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INTRODUCCIÓN Y OBJETIVOS

Los protozoos Giardia duodenalis y Cryptosporidium spp., el 
estramenopilo Blastocystis sp. y el microsporidio Enterocyto-
zoon bieneusi son algunos de los parásitos entéricos causan-
tes de diarrea más relevantes en salud pública humana. Este 
estudio epidemiológico molecular investiga la diversidad ge-
nética de estos patógenos en una población escolar. El aná-
lisis de factores de riesgo o protectores asociados a estas in-
fecciones se presenta en una comunicación independiente.

MÉTODOS 

Se recogieron muestras fecales de niños asintomáticos vo-
luntarios (4-14 años) procedentes de 12 colegios de edu-
cación primaria y secundaria. El diagnóstico inicial se rea-
lizó mediante la amplificación por reacción en cadena de 
la polimerasa (PCR) de los genes codificantes del ARN de la 
subunidad ribosomal pequeña (ssu rRNA) o los espaciado-
res internos transcritos de los patógenos investigados. El ge-
notipado de las muestras positivas a G. duodenalis se realizó 
mediante PCR y secuenciación Sanger de los marcadores 
glutamato deshidrogenasa (gdh), β-giardina (bg) y triosa 
fosfato isomerasa (tpi). Para el genotipado de las muestras 
positivas a C. hominis y C. parvum se utilizó el gen codifican-
te de la proteína de 60 kDa (gp60) del parásito.

RESULTADOS 

Se analizaron un total de 1512 muestras de heces. Giardia 
duodenalis fue el patógeno más prevalente (17,4%, inter-
valo de confianza del 95% [IC 95]: 15,5 a 19,4), seguido de 
Blastocystis sp. (13,0%, IC 95: 11,4 a 14,8), y Cryptosporidium 
spp. (0,9%, IC 95: 0,5 a 1,5). Enterocytozoon bieneusi no fue 

detectado. El análisis de las secuencias de los 24 aislados de 
G. duodenalis genotipados a partir de los marcadores gdh, 
bg y tpi revelaron la presencia de los subassemblages AII 
(16,6%, 4/24) y BIV (79,2%, 19/24). Una secuencia adicional 
(4,2%, 1/24) presentaba un resultado ambiguo BIII/BIV. El 
análisis de las 14 secuencias de Cryptosporidium generadas 
a partir del marcador ssu rRNA permitió la identificación de 
C. hominis (71,4%; 10/14) y C. parvum (21,4%; 3/14). Una 
secuencia (7,2%, 1/14) fue identificada a nivel de género, 
pero no de especie. Un total de 162 aislados de Blastocystis 
sp. fueron genotipados con éxito, revelando la presencia de 
cinco subtipos incluyendo ST1 (22,8%; 37/162), ST2 (36,4%; 
59/162), ST3 (21,6%; 35/162), ST4 (18,6%; 30/162) y ST8 
(0,6%; 1/162).

CONCLUSIONES 

El subassemblage BIV de G. duodenalis, C. hominis y Blasto-
cystis ST2 fueron las variantes genéticas de los patógenos 
investigados más frecuentes en la población pediátrica 
asintomática. Estos hallazgos son muy similares a los repor-
tados en la población clínica (sintomática) española.
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ABREVIATURAS

bg: β-giardina • gdh: glutamato deshidrogenasa • IC 95: intervalo del 
95% • PCR: reacción en cadena de la polimerasa • ssu rRNA: genes 
codificantes del ARN de la subunidad ribosomal pequeña • tpi: triosa 
fosfato isomerasa.
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