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Resumen: Los virus gastrointestinales se replican en el intestino de las personas infectadas, por lo que su presencia en aguas residuales 

está relacionada con la excreción de partículas virales a través de las heces. La infección por virus gastrointestinales está entre las diez 

primeras causas de muerte en humanos de países en desarrollo. En esta revisión, se analizan la presencia de virus gastrointestinales en 

aguas residuales, metodologías para la extracción y detección de estos virus y la importancia de la vigilancia ambiental. Se realizó una 

revisión bibliográfica en las bases de datos PubMed, Google Scholar, ScienceDirect y SciELO; siguiendo las directrices de Elementos 

Preferidos para Informes de Revisiones Sistemáticas y Meta-Análisis (PRISMA, por sus siglas en inglés). Se obtuvo una base de datos 

constituida por 50 artículos de investigación sobre el tema, realizados en 30 países y en los cuales se observó una variedad de metodologías 

empleadas para la concentración viral y posterior detección de los virus. Las herramientas de biología molecular resultaron indispensables 

para la detección e identificación. Los virus más estudiados fueron norovirus (74 %), rotavirus (50 %) y adenovirus (44 %). Finalmente, 

se destaca la importancia de la vigilancia ambiental de los virus gastrointestinales como estrategia para la orientación de políticas públicas 

preventivas. 

Palabras clave: virus gastrointestinales, aguas residuales, epidemiología de aguas residuales, vigilancia ambiental. 

 

Detection of gastrointestinal viruses in wastewater as a tool for epidemiological 

surveillance 

 
Abstract: Gastrointestinal viruses replicate in the intestines of infected individuals, so their presence in wastewater is linked to the 

excretion of viral particles through feces. Gastrointestinal virus infection is among the top ten causes of death in humans in developing 

countries. This review analyzes the presence of gastrointestinal viruses in wastewater, methodologies for their extraction and detection, 

and the importance of environmental surveillance. A literature review was conducted using PubMed, Google Scholar, ScienceDirect, and 

SciELO databases, following the Preferred Reporting Items for Systemic Reviews and Meta-Analyses (PRISMA) guidelines. A database 

comprising 50 research articles on the topic was obtained, conducted in 30 countries. These articles showcased a variety of methodologies 

employed for viral concentration and subsequent virus detection. Molecular biology tools proved indispensable for detection and 

identification. The most studied viruses were norovirus (74 %), rotavirus (50 %), and adenovirus (44 %). Finally, the importance of 

environmental surveillance of gastrointestinal viruses is highlighted as a strategy to guide preventive public health policies. 

Keywords: gastrointestinal viruses, wastewater, wastewater epidemiology, environmental surveillance. 
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Introducción 

 

Alrededor del mundo las personas producen aguas 

residuales, siendo éstas efluentes representativos de los 

residuos colectivos en una zona determinada, las cuales 

constituyen una matriz compleja que contiene, además de 

sustancias químicas, una gran diversidad de 

microorganismos. Los virus gastrointestinales entran al 

cuerpo humano a través del agua o de los alimentos 

contaminados, donde infectan el aparato digestivo y son 

excretados en las heces, por lo que se los denomina virus 

entéricos. Impactan principalmente a personas en edades 

extremas (niños menores de 5 años y ancianos), o 

individuos con deficiencias inmunitarias, tanto en forma 

epidémica como endémica [1]. 

Los virus gastrointestinales se replican en el intestino de 

las personas infectadas, por lo que su presencia en aguas 

residuales está relacionada con altos niveles de excreción 

de partículas virales, que oscilan entre 105 a 1012 por gramo 

de heces [2]. Así, las partículas virales pueden llegar al 

medio acuático a través de las descargas de aguas 

residuales y su presencia en los recursos hídricos se 

considera un problema de salud pública, especialmente en 

lugares donde la cobertura de saneamiento básico es 

insuficiente. 

La infección por virus entéricos humanos está entre las 

diez primeras causas de muerte de personas que viven en 

países en desarrollo [3]. Suele ser asintomática en personas 

sanas, pero puede causar síntomas clínicos muy variables 

que van desde diarrea leve hasta síntomas crónicos o 

graves en niños pequeños, ancianos e individuos 

inmunosuprimidos [4]. Estos virus tienen trasmisión vía 

fecal-oral, por contacto directo, a través del agua, los 

alimentos o el ambiente, y debido a esto desempeñan un 

papel importante en los brotes y casos ocasionales de 

gastroenteritis asociada al agua, creando un círculo de 

infección [5]. 

La contaminación del agua con patógenos se ha 

convertido en una preocupación mundial, particularmente 

a causa de que los virus gastrointestinales pueden resistir 

los tratamientos de desinfección de las plantas de 

tratamientos, problema que es mucho más grave en 

aquellos países en los cuales las aguas no tratadas son 

descargadas directamente en cuerpos de agua superficiales. 

En esta revisión, se analiza la presencia de virus 

gastrointestinales en aguas residuales, las metodologías 

para la extracción y detección de partículas virales en 

muestras de aguas residuales y la importancia de la 

vigilancia ambiental a través del enfoque de su 

epidemiología.  

 

Materiales y métodos 

 

Entre el 4 y el 5 de abril de 2025 se realizó una búsqueda 

bibliográfica en las bases de datos PubMed (National 

Center for Biotechnology Information, Bethesda, 

Maryland), ScienceDirect (Elsevier BV), Google Scholar 

(Google, Mountain View, California) y SciELO (Scientific 

Electronic Library Online, São Paulo, Brasil). De acuerdo 

con la estrategia de búsqueda, se eligieron y fusionaron las 

siguientes palabras clave: “gastrointestinal virus”, 

“gastroenteritis”, “seawage”, “enteric viruses”, 

“wastewater”, “surveillance”. Se consideraron todos los 

artículos publicados entre 2015 y 2025 (últimos diez años).  

