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Prazivali iz rodu Cryptosporidium so za ljudi in Zivali patogeni paraziti. Povzrocajo bolezen
kriptosporidiozo, ki se kaze v akutni ali kroni¢ni driski. Kuzne oblike parazita so izredno odpor-
ne oociste, ki jih gostitel] izloca z blatom. Clovek se z njimi okuZi neposredno od okuZenih
ljudi in Zivali ali posredno z onesnaZeno vodo in hrano. Uspe$nega zdravila za zdravljenje
kriptosporidioze zaenkrat $e ni, zato je zelo pomembno preprecevanje te okuzbe. Uporaba
molekularno-bioloskih metod na podrodju raziskav kriptosporidijev in kriptosporidioze je raz-
krila obseZzno geneti¢no raznolikost teh parazitov. Danes je znanih $tirinajst vrst in preko trideset
genotipov kriptosporidijev. Pri ¢loveku so opisali okuzbe s sedmimi vrstami in enim genoti-
pom. Molekularno ugotavljanje vrst oz. genotipov kriptosporidijev, ki najpogosteje okuZijo
ljudi na nekem podrocju, nam omogoca sklepati o virih okuzbe in nacinih $irjenja bolezni
ter uvedbo ukrepov za preprecevanje okuzb s temi prazivalmi. Pred nedavnim smo z uvedeno
molekularno-biolosko metodo ugotavljali, katere vrste oz. genotipi kriptosporidijev najpogo-
steje povzrocajo kriptosporidiozo pri ljudeh v Sloveniji.
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The protozoon parasite Cryptosporidium is a pathogen that infects humans and animals. It
causes cryptosporidiosis, which results in an acute or chronic diarrhea. The infectious agents
of this parasite are oocysts, which are excreted into the environment with feces of the infect-
ed host. Humans can become infected either directly through contact with infected humans
and animals, or indirectly via contaminated water and food. In the absence of effective ther-
apeutics against this parasite, preventing the infection is very important. The development
of molecular biology-based techniques gave the insight into the extensive genetical variation
within Cryptosporidium. In adition to the thirteen accepted species of Cryptosporidium, over
thirty Cryptosporidium genotypes have been described. Thus far, seven species and one geno-
type have been identified in humans. Molecular characterization of Cryptosporidium
species/genotypes that infect humans in a certain area most frequently enables us to infer
about the sources of infection and transmission routes of Cryptosporidiosis in this area and
to introduce appropriate intervention measures to prevent the infection. A molecular biol-
ogy based technique was used in our laboratory to determine the species and genotypes of
Cryptosporidium that infect humans in Slovenia.
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Prazival Cryptosporidium je leta 1907 prvi opa-
zil in opisal Tyzzer v Zelod¢nih Zlezah misi
(Mus musculus) (1). Kasneje so kriptospori-
dije nasli Se pri drugih Zivalskih vrstah.
Z boleznijo, kriptosporidiozo, so to prazival
prvic povezali leta 1955, ko je Slavin porocal
o driskah pri puranih, pri katerih je nasel ooci-
ste tega parazita (2). Pri ¢loveku sta okuzbo
s tem parazitom prva zasledila Nime in Mei-
sel s sodelavci leta 1976 (3, 4). Kriptosporidiji
danes veljajo za ene najpogostejsih povzrocite-
Jjev drisk tako pri imunsko oslabljenih osebah
kot tudi pri osebah z normalno imunostjo.
Center za nadzor in preprecCevanje bolez-
ni v Atlanti, ZDA, je kriptosporidiozo uvrstil
med t.1i. »porajajocCe se« nalezljive bolezni (5).
Med te bolezni uvrscajo tiste, ki se zaradi
vpliva druzbenih dejavnikov, tehnoloskega
razvoja in spreminjanja naravnega okolja na
novo porajajo, vendar jih ve¢inoma ne povzro-
¢ajo novi neznani povzrocitelji, temve¢ dobro
znani mikrobi (6).

