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Идентификация и типирование криптоспоридий:
молекулярно>биологические подходы
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Криптоспоридии являются одним из важней)
ших возбудителей диарей во всем мире. Однако
точные механизмы передачи инфекции до конца
не изучены. Дальнейшее усовершенствование
таксономии необходимо в целях улучшения
идентификации и установления потенциальной
опасности для здоровья человека в случае обна)
ружения криптоспоридий в окружающей среде.
Потенциально патогенным для человека видом

является Cryptosporidium parvum. Данные изо)
ферментного анализа, полимеразной цепной
реакции (ПЦР) и ДНК)секвенирования свиде)
тельствуют о наличии как минимум двух геноти)
пов C. parvum, по)видимому, представляющих
два различных вида.
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The coccidian protozoan parasite Crypto8
sporidium is increasingly recognised as a major
cause of diarrhoeal disease worldwide. However,
the exact modes of transmission are often unclear.
The further understanding of the taxonomy of this
group of organisms will be essential to an under)
standing of both their identification and to ascertain
their potential significance to human health when
recovered from environmental samples. In human
the principal infectious agent is Cryptosporidium

parvum. Evidence initially from isoenzyme analysis
together with PCR and DNA sequenced)based
analyses have all identified at least two “types” of C.
parvum, that may represent two different species.
Since the host range of these two genotypes dif)
fers, the epidemiology of the disease in human may
also differ, although this has, to date, been incom)
pletely investigated.
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Введение

Представители рода Cryptosporidium (подцарст�
во простейшие, подкласс кокцидии) все чаще рас�

цениваются как одни из важнейших возбудителей
диарей. 

Основной и фактически единственный меха�
низм заражения человека криптоспоридиозом –
фекально�оральный. Считается, что эпидемиологи�
ческое значение имеет употребление воды, конта�
минированной криптоспоридиями. Однако точные
механизмы и факторы передачи инфекции во мно�
гих случаях до конца не изучены, в частности эпи�
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демиологическая значимость миграции людей из
страны в страну, потребление различных видов пи�
щи, воды и напитков, передача криптоспоридий от
человека к человеку, роль инфицированных живот�
ных в передаче заболевания.

Последние данные молекулярного анализа по�
казали, что род Cryptosporidium состоит как мини�
мум из 20 видов [1]. Некоторые виды криптоспори�
дий могут быть идентифицированы и/или диффе�
ренцированы только при использовании молеку�
лярно�биологических методов исследования, по�
скольку их ооцисты фенотипически не имеют спе�
цифических признаков и не отличаются при свето�
вой микроскопии.

В связи с большим разнообразием возможных
хозяев и высокой специфичностью (тропностью)
некоторых видов криптоспоридий к определенным
животным и человеку усовершенствование таксо�
номии этой группы простейших необходимо в це�
лях улучшения их идентификации и установления
потенциальной опасности для здоровья людей 
в случае обнаружения этих возбудителей диарей в
окружающей среде, в первую очередь в воде. 

Разработка и внедрение в практику лабораторий
молекулярно�биологических подходов при иссле�
довании объектов окружающей среды позволит
изучить распределение различных видов рода
Cryptosporidium [2]. 

Среди криптоспоридий потенциально патоген�
ным для человека видом является Cryptosporidium
parvum. Однако недавно в США описаны случаи за�
ражения ВИЧ�инфицированных пациентов, вы�
званные Cryptosporidium felis и третьим, пока еще не
получившим названия видом [3].

Данные изоферментного анализа, ПЦР и ДНК�
секвенирования говорят о наличии как минимум
двух типов C. parvum: один тип характерен только
для человека и некоторых приматов (генотип 1,
или человеческий тип), второй – для крупного ро�
гатого скота и человека (генотип 2, или коровий
тип).

В эксперименте показана возможность зараже�
ния как телят, так и мышей генотипом 2, но не гено�
типом 1 [4]. Считается, что данный факт подтверж�
дает необходимость разделения вида C. parvum на
два генотипа, отражающих особенности эпидемио�
логии и трансмиссивного цикла данного паразита
[1]. Скорее всего данные генотипы действительно
представляют собой два различных вида [5]. В свя�
зи с различием тропизма указанных генотипов эпи�
демиология криптоспоридиоза у человека, возмож�
но, также неодинакова и, как следствие, требует до�
полнительного изучения.

Результаты исследований в Центральной
лаборатории общественного 
здравоохранения Великобритании

В Центральной лаборатории общественного
здравоохранения Великобритании длительное вре�
мя проводился генетический анализ рода
Cryptosporidium [3, 6, 7], в основном методом ПЦР –
полиморфизм длины рестрикционных фрагментов
(ПЦР�ПДРФ) гена белка наружной клеточной
стенки криптоспоридий. Проанализировано более
1800 случаев криптоспоридиоза у людей и живот�
ных. При этом 37,7% случаев криптоспоридиоза у
людей вызывалось генотипом 1 (эксклюзивно чело�
веческим типом), 60,7% – генотипом 2, 1,3% – гено�
типами 1 и 2 и 0,5% – генотипом 3. 

Дальнейший анализ генотипа 3 показал, что он,
по существу, представляет отдельный от C. parvum
вид. Все случаи криптоспоридиоза у крупного рога�
того скота были вызваны  генотипом 2. 

Часть штаммов в дальнейшем исследовали с по�
мощью других полиморфных маркеров, включая
ДНК�секвенирование. Во всех случаях показана
совместная сегрегация различных аллелей, что под�
тверждает необходимость разделения генотипов 1 и
2 на отдельные виды.

Во время 8 водных вспышек криптоспоридиоза
(490 пациентов) было установлено, что 5 из них бы�
ли вызваны преимущественно генотипом 1, а 3 – ге�
нотипом 2. Эти факты в совокупности с другими
эпидемиологическими данными показывают, что
фекальное загрязнение воды как человеком, так и
животными является важным звеном в распростра�
нении криптоспоридиоза. 

При исследовании 53 образцов фекалий пациен�
тов, заболевших во время 5 вспышек криптоспори�
диоза, обусловленных посещением плавательных
бассейнов, были получены следующие результаты:
2 вспышки вызваны генотипом 1, 2 вспышки – как
генотипом 1, так и генотипом 2, одна вспышка – ге�
нотипом 2. 

При анализе материала, поступившего из 26 оча�
гов инфекции и одной контактной группы лиц, воз�
будителем заболевания оказался один и тот же ге�
нотип: в 13 очагах – генотип 1, в 14 – генотип 2. По
два последовательных положительных образца по�
лучено от 5 пациентов. При этом один и тот же ге�
нотип C. parvum обнаружен в обоих образцах у 4 па�
циентов: генотип 1 – у 3, генотип 2 – у 1. У одного
пациента в первом образце был обнаружен генотип
1, во втором, полученном через 6 дней после перво�
го, генотипы 1 и 2 одновременно.

В ходе анализа криптоспоридий, выделенных
при спорадических случаях в Великобритании, вы�
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явлено неравномерное географическое распределе�
ние различных генотипов. Так, в Шотландии и Се�
верной Ирландии доминировал генотип 2, в то вре�
мя как генотип 1 чаще выделялся в Уэльсе (Анг�
лия). В 1998–1999 гг. проанализировано более 20%
спорадических случаев криптоспоридиоза в Анг�

лии. Установлено, что генотип 1 значительно чаще
выделялся у больных в летне�осенний период. У
пациентов, выезжавших за пределы Англии, значи�
тельно варьировало географическое распределение
генотипов.
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