Siguiendo las directrices de los Elementos Preferidos para 

Informes de Revisiones Sistemáticas y Meta-Análisis 

(PRISMA, por sus siglas en inglés) [6], y de acuerdo con 

la estrategia de búsqueda, se incluyeron artículos 

relevantes que contenían las palabras clave seleccionadas 

en alguna parte del texto, y como resultado se obtuvo un 

total de 95 artículos.  

Para el cribado, primero se eliminaron los artículos 

duplicados (n=15), seguido de una revisión de títulos, y 

resúmenes de todos los artículos recuperados mediante la 

búsqueda de palabras clave. Luego de esta revisión se 

excluyeron los artículos de revisión y aquellos que no se 

adecuaban al objetivo de este trabajo (17 artículos). 

Posteriormente, se seleccionaron 63 artículos, de los cuales 

finalmente se seleccionaron 50 artículos. Los datos de estos 

artículos se registraron en una plantilla de MS Excel. El 

procedimiento de búsqueda y selección se indica en la 

figura 1. 

 

Criterios de inclusión: Se seleccionaron artículos 

originales de revistas revisadas por pares que analizaron la 

presencia de virus gastrointestinales en muestras de aguas 

residuales, con el objetivo de evaluar su potencial como 

herramienta de vigilancia epidemiológica y en los cuales 

se identificaron y/o cuantificaron virus entéricos humanos 

en aguas residuales de cualquier origen (ej., municipales, 

hospitalarias, industriales). También se incluyeron 

aquellos que utilizaron métodos de detección molecular 

(ej., PCR, RT-PCR, qPCR), secuenciación u otros métodos 

para la identificación de virus gastrointestinales. Se 

consideraron estudios que proporcionaron información 

sobre la prevalencia, concentración o diversidad de virus 

gastrointestinales en las muestras de aguas residuales. No 

se aplicó restricción de idioma o región geográfica en la 

etapa inicial de la búsqueda.  

 

Criterios de exclusión: Se excluyeron aquellos estudios 

que: a) no reportaban datos acerca de detección o 
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prevalencia de virus gastrointestinales; b) analizaron virus 

gastrointestinales en matrices ambientales distintas a aguas 

residuales (ej., aguas superficiales, alimentos, muestras 

clínicas); c) revisiones, metaanálisis, personal views, actas 

de congresos y resúmenes; d) estudios cuya naturaleza era 

principalmente procedimental o que únicamente 

compararon técnicas de muestreo o detección sin presentar 

datos originales sobre la presencia de virus en aguas 

residuales; e) estudios que se enfocaron en virus no 

entéricos o que no causan enfermedades gastrointestinales 

en humanos, f) aquellos artículos para los cuales no se pudo 

acceder al texto completo y g) estudios que se centraron 

exclusivamente en la detección o vigilancia de un único 

virus específico, ya que el objetivo era tener una visión más 

amplia de los virus gastrointestinales.  

 

 

Figura 1. Diagrama de flujo del proceso de búsqueda, selección y revisión 

de artículos en bases de datos. 

 

Virus gastrointestinales 

Los patógenos virales que se trasmiten por vía hídrica 

ambiental tienen un gran impacto socioeconómico tanto en 

los países desarrollados como en aquellos en desarrollo. En 

las matrices ambientales se han identificado una gran 

diversidad de virus causantes de gastroenteritis infecciosa. 

Las familias virales más comunes incluyen Reoviridae 

(rotavirus, RV), Adenoviridae (adenovirus humano, 

HAdV), Astroviridae (astrovirus, AsV), la familia 

Caliciviridae (norovirus, NoV y sapovirus, SaV) y 

Picornaviridae (enterovirus, EV; Aichi virus, AiV y 

hepatitis A, HAV) [5,7]. La tabla 1 resume las principales 

características de estos virus gastrointestinales incluyendo 

su taxonomía, características estructurales, epidemiología 

y disponibilidad de vacuna. 

La familia Reoviridae incluye a los rotavirus, que son la 

principal causa de gastroenteritis viral en bebés y niños 

pequeños en todo el mundo y también en las crías de una 

gran variedad de especies animales [8]. Son virus esféricos 

con un diámetro de aproximadamente 70 nm, sin envoltura 

y con estructura en forma de rueda, lo cual es el rasgo 

característico de los viriones de rotavirus (Tabla 1). Las 

partículas de rotavirus tienen simetría icosaédrica y la 

cápside consta de tres capas concéntricas de proteína que 

miden aproximadamente 1 000 Å de diámetro, incluyendo 

las espigas. El genoma consta de 11 segmentos de ARN 

bicatenario (dsRNA). Cada segmento de ARN es un gen 

que codifica para una o dos proteínas [9]. 

Los rotavirus se dividen en nueve serogrupos (RVA-D, 

y RVF-J), según sus propiedades genéticas y antigénicas, 

de los cuales los grupos A, B y C se identifican como 

infectantes tanto para humanos como para animales. En 

particular, el rotavirus A (RVA) es la especie más 

importante y la principal causa de enfermedad en humanos 

a nivel mundial. Dentro de la especie A, los rotavirus se 

subdividen en genotipos G y P, basados en variaciones en 

las proteínas de la cápside VP7 (genotipo G) y VP4 

(genotipo P) [10]. Se han identificado numerosos 

genotipos G (G1 a G45), siendo G1, G2, G3, G4 y G9 los 

genotipos G más comunes que infectan a humanos, 

combinados con los tipos P, de los cuales se han descrito 

58, siendo P[8], P[4] y P[6] los más comunes entre 

humanos. En particular, los RVA portadores de G1P[8], 

G2[P4], G3[P8] y G4[P8] representan más del 90 % de las 

cepas de rotavirus humanos que circulan en la mayoría de 

los países [9]. 