Kriptosporidioza se pri vecini bolnikov
z normalno imunostjo kaze v obilni vodeni
ali sluzasti driski tudi pet do desetkrat na dan.
Driska se pojavi 7 do 10 dni po okuzbi.
Navadno jo spremljajo $e bolecine v trebuhu,
slabost, bruhanje, pomanjkanje teka in neko-
liko zviSana telesna temperatura. Driska traja
priblizno 9 do 15 dni, redkeje ve¢ tednov.
Bolezen, ki je lahko tudi brez bolezenskih zna-
kov, navadno preneha sama od sebe (7, 8).
Kriptosporidioza predstavlja velik problem pri
bolnikih s pomanjkljivo imunostjo, saj nji-
hov imunski sistem ni sposoben sam zamejiti
okuzbe, uspesnega zdravila za zdravljenje krip-
tosporidioze pa zaenkrat $e ni. Pri teh bolnikih
se driska ponavlja, traja ve¢ mesecev in se lah-
ko konca s smrtjo. Bolniki moé¢no shuj$ajo, saj
zaradi driske izgubijo veliko tekocine, okoli tri
litre na dan, lahko pa tudi mnogo veé. Okuz-
ba lahko pri omenjenih bolnikih povzroci tudi
vnetje dihalnih poti, Zol¢nika, jeter in trebu-
$ne slinavke. Bolezensko stanje se izboljsa, e
se izboljsa imunsko stanje (npr. prenehanje
jemanja raznih imunosupresivnih sredstev,
protiretrovirusno zdravljenje pri bolnikih
z aidsom) (7, 9).

O pojavljanju parazita Cryptrosporidium pri
ljudeh obeh spolov porocajo povsod po sve-
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tu. Obolevnost s kriptosporidiji je vecja v drza-
vah v razvoju (6,1 % pri bolnikih z drisko in
1-5,2 % pri osebah brez driske) kot v razvitih
drzavah (2,2 % pri bolnikih z drisko in 0,2 %
pri osebah brez driske). V Sloveniji so kriptos-
poridije kot edine povzrocitelje driske nasli
pri 3,2 % bolnikov (10). Pri otrocih v razvitih
drzavah je okuZba s kriptosporidiji vzrok
za 7 % drisk, v drzavah v razvoju pa za 12 %.
OkuzZba je pogostejsa tudi pri bolnikih z oslab-
ljeno imunostjo, predvsem pri bolnikih z aid-
som, pri katerih Stevilo limfocitov T CD4+ Ze
pade pod 200 na pl. Pri njih je kriptospori-
dioza ena izmed najpomembnejsih oportuni-
sti¢nih okuzb. V razvitih drzavah je pri bolnikih
z aidsom okuzba s kriptosporidiji vzrok za 14 %
drisk, v drzavah v razvoju pa za 24 % (11).
Kriptosporidioza se pojavlja sporadi¢no
in epidemicno. Kuzne oblike parazitov so 4 do
6 um velike in izredno odporne oociste, ki jih
gostitelj izlo¢a z blatom. Clovek se z oocista-
mi kriptosporidijev okuZi na razli¢ne nacine:
neposredno od okuzenih ljudi ali Zivali in
posredno z onesnazeno vodo ali hrano (12).
Uspesnega zdravila za zdravljenje kriptos-
poridioze zaenkrat $e ni, zato je zelo pomemb-
no preprecevanje te okuzbe (13). Pri uvajanju
ustreznih ukrepov za preprecevanje okuzbe
je pomembno poznavanje virov okuzbe in
nacinov $irjenja bolezni. Tradicionalne diag-
nosti¢ne metode za ugotavljanje okuzb s krip-
tosporidiji (histoloske preiskave biopti¢nega
materiala ¢revesa, preiskave razmazov iztreb-
kov obarvanih z razli¢nimi specifi¢nimi bar-
vanji, specificne imunodiagnosti¢ne metode za
dokazovanje antigenov kriptosporidijev) samo
potrdijo oz. izkljucijo okuzbo, o viru okuzbe
pa na podlagi teh rezultatov ne moremo skle-
pati. Ravno zaradi te pomanjkljivosti so na
podrodju raziskav kriptosporidijev in kriptos-
poridioze v zacetku devetdesetih let prej$njega
stoletja uvedli molekularno-bioloske metode.
Z njihovo uporabo se je razkrila obseZna gene-
ti¢na raznolikost teh parazitov. Molekular-
no-bioloske metode so omogocile razlocevanje
po obliki in zgradbi izredno podobnih vrst oz.
genotipov kriptosporidijev in pokazale, da
lahko cloveka okuZijo razli¢ne vrste oz. geno-
tipi teh parazitov ter da se lovek z njimi okuzi
iz razli¢nih virov. Molekularno-bioloske meto-
de zato pomenijo pomemben napredek pri
proucevanju epidemiologije kriptosporidijev.
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Izsledki teh raziskav so kljuéni tudi pri uva-
janju ustreznih ukrepov za preprecevanje
okuzb s temi paraziti (14).

