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EDITORIAL

Cryptosporidium: Filogenia y taxonomia.

La mayoria de los conocimientos que
se tienen sobre la biologia de Cryptospori-
dium se ha logrado en la wltima década,
con una contribucién importante de los es-
tudios moleculares. Recientes hallazgos fi-
logénicos y el estudio de la secuencia del
genoma de C. parvum ponen en duda diver-
sos aspectos de la biologia del parasito e in-
dican la necesidad de reconsiderarlos. Tra-
dicionalmente, los miembros de este géne-
ro en el philum Apicomplexa se han consi-
derado estrechamente relacionados a los
coccidios y se han clasificado como tales en
base a la morfologia y ciclo de vida simila-
res. Sin embargo, Cryptosporidium posee
varios rasgos que lo diferencian de los coc-
cidios: 1. Al igual que éstos, se ha conside-
rado como un parasito intracelular obliga-
do. Estudios in vitro recientes demuestran
la habilidad de Cryptosporidium de realizar
su ciclo de vida completo sin necesidad de
células (1) lo que indica que aquel concep-
to es erroneo. 2. La localizacion intracelu-
lar, pero extracitoplasmaitica, en la superfi-
cie apical de las células epiteliales. 3. La
existencia de un organelo multimembrano-
so en la base de la vacuola parasitéfora, en
la unién del parasito con la célula epitelial,
el cual se cree que facilita la toma de nu-
trientes de la célula parasitada (2). 4. El ta-
mano pequeno del ooquiste que contiene
esporozoitos libres, ya que no existen espo-
roquistes (2). 5. La presencia de una hendi-
dura, estructura longitudinal especializada,
en la pared del ooquiste a lo largo de la
cual éste se rompe durante la desenquista-
cion (2). 6. La existencia de dos tipos de

ooquistes, el primero responsable de la
transmision de un reservorio a otro y el se-
gundo responsable de un ciclo de autoinfec-
cién en el hospedador infectado, a través
del reciclaje continuo de los esporozoitos
que salen de los ooquistes de pared delgada
rotos (3). 7. A diferencia de otros parasitos
del grupo Apicomplexa, como Plasmodium,
Toxoplasma y Eimeria, carece de la mayoria
de los genes nucleares y de los genomas del
complejo apical y de mitocondrias (4), aun-
que posee genes especificos de éstas alti-
mas (5). 8. En contraste a este grupo, el ge-
noma demasiado compacto (8 cromosomas
y alrededor de 3807 genes) de C. parvum
(6) codifica un metabolismo extremada-
mente sencillo, en el cual un gran namero
de rutas biosintéticas convencionales se
han simplificado o desaparecido. Carece del
ciclo de Krebs, de la cadena respiratoria,
del grupo de genes que codifican las enzi-
mas que sintetizan la pirimidina y no tiene
capacidad para producir nuevos aminodci-
dos y folato (6).

Otros estudios in vitro recientes de-
muestran semejanzas notables entre el ci-
clo de vida de Cryptosporidium y ¢l de algu-
nas especies de gregarinas como Mattesia
dispora, M. geminata y Gregarina tribolo-
rum. Al igual que estos protozoos, los espo-
rozoitos de Cryptosporidium, una vez que
salen de los ooquistes, se transforman en
trofozoitos que se agrupan formando los
merontes tipo I y I y de estos tltimos se
originan los merozoitos que iniciaran los es-
tadios sexuales. Asimismo, existen aparea-
mientos, no so6lo entre los estadios sexua-
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les, sino entre esporozoitos, trofozoitos y
merozoitos. Los gametocitos extracelulares
de Cryptosporidium observados en cultivo
son similares a las estructuras originadas
por fusion de los esporozoitos en algunas
gregarinas (3). Los diferentes estadios del
ciclo de vida de Cryptosporidium y de estos
protozoos poseen movimientos suaves de
deslizamiento (3). Algunos hallazgos mole-
culares también sugieren una relacion an-
cestral del pardsito con las bacterias del
grupo Helicobacter (5). Todos estos datos
sugieren que los miembros del género
Cryptosporidium en su evolucion han diver-
gido tanto de los coccidios como de casi to-
dos los Apicomplexa (7).

Los datos de analisis molecular filogé-
nico han conducido a algunos autores a ubi-
car este género en la base del phylum Api-
complexa (4), a no incluirlo dentro de los
coccidios (8) y atin a considerarlo estrecha-
mente relacionado a los protozoos del gru-
po gregarina (9). Lo que actualmente esta
en consideracion es determinar si el orga-
nismo forma parte del grupo de las gregari-
nas o pertenece a un nuevo orden.