A su vez, la familia Adenoviridae la constituyen virus no 

envueltos, de simetría icosaédrica y de tamaño mediano, 

entre 70-90 nm y un genoma de ADN bicatenario de doble 

cadena (dsDNA) (Tabla 1). Está constituida por 6 géneros: 

Mastadenovirus y Aviadenovirus que probablemente han 

coevolucionado con mamíferos y aves; Ichtadenovirus que 

infectan a peces; Testadenovirus presente en tortugas, y 

dos géneros con una gama más amplia de hospedadores, 

Barthadenovirus y Siadenovirus. Los adenovirus son 

específicos de cada especie y generalmente se replican solo 

en células derivadas de su huésped nativo. Dentro del 

género Mastadenovirus existen 7 diferentes especies (A-

G), que incluyen 52 serotipos de adenovirus humanos 

(HAdV) y 116 genotipos, basados en sus atributos 

biológicos y genéticos [11]. Estos se asocian con diversas 

enfermedades infecciosas que afectan los tractos 

respiratorio, urinario, gastrointestinal y ocular [9]. 

Los HAdV presentan una cápside compuesta por un total 

de 252 capsómeros, de los cuales 240 son hexones y 12 son 

pentones y fibras, formando una estructura icosaédrica 

mde ADN lineal de doble cadena, sino que también media 

la unión a las células huésped e inicia el proceso de 

infección. Esta composición proteica específica, así como 
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la estructura tridimensional de estas proteínas son 

características distintivas de los adenovirus humanos. 

Por su parte, la familia Astroviridae se divide en dos 

géneros, Mamastrovirus (MAstVs) y Avastrovirus 

(AAstVs), que infectan especies de mamíferos y aves 

respectivamente, aunque debido a recientes 

descubrimientos de astrovirus, la taxonomía de este grupo 

se encuentra en estudio por el ICTV [9]. Los astrovirus 

humanos clásicos (HAstV) se clasifican en dos 

genogrupos, A y B, según la reactividad antigénica de las 

proteínas de la cápside. El genogrupo A incluye los 

serotipos HAstV-1 a HAstV-5 y HAstV-8, mientras que el 

genotipo B incluye los serotipos HAstV-6 y HAstV-7 [10]. 

Se ha reportado que el HAstV-1 es el más común a nivel 

mundial. Adicionalmente, dos grupos de astrovirus, MLB 

y VA/HMO (HAstV- MLB1 y MLB-2; HMOAstVs A, B, 

y C, HAstV-VA1 y VA2), infectan a los humanos y 

presentan una marcada divergencia genética con respecto 

a los HAstV [9].  

Estructuralmente, los HAstV son viriones pequeños, con 

un tamaño que oscila entre 28 y 30 nm de diámetro y un 

genoma compuesto por una molécula de ARN 

monocatenario de sentido positivo (+ssRNA) [9] (Tabla 1). 

Presentan simetría icosaédrica y una cápside compuesta 

por 180 subunidades proteicas. La característica más 

distintiva es la presencia de espículas ubicadas en los 

vértices de la cápside, de aproximadamente 4-5 nm de 

longitud, que sobresalen de la superficie dándoles una 

apariencia estrellada. 

La familia Caliciviridae, conformada por norovirus y 

sapovirus, presentan como características comunes la 

presencia de una única proteína estructural principal, a 

partir de la cual se construye la cápside y la aparición de 

32 depresiones en forma de copa en la superficie del virión, 

dispuestas en una simetría icosaédrica [9]. Los NoV y los 

SaV forman clados filogenéticos distintos dentro de la 

familia Caliciviridae, diferenciándose entre ellos por las 

características de organización de su genoma. El genoma 

del NoV y SaV es de ARN poliadenilado monocatenario 

de sentido positivo [9]. El NoV se clasifica en diez 

genogrupos distintos (GI-GX), que a su vez se subdividen 

en diferentes genotipos. Se han identificado los 

genogrupos GI, GII, GIV, GVIII y GXIX en humanos. La 

mayoría de los aislamientos humanos pertenecen a los 

genogrupos GI y GII, que a su vez se subdividen en 36 

genotipos (GI.1-9, GII.1-28 y GII.15 que ha sido retirado). 

Los norovirus y sapovirus también difieren en su 

epidemiología, por ejemplo, los NoVs pueden infectar a 

humanos de cualquier edad, y se asocian a brotes de 

gastroenteritis aguda por alimentos o agua contaminados; 

mientras que los SaV infectan principalmente a bebés y 

niños pequeños [12] (Tabla 1). 

La familia Picornaviridae es una de las familias virales 

más grandes conocidas, con 63 géneros que contienen 147 

especies, y aún está creciendo con muchos virus en espera 

de clasificación. Los miembros de la familia 

Picornaviridae tienen un genoma de ARN monocatenario 

de sentido positivo [13] y los viriones tienen simetría 

icosaédrica, sin envoltura, de alrededor de 30 nm de 

diámetro (Tabla 1). Dentro de esta familia, destacan los 

EV, que es un grupo muy diverso de virus cuyas cápsides 

están compuestas por cuatro proteínas estructurales (VP1-

VP4), dispuestas en 60 unidades protoméricas repetidas 

[9].  