MOLEKULARNO-BIOLOSKE
METODE

Od razvoja prve veriZne reakcije s polimera-
zo (PCR, angl. polymerase chain reaction) za
raziskave kriptosporidijev in kriptosporidio-
ze so opisali Stevilne molekularno-bioloske
metode za ugotavljanje prisotnosti DNA krip-
tosporidijev tako v klini¢nih vzorcih kot tudi
v vzorcih iz okolja. Danes najve¢ uporabljajo
metode, s katerimi je mogoca tudi opredeli-
tev vrste oz. genotipa kriptosporidijev (14):

* Analiza polimorfizma dolZin restrikcijskih
fragmentov (RFLP, angl. restriction frag-
ment lenght polymorphism) pridelkov PCR,
predvsem gena za malo ribosomsko pode-
noto (SSU rRNA, angl. small subunit ribo-
somal RNA), gena za protein stene oocist
kriptosporidijev (COWP, angl. Cryptospo-
ridium oocyst wall protein), in gena za 60 k-
Da glikoprotein (GP60). Pri tej metodi
se pridelek PCR za dolocen cas izpostavi
delovanju ustreznih restrikcijskih endonu-
kleaz (encimi, ki rezejo dvojno vijacnico
DNA na to¢no dolo¢enem mestu), nato pa
se analizira razlike v vzorcih encimske raz-
gradnje pridelkov PCR.

* Analiza mobilnosti heterodupleksov (HMA,
angl. heteroduplex mobility assay). Pri tej
metodi se k pridelku PCR najprej prime-
$a znana t.i. referen¢na DNA, to meSanico
pa se segreje do temperature, pri kateri se
zacnejo komplementarne vijacnice DNA
razdvojevati. MeSanico se nato pocasi ohla-
ja, pri cemer se komplementarne vijacnice
ponovno povezZejo v dvojnovijatno DNA
(v t.i. homoduplekse), nastanejo pa tudi
t.1. heterodupleksi med enojnimi vija¢ni-
cami pridelka PCR in referen¢ne DNA, ki
se od homodupleksov razlikujejo po hitro-
sti potovanja v gelu.

 Analiza polimorfizma konformacije enovi-
jacnic (SSCP, angl. single strand confor-
mation polymorphism) pridelkov PCR,
predvsem gena za SSU rRNA, gena za ITS
(angl. internal transcribed spacer), gena za
70kDa protein toplotnega Soka (HSP70,
angl. 70 kDa heat shock protein) in gena za

GP60. Pri tej metodi se komplementarne
vija¢nice DNA pridelkov PCR najprej raz-
dvoji pri visoki temperaturi. Nastale eno-
vija¢nice pod dolo¢enimi pogoji oblikujejo
sekundarne strukture. Sekundarna struktu-
ra enovijacnic je odvisna od njihove nukleo-
tidne sestave, nanjo lahko vpliva Ze razlika
v enem samem nukleotidu. Razlike v sekun-
darni strukturi enovijacnic se analizira gle-
de na hitrost potovanja enovijacnic v gelu.

 Sekvencna analiza pridelkov PCR, predvsem
gena za SSU rRNA, 23 kDa glikoprotein
(p23), GP60 in 900kDa glikoprotein (GP900),
s katero se pridelkom PCR dolo¢i njihovo
nukleotidno zaporedje in s tem opredeli
vrsta oz. genotip kriptosporidija.

Prve tri od nastetih metod posredno opre-
delijo vrsto oz. genotip kriptosporidijev s pri-
merjavo vzorcev encimske razgradnje pridelkov
PCR in razlik v potovanju heterodupleksov oz.
enovijacnic v gelu. Te metode so dokaj eno-
stavne, hitre in poceni. V nekaterih primerih
s temi metodami vrst oz. genotipov ni mogoce
dokon¢no opredeliti. V teh primerih si poma-
gamo s sekvenc¢no analizo pridelkov PCR. Ta
metoda neposredno in dokonéno opredeli
vrsto oz. genotip kriptosporidijev z dolo¢itvijo
nukleotidnega zaporedja. Metoda je zanes-
ljiva, vendar ¢asovno zamudna, draga in teh-
ni¢no zahtevna (15).

Molekularno-bioloske metode so omogo-
Cile razloCevanje med razli¢nimi vrstami oz.
genotipi kriptosporidijev. Z nekaterimi je mogo-
Ce kriptosporidije opredeliti celo pod nivojem
vrste, kar dodatno razsiri njihovo uporabnost
pri proucevanju epidemiologije teh praZiva-
li (14, 16). Iz ugotovitev molekularno-bioloskih
metod, tj. iz spoznave razli¢nih vrst oz. geno-
tipov kriptosporidijev, lahko ugotavljamo
razli¢ne vire kriptosporidijev in nacine njiho-
vega prenosa ter tudi sklepamo na njihovo
patogenost (16).

