 
29 / 2022 4.72E+01 33.233 5.00E+01 33.155  4.86E+01 33.194 
31 / 2022 6.90E+02 30.224 6.23E+02 30.374  6.57E+02 30.299 
33 / 2022 1.24E+02 32.717 9.20E+01 33.147  1.08E+02 32.932 
35 / 2022 4.95E+02 30.708 5.59E+02 30.530  5.27E+02 30.619 
37 / 2022 3.38E+01 34.599 3.28E+01 34.641   3.33E+01 34.620 
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Anexo 18. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para adenovirus humano concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo de 
las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de Huancayo. Se presentan las 
cuantificaciones y el ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) 
de la dilución 1:100. 

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

39 / 2021 1.97E+05 23.413 1.89E+05 23.476   1.93E+05 23.444 
41 / 2021 1.41E+04 27.319 1.32E+04 27.424  1.36E+04 27.371 
43 / 2021 1.43E+04 26.524 1.57E+04 26.388  1.50E+04 26.456 
45 / 2021 1.42E+03 30.373 1.44E+03 30.354  1.43E+03 30.363 
47 / 2021 6.45E+02 31.515 6.90E+02 31.418  6.68E+02 31.467 
49 / 2021 1.57E+02 34.689 1.37E+02 34.880  1.47E+02 34.784 
51 / 2021 7.60E+02 32.508 6.30E+02 32.768  6.95E+02 32.638 
1 / 2022 9.05E+01 30.829 9.31E+01 30.790  9.18E+01 30.809 
3 / 2022 3.16E+01 32.351 2.82E+01 32.516  2.99E+01 32.433 
5 / 2022 2.13E+01 32.918 3.03E+01 32.411  2.58E+01 32.665 
7 / 2022 6.59E+00 34.616 4.34E+00 35.220  5.46E+00 34.918 
9 / 2022 8.58E+00 34.234 1.75E+01 33.202  1.31E+01 33.718 
11 / 2022 6.60E+01 31.286 6.23E+01 31.370  6.41E+01 31.328 
13 / 2022 5.99E+01 31.427 4.77E+01 31.755  5.38E+01 31.591 
15 / 2022 9.85E+01 30.866 9.13E+01 30.974  9.49E+01 30.920 
17 / 2022 1.06E+02 30.757 8.53E+01 31.071  9.58E+01 30.914 
19 / 2022 1.07E+02 30.742 1.21E+02 30.569  1.14E+02 30.655 
21 / 2022 7.31E+01 31.290 6.27E+01 31.510  6.79E+01 31.400 
23 / 2022 1.99E+02 30.794 1.76E+02 30.976  1.88E+02 30.885 
25 / 2022 1.86E+03 27.548 1.99E+03 27.450  1.92E+03 27.499 
27 / 2022 2.47E+02 29.842 2.17E+02 30.031  2.32E+02 29.937 
29 / 2022 7.68E+01 31.558 5.83E+01 31.964  6.76E+01 31.761 
31 / 2022 2.03E+03 27.945 2.00E+03 27.963  2.01E+03 27.954 
33 / 2022 1.57E+02 31.687 1.76E+02 31.514  1.66E+02 31.601 
35 / 2022 3.47E+03 27.159 3.58E+03 27.111  3.52E+03 27.135 
37 / 2022 1.23E+02 32.041 1.10E+02 32.198   1.17E+02 32.119 
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Anexo 19. Concentraciones de copias genómicas (CG) en el volumen de reacción final 
para adenovirus humano concentrado por floculación con leche desnatada, a lo largo de 
las semanas epidemiológicas (SE), en el distrito de El Tambo. Se presentan las 
cuantificaciones y el ciclo de cuantificación (Cq) obtenidos de las réplicas técnicas (RT) 
de la dilución 1:100. 