Tabla 1. Características biológicas y epidemiológicas de los principales virus gastrointestinales que afectan la salud humana 

ARN: ácido ribonucleico; ADN: ácido desoxirribonucléico; dc: doble cadena; sc: simple cadena; (+): polaridad positiva; kb: kilobases; nm: 

nanómetros 
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Taxonómicamente, los EV se subdividían previamente 

en tres grupos: poliovirus, echovirus y coxsackievirus. A 

los EV aislados más recientemente se les asignaron 

números posteriormente (p. ej., EV 71 o EV A71). 

Actualmente, las especies del género Enterovirus que 

infectan humanos se denominan Enterovirus A (incluye 

coxsackievirus A y serotipos EV-A), Enterovirus B 

(incluye Coxsackievirus B y serotipos de Echovirus), 

Enterovirus C (incluye poliovirus y algunos serotipos 

Coxsackievirus A y Rinovirus C), Enterovirus D (incluye 

serotipos Rinovirus D), Enterovirus H (anteriormente 

denominado Rinovirus A) y Enterovirus I (anteriormente 

denominado Rinovirus B) [14]. La mayoría de las 

infecciones por EV son asintomáticas o causan síntomas 

leves, algunos gastrointestinales, y enfermedades como las 

de “manos, pies y boca”, y la herpangina. Su presencia en 

aguas residuales plantea su uso como indicadores de 

contaminación humana, sin subestimar que también 

pueden estar involucrados en graves complicaciones 

neurológicas [15]. 

Dentro de la familia Picornaviridae también se incluyen 

el Aichi virus, un virus citopático pequeño de forma 

redonda que se había reportado más comúnmente en brotes 

de gastroenteritis en Japón, asociándose con el consumo de 

ostras. Los viriones de Aichi virus (AiV) presentan 

características que los diferencian de cualquier otro género 

dentro de la familia Picornaviridae. El Comité 

Internacional de Taxonomía de Virus (ICTV, por sus siglas 

en inglés) propuso asignar este virus a un nuevo género 

llamado Kobuvirus [16]. Dentro de este género existen tres 

especies, pero solo el Aichi virus A infecta a los humanos. 

Similar a otros picornavirus, AiV presenta una estructura 

icosaédrica de aproximadamente 30 nm de diámetro. A 

diferencia de otros picornavirus, la cápside de los 

kobuvirus está compuesta por tres proteínas principales: 

VP0, VP1 y VP3, manteniendo VP0 sin escindir. 

Adicionalmente, una característica única de este virus es 

que presenta una estructura de hélice de poliprolina en el 

extremo C-terminal de VP1 que se cree tiene una función 

crucial en la unión a la célula huésped [9]. 

Otro de los virus con importancia en la salud humana, 

perteneciente a la familia Picornaviridae es el virus de la 

hepatitis A (HAV), un virus hepatotrópico, prototipo del 

género Hepatovirus que ocasiona inflamación y daño a las 

células del hígado. Se considera un virus gastrointestinal 

debido a que su vía de infección es fecal-oral. El HAV se 

clasificó originalmente como enterovirus tipo 72 porque 

sus características biofísicas son similares a las de los 

enterovirus. Es un virus con un genoma de ARN lineal 

monocatenario sentido positivo y su estructura se 

diferencia de otros géneros de esta familia debido a que la 

cápside es más lisa y carece de depresiones importantes. 

Por otra parte, El HAV puede existir en una forma “cuasi-

envuelta”, donde la cápside está rodeada por membranas 

derivadas del huésped, aunque carece de glicoproteínas 

virales típicas de los virus envueltos [8].  

De acuerdo con la literatura, y desde el punto de vista 

epidemiológico, las infecciones gastrointestinales virales 

de mayor impacto son causadas principalmente por el 

Rotavirus del grupo A, seguido por los Norovirus, 

Sapovirus, Adenovirus y Astrovirus [7] (Tabla 1). Si bien 

causan un cuadro clínico con características comunes, los 

síntomas varían ampliamente dependiendo de múltiples 

factores relacionados con el hospedero y la carga viral, y 

van desde manifestaciones leves como diarrea, vómitos, 

dolor abdominal hasta graves como la deshidratación, 

encefalitis y el edema pulmonar [17]. Menos 

frecuentemente, Enterovirus, Aichi virus, Klassevirus y 

Cosavirus también pueden causar gastroenteritis. Las 

edades afectadas y la distribución geográfica varían en 

función del tipo de virus, condiciones socioeconómicas, 

saneamiento, cobertura vacunal y patrones climatológicos 

(Tabla 1). 

En particular, la Agencia de Protección Ambiental de los 

Estados Unidos (EPA, por sus siglas en inglés) ha 

incorporado a los norovirus, enterovirus, virus de la 

hepatitis A y adenovirus en la Lista de Candidatos a 

Contaminantes (CCL, por sus siglas en inglés), 

catalogando estos virus como contaminantes emergentes 

presentes en el agua y que representan un riesgo para la 

salud pública [18]. 

Los virus gastrointestinales se introducen al medio 

ambiente a través del vertido de residuos tratados y no 

tratados, contaminando así el suelo, las aguas subterráneas, 

los ríos y el agua de mar. Debido a su estructura, los virus 

gastrointestinales (no envueltos) son más estables en el 

ambiente y más resistentes a los métodos actuales de 

tratamiento de aguas residuales. De hecho, se han 

reportado partículas virales infecciosas hasta por 130 días 

en agua de mar, hasta por 120 días en agua dulce y aguas 

residuales, y hasta por 100 días en el suelo a una 

temperatura de 20 a 30 °C [2]. 

