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INTRODUCCION Y PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA
Cryptosporidium es un apicomplexa considerado
una importante causa de diarrea en vertebrados,
incluyendo el hombre. Estudios multicéntricos en
paises en desarrollo o clasifican como uno de los
cinco patégenos asociados a diarrea en nifos meno-
res de cinco anos. En la actualidad se describen 38
especies que difieren en cuanto a la especificidad de
hospedero, habitat, distribucién geografica y virulen-
cia; siendo C hominis, C.parvumy C.meleagridis las
mas frecuentes en humanos. Ademas, se han descri-
to familias de subgenotipos que representan varia-
ciones intra-especie basadas en el polimorfismo del
gen gp60. Aunque se tienen disponibles genomas de
diferentes especies y subgenotipos, son escasos los
andlisis comparativos que exploran las bases genéti-
cas que expliquen las diferencias fenotipicas descri-
tas para este protozoo. Estudios previos enfocados en
C.hominisy C.parvum, han descrito una similitud a
nivel de nucledtidos de 95-97%(6) postulandose que
las diferencias se deben a polimorfismos sobre regio-
nes codificantes y cambios en la regulacion génica.

Por lo anterior en este trabajo se pretende realizar
analisis de gendmica comparada con diferentes ge-
nomas de las especies intestinales mas frecuentes en
humanos y explorar la relacion entre las variaciones
genéticas identificadas con las diferencias en cuanto
al rango de hospederos y potencial de transmision.
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OBJETIVO GENERAL

Realizar analisis comparativo estructural y funcional
con diferentes genomas de especies y subgenotipos
de Cryptosporidium descritos en humanos.

MATERIALES Y METODOS:

Se descargaron del SRA los reads de 24 aisla-
dos de Cryptosporidium: C.hominis, C.parvum y
C.meleagridis; incluyendo para cada una de las espe-
cies diferentes subgenotipos. Los reads fueron ensam-
blados de novo con SPAdes. Para los andlisis com-
parativos se utilizé como referencia el genoma de C.
parvum lowa II. Se buscaron las variantes de un sélo
nucleétido (SNVs) con MUMmery dnaDIFFy los poli-
morfismos de secuencias largas (LSPs) con MUMmer
y Assemblytics(9). Para la deteccidén de variantes en
CDSs se mapearon los reads con BWA vy se anotaron
con SIFT4G(11). Los genes con cambios no sinénimos
deletéreos fueron anotados realizando asignacion de
términos GO y andlisis de ortologia con KEGG.

RESULTADOS PRELIMINARES Y DISCUSION:

El tamafo de los genomas de los 24 aislados fue apro-
ximadamente de 9.0 Mb; contenido medio de GC de
30% y una cobertura del mapeo por encima de 100X
en la mayoria de los aislados. El porcentaje de simi-
litud frente a C.parvum fue de 96,8 % en los aislados
de C.hominisy 91,5 % en C.meleagridis. En C.parvum
se identificaron diferencias intra-genotipicas, con
porcentajes de identidad entre un 99,7 y 99,9 % para
aislados zoonoticos y del 99,5 % para antroponoticos.

La especie que presentd el mayor nimero de SNVs fue
C.meleagridis seguida de C.hominis. En C.parvum se
identificé una acumulacién de SNVs superior en los
aislados antroponéticos comparado con los zoondti-
cos. La mayoria de los cambios de un solo nucleo-
tido se encontraron en las regiones codificantes; en
cuanto a su ubicacién en los cromosomas, se 0bservo
una distribucién homogénea en C.parvum, mientras
que para C.hominisy C.meleagridis, una distribucion
heterogénea, identificaindose una mayor cantidad en
los cromosomas 1y 3. No se evidenciaron diferencias
significativas en la acumulacién de SNVs sinobnimos y
no sinénimos por especie.
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Los genes con cambios no sindbnimos deletéreos se en-
contraron principalmente en C.meleagridis con 1017,
Chominis 715,y C parvum 288. De estos genes, 183 son
compartidos por las tres especies y en su mayoria codifi-
can proteinas hipotéticas. El anélisis de ortologia indicd
que se encuentran implicados en el procesamiento de la
informacion genética y procesos metabdlicos.

La mayoria de los indels se presentaron en regiones co-
dificantes, con un rango entre 50 a 500pb de longitud. EI
mayor nimero de inserciones y deleciones se detecta-
ron en Chominisy C.meleagridis respectivamente.

CONCLUSION:

Se identificaron eventos de variabilidad genética in-
ter-especie e intra-genotipica, siendo los SNVs el prin-
cipal polimorfismo detectado en el genoma de las
especies de Cryptosporidium analizadas. C.hominis
y C.meleagridis presentaron el mayor nimero tanto
de SNVs como de indels. Entre los aislados de cada
especie no se observaron diferencias en los pardme-
tros evaluados. Se requieren estudios que mejoren la
anotacién de los genomas disponibles, para asi poder
explorar el efecto de las variantes estructurales gen6-
micas sobre las caracteristicas fenotipicas descritas en
las especies del género.
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