SE 
Dilución 1:100   Promedio 

RT 1 Cq 1 RT 2 Cq 2   CG Cq 

37 / 2021 3.24E+04 26.089 3.21E+04 26.104   3.22E+04 26.097 
39 / 2021 2.07E+04 26.753 2.11E+04 26.724  2.09E+04 26.739 
41 / 2021 3.37E+04 25.276 1.59E+04 26.362  2.48E+04 25.819 
43 / 2021 3.44E+03 28.587 3.75E+03 28.461  3.60E+03 28.524 
45 / 2021 7.32E+03 27.998 7.92E+03 27.885  7.62E+03 27.941 
47 / 2021 2.71E+03 29.438 3.04E+03 29.270  2.88E+03 29.354 
49 / 2021 1.46E+03 31.604 1.49E+03 31.576  1.48E+03 31.590 
51 / 2021 3.50E+03 30.397 3.35E+03 30.458  3.43E+03 30.427 
1 / 2022 2.37E+02 29.437 2.06E+02 29.644  2.22E+02 29.540 
3 / 2022 4.15E+03 25.302 3.99E+03 25.359  4.07E+03 25.330 
5 / 2022 6.29E+01 31.356 6.15E+01 31.388  6.22E+01 31.372 
7 / 2022 7.15E+02 27.844 6.42E+02 27.998  6.79E+02 27.921 
9 / 2022 5.95E+00 34.764 4.16E+00 35.279  5.05E+00 35.021 
11 / 2022 4.95E+01 31.701 6.26E+01 31.362  5.61E+01 31.532 
13 / 2022 1.74E+03 26.559 1.66E+03 26.630  1.70E+03 26.595 
15 / 2022 2.39E+02 29.602 2.69E+02 29.435  2.54E+02 29.518 
17 / 2022 1.62E+01 33.433 1.65E+01 33.414  1.63E+01 33.423 
19 / 2022 1.80E+02 30.005 1.76E+02 30.042  1.78E+02 30.024 
21 / 2022 1.21E+03 27.289 1.34E+03 27.148  1.28E+03 27.218 
23 / 2022 1.28E+03 28.085 1.37E+03 27.989  1.33E+03 28.037 
25 / 2022 7.80E+02 28.810 7.54E+02 28.859  7.67E+02 28.834 
27 / 2022 1.76E+02 30.339 1.64E+02 30.444  1.70E+02 30.392 
29 / 2022 1.06E+02 31.083 9.31E+01 31.277  9.96E+01 31.180 
31 / 2022 5.39E+02 29.879 5.28E+02 29.909  5.34E+02 29.894 
33 / 2022 2.69E+03 27.528 2.91E+03 27.414  2.80E+03 27.471 
35 / 2022 4.00E+03 26.949 4.24E+03 26.866  4.12E+03 26.907 
37 / 2022 3.35E+02 30.575 3.27E+02 30.611   3.31E+02 30.593 
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Anexo 20. Coeficientes de correlación de Spearman entre las concentraciones de copias 
genómicas de SARS-CoV-2, rotavirus (RV), norovirus genogrupo II (NoV GGII) y 
adenovirus humano (HAdV) en las aguas residuales con los casos de COVID-19 y 
gastroenteritis aguda reportados en los distritos de Huancayo y El Tambo. 

    Distrito de Huancayo   Distrito de El Tambo 

    
Sin 
retraso 

Dos 
semanas 
de retraso 

Cuatro 
semanas 
de retraso   

Sin 
retraso 

Dos 
semanas 
de retraso 

Cuatro 
semanas 
de retraso 

SARS-CoV-2 ra 0.35 0.55 0.52  0.60 0.71 0.54 

 pb 0.07 <0.01 0.01  <0.01 <0.01 <0.01 
         
RV         
<1 año r 0.21 0.16 −0.10  0.39 0.26 0.25 

 p 0.30 0.43 0.62  0.04 0.19 0.22 
1-4 años r 0.16 0.06 −0.10  0.40 0.20 −0.13 

 p 0.42 0.76 0.61  0.03 0.30 0.51 
>5 años r 0.33 0.24 −0.03  0.47 0.19 0.12 

 p 0.09 0.23 0.86  0.01 0.34 0.55 
Total r 0.09 0.35 0.22  0.22 0.40 0.19 

 p 0.62 0.08 0.29  0.25 0.03 0.34 
         
NoV GGII         
<1 año r −0.25 −0.16 −0.29  0.05 0.20 −0.12 

 p 0.20 0.42 0.16  0.80 0.30 0.55 
1-4 años r −0.25 −0.23 −0.28  0.14 −0.11 −0.32 

 p 0.20 0.25 0.17  0.45 0.52 0.11 
>5 años r −0.16 −0.04 −0.24  0.12 −0.03 0.05 

 p 0.42 0.81 0.24  0.52 0.86 0.77 
Total r −0.07 0.17 0.20  0.14 0.53 0.14 

 p 0.72 0.41 0.33  0.47 <0.01 0.47 
         
HAdV         
<1 año r 0.47 0.29 0.10  0.56 0.33 0.34 

 p 0.01 0.15 0.61  <0.01 0.09 0.09 
1-4 años r 0.51 0.31 0.08  0.39 0.43 0.47 

 p <0.01 0.13 0.69  0.03 0.02 0.01 
>5 años r 0.46 0.38 0.25  0.54 0.47 0.28 

 p 0.01 0.05 0.23  <0.01 0.01 0.17 
Total r −0.01 0.05 0.07  0.11 −0.10 −0.05 
  p 0.95 0.77 0.72   0.56 0.60 0.80 

a Coeficiente de correlación de Spearman, b p-valor.   
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Anexo 21. Valores de los parámetros fisico-químicos de las aguas residuales, a lo largo 
de las semanas epidemiológicas (SE), en los distritos de Huancayo y El Tambo. 