Esto representa un riesgo significativo para la salud 

pública, pues incluso si los virus están presentes en el agua 

en bajas concentraciones, la dosis infecciosa es muy baja, 

generalmente de 1 a 10 unidades virales [19], por lo que la 

persistencia de los virus gastrointestinales en el agua crea 

un escenario de alto riesgo para la propagación de 

enfermedades entéricas.  

 

Importancia de la vigilancia ambiental 

 

Las aguas residuales urbanas sin tratar son una matriz 

compleja compuesta por orina, heces y descamación 

cutánea de las personas. Por lo tanto, contienen una gran 

variedad de virus, bacterias y protozoos patógenos y 

comensales excretados por miles de habitantes. Asimismo, 

las  aguas  residuales  también  contienen  otros aportes no 
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humanos,  que  aumentan  la diversidad  de este  complejo 

ecosistema. 

En este contexto, los virus entéricos poseen una 

relevancia significativa en las aguas residuales debido a su 

elevada excreción por individuos infectados, su resistencia 

a los tratamientos convencionales, su prolongada 

capacidad de supervivencia en el medio ambiente y la 

exigua concentración necesaria para generar infecciones. 

A diferencia de otros microorganismos, como las bacterias, 

los virus humanos no crecen fuera de las células del 

hospedero, por lo tanto, la presencia de estos en aguas 

residuales refleja la transmisión dentro de una comunidad 

y pueden representar las concentraciones excretadas por la 

población humana correspondiente, a ser detectados en el 

tiempo suficiente en el que persisten [2,20]. 

La monitorización de las variaciones temporales en las 

concentraciones y la diversidad viral, presentes en 

muestras de aguas residuales comunitarias, constituye una 

herramienta clave para evaluar con precisión la magnitud 

real de las infecciones en la población [21]. Asimismo, 

permite la detección temprana de la aparición de nuevas 

cepas virales y potenciales brotes epidémicos. Este 

enfoque ha sido empleado desde 1947 en Estados Unidos 

para la vigilancia de poliovirus, y continúa siendo utilizado 

por la Organización Mundial de la Salud (OMS) en sus 

esfuerzos de erradicación, además de servir para 

monitorear la circulación de variantes del virus derivadas 

de vacunas [22]. Desde entonces, numerosos estudios 

ambientales han detectado casi todos los virus entéricos 

humanos conocidos en aguas residuales y otros ambientes 

acuáticos [19]. 

Esta estrategia, denominada epidemiología basada en 

aguas residuales (Wastewater-Based Epidemiology, WBE) 

se ha consolidado como una herramienta esencial para la 

vigilancia de patógenos, no solo por su capacidad de 

ofrecer una visión poblacional de la circulación viral, sino 

también por su papel crítico en la protección ambiental y la 

prevención de crisis sanitarias [2]. A diferencia de la 

epidemiología tradicional, que depende únicamente de 

datos clínicos, la WBE permite recopilar información tanto 

de individuos sintomáticos como asintomáticos, lo que 

resulta especialmente útil en situaciones de brotes donde es 

común que muchos casos pasen desapercibidos [23]. 

El brote de la pandemia de SARS-CoV-2 en 2020 renovó 

el interés en la epidemiología basada en aguas residuales, 

que sirve tanto como herramienta de alerta temprana como 

método de vigilancia a largo plazo, para la propagación de 

un patógeno dentro de una población [24]. La figura 2 

muestra el esquema general de la WBE, que ilustra el 

origen de las partículas virales a partir de personas 

infectadas (sintomáticas, asintomáticas o presintomáticas), 

su tránsito a través del sistema de alcantarillado, el 

muestreo, y las etapas posteriores de concentración, 

extracción de ácidos nucleicos y detección molecular (PCR 

y secuenciación). 

 

Figura 2. Esquema general de la epidemiología de aguas residuales 

(WBE, por sus siglas en inglés) para la detección de virus 

gastrointestinales en una comunidad. En Venezuela, dada la limitada o 

nula operatividad de las plantas de tratamiento de aguas residuales 

(indicado con *), el muestreo para la vigilancia viral se lleva a cabo 

directamente en las aguas residuales sin tratar del sistema de 

alcantarillado. Elaborado por los autores en Biorender.com 

 

Esta aproximación metodológica adquiere especial 

relevancia al considerar el comportamiento de los virus 

entéricos en el ambiente acuático, puesto que, debido a la 

ausencia de envoltura lipídica, tienen la capacidad de 

persistir en cuerpos de agua al adsorberse a partículas 

sólidas o sedimentos [10,19], pudiendo incluso 

incorporarse a la cadena trófica a través de organismos 

filtradores como los bivalvos, lo que representa un riesgo 

significativo para la salud pública y los ecosistemas. 

En este contexto, la vigilancia a través de WBE 

constituye una herramienta esencial para estimar la 

prevalencia viral, analizar su distribución geográfica y 

realizar la caracterización molecular o vigilancia 

genómica. Este enfoque proporciona una base sólida para 

estudiar la evolución de mutaciones a lo largo del tiempo y 

detectar variantes emergentes, aun en ausencia de muestras 

clínicas que confirmen su existencia [25].  

