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INTRODUCCIÓN
Cryptosporidium spp es un protozoo intestinal de im-
portancia en salud pública humana y veterinaria. En 
humanos puede provocar gastroenteritis y diarrea, 
especialmente en niños menores de cinco años e in-
dividuos inmunocomprometidos. Este apicomplexa 
está relacionado con brotes de transmisión hídrica, 
por alimentos o contacto con animales. A la fecha, 
para el género Cryptosporidium se reportan 38 espe-
cies y más de 40 genotipos con diferencias intra espe-
cie e intra genotipo, evidencia de variabilidad génica, 
la cual podría estar implicada entre otros aspectos, 
con virulencia, especificidad y rango de hospedado-
res para este protozoo.

PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA
En Cryptosporidium la variabilidad genética, ha sido 
estudiada por el análisis de secuencia del gen gp60 
como único marcador. Sin embargo, análisis que in-
cluyen un sólo locus, aportan información limitada 
e imprecisa para estudios de epidemiologia mole-
cular basados en estructura poblacional y dinámica 
de transmisión. Así pues, la variabilidad genética se 
explora con mayor resolución usando análisis mul-

tilocus de secuencias (MLST), para lo cual en Cryp-
tosporidium se emplean marcadores polimórficos 
con secuencias micro/minisatélites. A la fecha, no se 
conoce ningún estudio colombiano, que aborde la 
variabilidad genética con análisis MLST, cuyos resul-
tados permitan inferir aspectos sobre la dinámica de 
transmisión de Cryptosporidium en Colombia.

OBJETIVO
Clasificar taxonómica y filogenéticamente 28 aisla-
dos humanos colombianos de Cryptosporidium spp, 
e implementar análisis multilocus de secuencias para 
evaluar la variabilidad intra e inter-genotipos de los 
mismos. 

METODOLOGÍA
Estudio descriptivo, que incluye aislados de Cryp-
tosporidium procedentes de 20 niños de Antioquia y 
Santander, y ocho de individuos VIH+ de Antioquia. 
La clasificación taxonómica se realizó amplificando y 
analizando la secuencia parcial del gen 18S rRNA; los 
subgenotipos se definieron con base en el análisis de la 
secuencia parcial de gp60. Los análisis MLST que inclu-
yeron siete marcadores micro/minisatélites (CP47, ML2, 
MS5, MS9, MSC6-7, TP14, gp60), se basaron en análisis 
individuales y de secuencias concatenadas, para iden-
tificar los diferentes haplotipos y establecer los genoti-
pos multilocus (MLG). Las relaciones filogenéticas para 
18S rRNA, gp60 y MLST, se establecieron con MEGA7. 
Para evaluar algunos aspectos de estructura génica, se 
emplearán los softwares DNAsp y Network.

RESULTADOS PRELIMINARES
Se identificaron cinco especies de Cryptosporidium: 
C.hominis 16/28, C.parvum 8/28, C.meleagridis 1/28, 
C.felis 2/28 y C.suis 1/28. Comparando los resultados 
de los niños de Antioquia y Santander, se encontró 
mayor frecuencia de C.hominis en Antioquia 9/10 y 
de C.parvum en Santander 5/10; además se identifi-
caron 11 subgenotipos entre las especies hominis y 
parvum, usando sólo gp60. En los análisis MLST, se 
incluyeron 22 aislados (C.hominis 14/22 y C.parvum 
8/22), para los cuales se logró la amplificación de 6/7 
de los marcadores. En los análisis individuales, se 
observó un comportamiento polimórfico de todos 
los marcadores, el número de haplotipos por mar-
cador fue mayor en C. hominis con un rango entre 
las muestras de 4 a 10, comparado con C. parvum 
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con rango de 3 a7. Para C. hominis fue MS5 y CP47 
los marcadores con mayor poliformo de secuencia 
y CP47 para C. parvum. Los análisis de secuencia 
concatenadas, mostraron para C.hominis 13MLG y 
8MLG para C.parvum, comparativamente con lo en-
contrado sólo para gp60 (seis y cinco subgenotipos 
respectivamente). Finalmente, en análisis prelimina-
res sobre las variaciones intra-especie, se ha obser-
vado que dos aislados de C.hominis presentan 100% 
de identidad en las secuencias concatenadas, y que, 
aunque en C.parvum se observe menor variabilidad 
individual, todos los aislados de esta especie presen-
tan diferentes MLG.

DISCUSIÓN Y CONCLUSIONES PRELIMINARES
Las diferencias en frecuencia de las especies encon-
tradas, podría indicar la ruta de transmisión (antro-
ponótica o zoonótica) para cada región. Los análisis 
MLST, arrojan mayor variabilidad genética inter e in-
tra-especie cuando se compara con lo obtenido con 
gp60 como único marcador, resultados que están de 
acuerdo con lo reportado por otros autores, y aunque 
no se desestima el uso de gp60, se muestra la obliga-
toriedad de analizar múltiples locus para evaluar la 
variabilidad genética.
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