SE Distrito de Huancayo   Distrito de El Tambo 

 pH T°a CEb SDTc   pH T° CE SDT 
37 / 2021 NA NA NA NA  8.28 17.40 1.38 0.70 
39 / 2021 8.16 15.40 1.34 0.65  8.41 18.00 1.94 0.97 
41 / 2021 8.24 16.80 1.40 0.69  8.34 17.30 1.61 0.80 
43 / 2021 8.23 15.40 1.00 0.50  8.12 17.00 1.05 0.53 
45 / 2021 8.02 16.40 1.07 0.53  8.28 18.30 1.20 0.60 
47 / 2021 8.23 16.60 1.01 0.52  8.31 18.70 1.16 0.58 
49 / 2021 8.05 16.10 1.29 0.64  8.29 16.40 1.20 0.60 
51 / 2021 7.84 17.40 1.28 0.64  8.24 19.10 1.44 0.72 
1 / 2022 7.70 17.00 1.25 0.62  8.09 17.40 1.33 0.66 
3 / 2022 8.09 17.10 1.57 0.78  8.17 17.80 1.58 0.80 
5 / 2022 7.85 16.50 1.16 0.57  8.06 17.50 1.37 0.68 
7 / 2022 7.91 17.00 1.16 0.58  8.12 17.90 1.42 0.71 
9 / 2022 7.69 17.30 1.04 0.51  8.00 17.20 1.38 0.69 
11 / 2022 7.50 18.30 1.26 0.63  7.81 19.00 1.31 0.66 
13 / 2022 7.30 17.40 1.12 0.56  7.67 18.80 1.25 0.62 
15 / 2022 7.52 17.50 1.16 0.58  7.99 18.00 1.37 0.68 
17 / 2022 7.40 16.70 1.27 0.64  8.09 17.20 1.52 0.76 
19 / 2022 7.72 15.80 1.23 0.62  8.13 15.90 1.24 0.63 
21 / 2022 8.03 16.00 1.18 0.60  8.24 16.20 1.27 0.65 
23 / 2022 7.95 15.70 1.26 0.63  8.05 15.80 1.49 0.74 
25 / 2022 7.95 13.60 1.35 0.68  8.26 14.30 1.65 0.82 
27 / 2022 7.95 15.00 1.39 0.70  8.19 15.20 1.70 0.85 
29 / 2022 7.98 15.20 1.37 0.69  8.16 17.40 1.53 0.76 
31 / 2022 7.86 16.10 1.36 0.68  8.14 17.90 1.60 0.80 
33 / 2022 7.77 16.50 1.51 0.76  8.09 17.90 1.53 0.77 
35 / 2022 8.02 16.60 1.81 0.90  8.25 17.50 1.52 0.77 
37 / 2022 7.93 18.50 1.71 0.85  8.80 19.80 1.84 0.92 
39 / 2022 7.76 18.00 1.37 0.68  7.96 19.30 1.50 0.75 
41 / 2022 7.70 18.30 2.24 1.09  7.99 20.10 1.61 0.77 
43 / 2022 7.82 19.10 1.39 0.70  8.09 20.40 1.61 0.80 
45 / 2022 7.68 20.10 1.70 0.84  8.04 19.20 1.90 0.94 
47 / 2022 7.80 18.80 1.66 0.83  7.64 21.40 1.67 0.84 
49 / 2022 7.69 15.90 1.46 0.72   7.94 16.60 1.12 0.57 

a Temperatura en grados Celsius, b conductividad eléctrica en miliSiemens por 
centímetro, c sólidos disueltos totales en partes por trillón. 
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Anexo 22. Variaciones en los valores de los parámetros físico-químicos de las aguas 
residuales, a lo largo de las semanas epidemiológicas, en los distritos de Huancayo (línea 
azul) y El Tambo (línea roja). 
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Anexo 23. Rendimientos de los ensayos RT-qPCR y qPCR. 

  Pendiente Eficiencia (%) r2a Y-intercepto  
SARS-CoV-2 −3.349 98.883 0.997 40.896 
RVb −3.367 98.165 0.999 41.278 
NoV GGIIc −3.325 99.872 0.999 39.828 
HAdVd −3.367 98.145 1.000 38.580 

a Coeficiente de correlación, b rotavirus, c norovirus genogrupo II, d adenovirus humano. 
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