La vigilancia de aguas residuales es un método eficaz y 

económico para detectar y analizar virus con potencial 

pandémico, proporcionando información clave sobre 

infecciones leves o asintomáticas y ayudando en la 

prevención de pandemias. Esto es de suma importancia en 

comunidades de bajos ingresos, donde las infecciones 

virales se subestiman debido a la falta de diagnóstico y al 

difícil acceso a los servicios de salud. Una de las ventajas 

del monitoreo de aguas residuales es que proporciona 

información sobre entornos con datos limitados de 

 

                                                         Zamora-Figueroa et al. / Revista de la Sociedad Venezolana de Microbiología 2025;45:6-18                                                  10  



 

vigilancia individual de enfermedades, donde las pruebas 

clínicas son subutilizadas o no están disponibles [2]. 

Por otra parte, se debe considerar que, en los últimos 

años, la escasez de agua y la aplicación de prácticas de 

reutilización más sostenibles han favorecido el uso de 

aguas residuales para diversos fines, como el riego de 

cultivos y zonas verdes, la reposición de cuencas fluviales 

y el uso de cisternas para inodoros, prácticas que favorecen 

la trasmisión de estos virus al entrar en contacto directo con 

las personas. Asimismo, la descarga de aguas residuales sin 

tratar a aguas superficiales provoca la circulación de virus 

gastrointestinales en cuerpos de agua tales como ríos, 

playas o estuarios, desempeñando un papel fundamental en 

el desarrollo y la transmisión de estas enfermedades 

infecciosas [26].  

En Venezuela, el tratamiento de aguas residuales se ha 

considerado por debajo del promedio dentro de las 

regiones de América Latina y el Caribe. Estimaciones 

previas indicaron que más del 97 % de las aguas residuales 

sin tratar del país se vierten como efluentes al ambiente. En 

Venezuela se ha reportado la presencia de virus entéricos 

en efluentes domésticos de aguas residuales, que con 

mucha probabilidad refleja la transmisión dentro de la 

población de Caracas y la persistencia de un riesgo 

potencial para la salud pública, que requiere ser 

monitoreado adecuadamente [20]. 

 

Métodos de detección en aguas residuales no tratadas 

 

La epidemiología de aguas residuales proporciona una 

metodología para analizar la composición, detectar 

desechos y cuantificar patógenos en las aguas residuales 

[27]. La vigilancia viral en las aguas residuales implica una 

serie de procedimientos sistemáticos, que comienzan con 

el muestreo de un sitio específico dentro de un sistema de 

recolección de aguas residuales y posteriormente pasan a 

las etapas de concentración, extracción y detección virales 

[28].  

Este proceso, que consta de varias fases, se realiza de 

esta forma dada la naturaleza de las matrices de aguas 

residuales, que poseen una gran cantidad de sustancias 

inhibidoras y contaminantes que podrían producir 

resultados inexactos o erróneos, al reducir la sensibilidad 

de la detección y cuantificación de fragmentos genéticos. 

En esta revisión se incluyeron estudios que analizaron la 

ocurrencia de virus como el adenovirus humano (HAdV), 

Aichi virus (AiV), astrovirus (AstV), bocavirus (HBoV), 

calicivirus, cosavirus, enterovirus (no polio), hepatitis A y 

E (HAV y HEV), norovirus (NoV), parechovirus (HPeV), 

poliovirus (PV), rotavirus (RV) y sapovirus (SaV). Otros 

estudios también incluyeron, además de virus 

gastrointestinales, virus respiratorios como el SARS-CoV-

2 y otros coronavirus, el virus de la influenza A y B, el 

virus sincitial respiratorio y rinovirus. De los 50 artículos 

incluidos, los estudios se realizaron en 30 países, de los 

cuales la mayoría fueron realizados en Estados Unidos (9 

estudios), Japón (5 estudios) y Reino Unido (4 estudios). 

Estos países representaron el 36 % del total de artículos 

revisados.  

 

Muestreo: La aplicación de la epidemiología de aguas 

residuales no sigue un protocolo estándar, dado que las 

metodologías empleadas dependen de la capacidad técnica 

y el equipamiento disponible en los laboratorios de cada 

país. En cuanto al muestreo, es necesario llevar a cabo 

estudios preliminares para identificar los sitios adecuados 

(como plantas de tratamiento de aguas residuales - EDAR) 

y caracterizar a la población que es atendida por estos 

sitios, principalmente para conocer la cantidad de personas 

que depositan sus desechos en los mismos y poder realizar 

estimaciones correctas de la prevalencia viral. En ausencia 

de EDAR, el muestreo puede ser realizado 

alternativamente en alcantarillas comunitarias como es el 

caso de estudios realizados en Venezuela [20], pozos 

sépticos [29], drenajes abiertos [30], o cualquier sitio que 

reciba aguas residuales, siempre utilizando el equipo de 

protección personal (EPP) adecuado para mitigar los 

riesgos biológicos.  

Dado que las aguas residuales no constituyen una mezcla 

homogénea y están bajo un flujo dinámico constante, se 

generan variaciones en la composición del agua de acuerdo 

con el sitio de muestreo, producto de oscilaciones en el 

caudal y la incorporación de sustancias [31]. Por ello, el 

diseño muestral resulta crucial como el resto de los pasos 

implicados en la aplicación de la epidemiología de aguas 

residuales, buscando minimizar errores y obtener muestras 

representativas de la dispersión viral [32].  

