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RESUMEN

Introducción: Reovirus aviar (ARV) es un patógeno emergente que provoca artritis viral en aves de 
corral, afectando la productividad y generando pérdidas económicas significativas en la industria 
avícola en todo el mundo. Tras un largo periodo de prevención eficaz y bajas tasas de artritis/teno-
sinovitis viral en Perú, los brotes en aves de corral han aumentado en los últimos años. El objetivo 
de este estudio fue caracterizar molecularmente aislados de ARV provenientes de pollos de engorde 
mediante el secuenciamiento del gen σC. 

Métodos: En marzo de 2024 se recolectaron 20 muestras de tendones de pollos de engorde con 
síntomas de artritis viral en dos regiones del Perú. La detección de ARV se realizó mediante RT-PCR 
en tiempo real dirigida al gen S3. Las muestras positivas con valores de Ct <20 fueron seleccionadas 
y cultivadas en células LMH. Un total de 8 muestras fueron procesadas para extraer el ARN, seguido 
de la transcripción inversa y amplificación del gen σC (~1088 pb). Los productos de PCR fueron puri-
ficados, cuantificados y preparados para la secuenciación en un dispositivo MinION Mk1B. 

Resultados: En total se generaron 270.210 lecturas y 155,9 Mb de datos de alta calidad. Las lectu-
ras se alinearon con secuencias de referencia de distintos genotipos y se generaron secuencias de 
consenso utilizando Map con BWA-MEM, Samtools depth y Consensus Sequence. Posteriormente, se 
realizó un análisis filogenético mediante la construcción de un árbol filogenético utilizando MEGA 
11, incluyendo 82 secuencias. El análisis filogenético identificó tres genotipos distintos de ARV (G1, 
G2 y G3). El genotipo 2 fue el más prevalente y mostró relación cercana con aislados brasileños, lo 
que sugiere posibles vínculos epidemiológicos. 

Conclusiones: Este estudio identificó por primera vez en Perú la diversidad genotípica del ARV en 
pollos de engorde. Estos hallazgos destacan la importancia de establecer una vigilancia genómica 
continua para apoyar estrategias de prevención y vacunación más efectivas en la industria avícola.
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