La taxonomia de Cryptosporidium esta
cambiando con frecuencia debido a los es-
tudios moleculares cada vez mas crecientes.
Anteriormente, la discriminacion de espe-
cies de este género se basaba en el reservo-
rio afectado porque se asumia que el parasi-
to tenia especificidad de hospedador. Sin
embargo, la mayoria de estas especies pare-
cen tener algo de esta especificidad, pero
no es estricta (5). La caracterizacion mole-
cular de los ooquistes, usando métodos ba-
sados en la reaccion en cadena de la poli-
merasa, ha tenido un gran impacto en la di-
lucidacion de la taxonomia de Cryptospori-
dium a nivel de especies y en la epidemiolo-
gia molecular de la cryptosporidiosis. Estos
estudios han demostrado que las especies
de este género no son genéticamente uni-
formes; existe heterogeneidad genotipica y

fenotipica de especies y genotipos que son
idénticos morfolégicamente. Actualmente
existen evidencias de la existencia de una
serie de especies, razas y genotipos del pa-
rasito adaptados a determinados hospeda-
dores y s6lo 14 de las especies de Cryptos-
poridium descritas tienen validez taxondémi-
ca y se reconocen 21 genotipos de C. par-
oum (3). Los humanos son los reservorios
primarios de C. hominis (5). Otras especies
que se han reportado en humanos, especial-
mente en inmunosuprimidos, son: C par-
ovum, C. muris, C. felis, C. canis, C. baileyi,
C. meleagridis, C. wrairi, C. saurophylum,
C. andersoni y C. serpentis (10). C. parvum
es la especie mas ampliamente difundida y
afecta 155 especies de mamiferos, siendo el
ganado doméstico ¢l principal reservorio
(5.

Existe la teoria de coevolucion de para-
sito-hospedador en los miembros del géne-
ro Cryptosporidium ya que hospedadores
relacionados genéticamente albergan con
frecuencia formas relacionados del parasi-
to. Sin embargo, en algunos casos, los re-
servorios actuales no reflejan aquellos en
los cuales una especie particular evolucio-
no. (3). Tal es el caso de C. meleagridis, que
segun estos autores, originalmente fue un
parasito de mamiferos que luego se estable-
¢io en aves. Algunos investigadores también
consideran que por la estrecha relacion que
tiene Cryptosporidium con las gregarinas es
posible que este género abarque una gran
variedad de especies y que los reservorios
pudieran incluir vertebrados inferiores y
aun invertebrados (1).

La aplicacion continuada de técnicas
moleculares a la taxonomia y epidemiologia
de Cryptosporidium permitira la identifica-
cion de nuevas especies y subespecies y faci-
litara la identificacion de las fuentes de
contaminacion de las aguas que ocasionan
con frecuencia epidemias de cryptosporidio-
sis. Actualmente Cryptosporidium es objeto
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de una caracterizaciéon genética intensa y parasito con un enfoque en la biologia mo-
sistematica; es de notar en la literatura un lecular que dominara lo que se vislumbra
cambio en el campo de investigacion de este como una era excitante de investigacion.
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Cryptosporidium: Philogeny and taxonomy.

Members of the genus Cryptosporidium in the phylum Apicomplexa were long
thought to be closely related to the coccidia. However, despite strong morphological simi-
larities to these organisms, Cryptosporidium has notable differences with them and similar-
ities with the gregarine protozoa. On the basis of phylogenetic analysis of molecular data,
some authors place Cryptosporidium at the basis of the phylum Apicomplexa, others con-
sider species of this genus to be phylogenetically too distant from the coccidia and do not
include them in this group of protozoa, and others think that Cryptosporidium is closely re-
lated to gregarines. The taxonomy of this genus and the naming of species are undergoing
rapid change due to the new and increasing molecular information. Molecular characteriza-
tion of oocysts using polymerase chain reaction based procedures has not only a major im-
pact on resolving the taxonomy of Cryptosporidium at the species level but also on the mo-
lecular epidemiology of cryptosporidiosis. Today, it is recognized that this genus is a
phenotypically and genotypically heterogencous assemblage of largely morphologically
identical species and genotypes. Fourteen Cryptosporidium species and 21 C. parvum ge-
notypes are currently recognized. Phylogenectic analyses have shown that genetically related
hosts often have related forms of Cryptosporidium. Application of molecular techniques to
taxonomy and epidemiology is helping to characterize new and existing species and deter-
mine the sources of the parasites that will facilitate the identification of sources of wa-
ter-borne cryptosporidiosis.
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