En este sentido, Grassly et al. destacaron las diferencias 

geográficas en los métodos de muestreo: los países de 

ingresos bajos y medianos suelen utilizar un método de 

captación simple, el cual consiste en la recolección de una 

sola muestra en un momento específico, o una muestra 

trampa, como un hisopo de Moore [25]. Sin embargo, la 

representatividad de los resultados puede verse 

comprometida, ya que pasa por alto la influencia de 

factores como el caudal, el volumen total de aguas 

residuales, la temperatura y las variaciones en los perfiles 

de excreción viral. En países más desarrollados y con sitios 

de muestreo seguros, se utilizan soluciones de más alta 

tecnología como muestreadores automáticos, los cuales 

toman un volumen determinado cada cierto tiempo, 

conformando muestras compuestas. Si bien este método es 

el preferido para el monitoreo de aguas residuales, puesto 

que provee muestras más representativas del contenido 

viral, su alto costo restringe su adopción en regiones con 

recursos limitados [28].  

Estas diferencias se reflejaron en los estudios revisados, 

con un porcentaje del 88 % de estudios con muestreos 
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realizados en EDAR urbanas, mientras el 2 % optó por 

alcantarillas comunitarias (ej. zonas residenciales o 

hospitales). El 10 % restante incluyó otros sistemas de 

drenaje, tales como pozos sépticos, aguas de baños de 

aeronaves, y cuerpos de aguas superficiales contaminadas 

(ríos, canales y estaciones de bombeo). Respecto a la 

técnica de recolección, predominó el muestreo simple 

(74 %), seguido del muestreo compuesto automatizado 

(18 %) y no automatizado (8 %). La utilización del muestro 

automatizado fue más prevalente en investigaciones 

realizadas en países de Europa y Norteamérica, lo que 

evidencia un mayor desarrollo infraestructural y acceso a 

tecnologías avanzadas.  

 

Concentración viral: Una vez que las muestras llegan al 

laboratorio de destino en condiciones de refrigeración -

esencial para preservar la integridad del material genético 

y evitar su degradación-, se procede al proceso de 

concentración viral. Esta etapa es crítica, ya que las aguas 

residuales contienen concentraciones virales 

significativamente menores en comparación con muestras 

clínicas (como heces u orina), lo que dificulta la detección 

y análisis de patógenos. Mediante esta técnica, se busca 

aumentar la carga viral hasta niveles detectables, 

superando así una de las principales limitaciones en el 

estudio de agentes infecciosos en matrices ambientales 

complejas. Este paso precede a la extracción del material 

genético, y ayuda a aumentar la sensibilidad del método y 

producir niveles detectables de ácido nucleico viral [33]. 

Los métodos de concentración varían según el virus 

objetivo debido a las diferencias estructurales entre virus 

envueltos y no envueltos, las cuales afectan propiedades 

fisicoquímicas como la estabilidad, la carga superficial o la 

afinidad por ciertos reactivos, y esto determina la eficacia 

de cada técnica [25]. Es por ello que no existe un método 

universal estandarizado capaz de concentrar todos los tipos 

virales y deben realizarse optimizaciones de protocolos de 

acuerdo con el grupo viral en estudio.  

Actualmente se emplean varios procedimientos de 

concentración viral, los cuales se basan en técnicas de 

precipitación, filtración, centrifugación, floculación, 

adsorción de membranas o una combinación de estos 

principios [34]. Estos procedimientos fueron diseñados 

originalmente para la concentración de virus entéricos no 

envueltos, y en los últimos años, se ha ampliado su uso a 

virus respiratorios envueltos, arbovirus y virus emergentes 

o reemergentes [35]. 

En los 50 estudios evaluados, se identificó el uso de 16 

procedimientos distintos para la concentración de los virus 

en aguas residuales. La técnica más empleada fue la 

precipitación con polietilenglicol (PEG), aplicada en 17 

artículos, ya sea como único protocolo, en combinación o 

comparación con otros métodos. Los enfoques basados en 

adsorción por carga electrostática también destacaron, con 

8 artículos empleando métodos basados en membranas 

electronegativas, ya sean de absorción-elución o 

absorción-extracción, y 6 artículos empleando filtros 

electropositivos NanoCeram®. Cabe destacar que en dos 

de los estudios los investigadores no emplearon ningún 

método de concentración, procediendo a una extracción y 

detección molecular directa con las muestras de aguas 

residuales crudas [36,37]. En la tabla 2 se resumen los 

métodos empleados con sus ventajas y desventajas [38-75]. 

La heterogeneidad metodológica observada en los 

estudios evidencia que la concentración viral, pese a su rol 

fundamental en la detección de patógenos entéricos, carece 

aún de un protocolo universal. La elección del método 

depende críticamente de factores como el tipo viral 

(envuelto vs. no envuelto), el costo operativo y la 

complejidad de la matriz (ej. turbidez, carga orgánica, pH, 

presencia de inhibidores de PCR). Para virus 

gastrointestinales, mayoritariamente no envueltos y 

altamente resistentes, técnicas como la precipitación 

química o la adsorción electrostática han demostrado ser 

las más reproducibles, aunque persisten desafíos en la 

estandarización de eficiencias de recuperación. Esta 

variabilidad metodológica no solo refleja las limitaciones 

técnicas actuales, sino también la necesidad de adaptar 

protocolos a recursos y objetivos epidemiológicos 

específicos. Una vez concentrado el material viral, el 

siguiente desafío reside en la extracción eficiente de ácidos 

nucleicos y su posterior detección, etapas donde la calidad 

del concentrado obtenido condicionará directamente la 

sensibilidad analítica. 

 

Extracción de ácidos nucleicos: Para la extracción de 

ácidos nucleicos (ADN/ARN), a partir de los concentrados 

virales, suelen emplearse métodos automatizados y 

también kits de extracción comerciales. Existen kits que 

son específicos para muestras ambientales complejas y 

también se utilizan kits para muestras humanas. El proceso 

de aislamiento del material genético generalmente implica 

etapas de lisis, purificación y recuperación [76]. Frente a 

los kits comerciales, los métodos automatizados ofrecen 

ventajas como un menor tiempo de procesamiento y una 

mejora en la pureza de la muestra al minimizar la co-

extracción de contaminantes comunes en aguas residuales 

[77]. Sin embargo, suelen ser más costosos y, en algunos 

casos, pueden no ser tan efectivos como los kits 

comerciales, lo que limita su aplicación en la vigilancia 

basada en aguas residuales (WBE). 

En la mayoría de los estudios revisados (66 % del total), 

los protocolos de extracción se basaron en métodos 

manuales empleando kits comerciales. Las plataformas 

automatizadas de extracción fueron utilizadas en el 28 % 

de los casos, mientras que un 6 % de las investigaciones no 

detallaron la metodología aplicada. Entre los kits 

comerciales, los de la marca QIAGEN (Hilden, Alemania) 
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fueron los más utilizados. Otras marcas como Zymo 

Research, Thermo Fisher Scientific, Roche, Macherey-

Nagel, Promega y Geneaid también figuraron, aunque con 

menor representación. Respecto a la extracción 

automatizada, la plataforma más citada fue el sistema 

NucliSENS® EasyMag™ de BioMérieux (Francia) (Tabla 

3). 

 

Tabla 2. Metodologías de concentración en aguas residuales.  

 

Detección: El análisis de los métodos de detección 

empleados en los 50 estudios revisados revela una clara 

tendencia hacia las técnicas moleculares, siendo la 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR), en sus 

diversas modalidades, la técnica predominante. En 

particular la PCR cuantitativa (qPCR) y la PCR 

cuantitativa de transcripción inversa (RT-qPCR), se 

utilizan ampliamente para detectar virus gastrointestinales 

en aguas residuales, puesto que son muy sensibles y 

específicas, permitiendo identificar y cuantificar los 

genomas virales en las muestras. La RT-qPCR permite 

detectar bajas concentraciones de ARN viral en muestras 

de aguas residuales [78,79]. Esta técnica fue utilizada en el 

54 % de los artículos analizados. 

Adicionalmente, se observó el uso de enfoques más 

avanzados como la PCR multiplex, la PCR digital de gotas 

(ddPCR) y también la secuenciación de próxima 

generación (NGS), lo que subraya la creciente sofisticación 

en la caracterización de la diversidad viral presente en este 

tipo de matrices ambientales. Además, se observó una 

proporción significativa de investigaciones que 

incorporaron técnicas de PCR combinadas con 

secuenciación (28 %), lo que refleja un interés en obtener 

información más detallada sobre la diversidad genética 

viral y la identificación correcta de los fragmentos 

amplificados.  

Por otra parte, los métodos metagenómicos (como la 

NGS) suelen ser más conservadores en la detección viral 

comparados con técnicas convencionales (p. ej., qPCR), 

teniendo la ventaja de identificar virus no cuantificados 

rutinariamente por qPCR, ampliando el espectro de 

detección [80,81]. 

La combinación de estas metodologías, en algunos 

casos, con etapas de ensayos en placa [45] o cultivo celular, 

se orienta a complementar la información genómica con 

datos de infectividad viral. 

Respecto a los virus investigados en los 50 artículos 

revisados, los más frecuentes fueron norovirus (74 %), 

rotavirus (50 %) y adenovirus (44 %). En varios de los 

artículos se realizó la detección simultánea de estos virus 

junto con otros en menor proporción. El norovirus es la 

principal causa de gastroenteritis no bacteriana a nivel 

global [82], con brotes frecuentes en comunidades 

cerradas, lo que justifica su vigilancia en aguas residuales 

para identificar fuentes de contagio. Por su parte, el 

rotavirus es un biomarcador clave para evaluar la eficiencia 

de las campañas de inmunización [83] y el adenovirus, 

además de su asociación con enfermedades 

gastrointestinales y respiratorias, persiste en el ambiente 

por su estructura estable, actuando como indicador de 

contaminación fecal prolongada [84]. 

 

Consideraciones finales 

 

Existe una diversidad de virus asociados a enfermedades 

gastrointestinales alrededor del mundo. La persistencia de 

estos virus en el ambiente, en particular en las aguas 

residuales, hace posible su detección y vigilancia a través 

de la epidemiología de aguas residuales. Para este fin no 
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hay una metodología estandarizada, pues este aspecto 

depende de la disponibilidad de recursos e infraestructura 

de cada laboratorio. A pesar de ello, las técnicas han 

evolucionado cada vez más hacia el uso de herramientas de 

biología molecular y secuenciación masiva. Sin embargo, 

aún hay limitaciones metodológicas que superar, 

principalmente en las etapas de muestreo, para lograr 

verdadera representatividad en las muestras.  

Es fundamental priorizar el tratamiento de las aguas 

residuales pues su vertido en cuerpos de agua superficiales 

representa una vía directa para la propagación de estos 

virus en entornos comunitarios. El enfoque de Una Sola 

Salud (One Health) nos exhorta a neutralizar el daño 

ambiental como una forma de prevención de futuras 

epidemias. La vigilancia ambiental de enfermedades 

infecciosas emerge como un pilar para diseñar y ejecutar 

políticas preventivas de salud pública eficaces, tales como 

esfuerzos de vacunación en comunidades vulnerables. 

 

Tabla 3. Metodologías de extracción en aguas residuales 
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