VRSTE OZ. GENOTIPI
KRIPTOSPORIDIJEV IN
POMEN NJIHOVEGA
DOLOCANJA ZA JAVNO
ZDRAVSTVO

Za rod Cryptosporidium je znacilna obseZna
geneti¢na raznolikost. Danes je poimenova-
nih Stirinajst vrst in preko trideset genotipov
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Tabela 1. Viste in genotipi kriptosporidijev ter njihovi glavni gostitelji (14).

Virsta/genotip kriptosporidija ~ Glavni gostitelj

Virsta/genotip kriptosporidija  Glavni gostitelj

C. baileyi
C gall

(. meleagridis

gosii genotip I in Il

klunagii genotip

neimenovan gosji genofip 3b
neimenovan gosji genotip 7
racji genotip

(. andersoni

Ptici
kokosi, purani, ostali ptici
Stinkavd, kokosi,
divji petelini, dleski
purani in ostali ptici, ljudje
qosi
evrazijski kljunati
qosi
qosi
race, gosi
Liudje in domace Zivali
govedo, azijske kamele, ovce

C. canis psi
(. felis matke
(. hominis ljudie, opice
C. parvum ljudie, govedo, ovce, koze,
ielenjad in srnjad, rakuni, konji
C. suis prasici
C. wrairi morski prasicki
bovini genotip B govedo, ovce
genofip podoben genotipy govedo
jelenjadi in smiadi
koniski genotip konii
prasiji genotip Il prasici
Divje Zivali
C. muris glodavdi, azijske kamele
(. canis kojotji genofip kojofi

Divje Zivali
C. canis lisicji genotip lisice
C. hominis opicii genotip opice
genofip belega dihurja beli dihurji

ielenjad in sjad
misi vrste Peromyscus

genofip jelenjadi in srjadi
genotip mii vrste

Peromyscus maniculatus maniculatus
genofip mungov mungi
genofip oposumov oposumi
genotip pizmovk lin II pizmovke
genotip vrecariev | in Il vrecarii
jelenji genotip ielenjad in srnjad, ovce, lemurii
fisicii genotip lisice
medvedji genotip medvedi
misji genofip misi, podgane
skundii genotip skunki, rakuni
vevericji genofip veverice
7qiji genofip z0jci

Plazild, ribe
C. molnari ribe
C. saurophilum kuscarii

C. serpentis kate, kustarji
neimenovan genofip kustarjev kustarii

neimenovan kacji genotip kate
neimenovan kagji genofip W11 kace
Zelvji genotip Zelve

kriptosporidijev (tabela 1). Kriptosporidiji
so uvrsceni v vrste glede na bioloske (oblika
in zgradba oocist, zanje znacilni gostitelji) in
genetske znacilnosti. Mnogi kriptosporidiji
danes $e niso uvrsceni v vrste, ker so prou-
Cene le njihove genetske znacilnosti, zgolj na
osnovi katerih pa uvrstitev ni mogoca. Govo-
rimo o genotipih kriptosporidijev (skupini
organizmov z isto dedno zasnovo), ki so obi-
¢ajno poimenovani po gostitelju, v katerem
so jih prvic opisali (npr. gosji genotip so prvic
opisali pri goseh). Genetske znacilnosti teh
genotipov se razlikujejo od genetskih znacilno-
sti Ze obstojecih vrst. Stevilni genotipi bodo
v prihodnje, ko bodo proucili tudi njihove bio-
loske znacilnosti, najverjetneje predstavljali
samostojne vrste (14, 17).
Molekularno-bioloske raziskave so poka-
zale, da so vrste oz. genotipi kriptosporidijev
vecinoma prilagojeni na zanje znacilne gostite-
lje. Raziskovalci zato menijo, da vecina vrst
o0z. genotipov ne ogroZa zdravja ljudi (14, 17).

Dolgo ¢asa je prevladovalo mnenje, da je
C. parvum edina vrsta, ki povzroca okuzbo pri
¢loveku. Prazivali iz vrste C. parvum so do
nedavnega razvrscali v dva genotipa; humani
genotip in bovini genotip. Za humani geno-
tip (genotip 1) so menili, da okuZi izkljucno
cloveka, za bovini genotip (genotip 2) pa so
menili, da poleg goveda, ovc, koz ter jelenjadi
in srnjadi okuZi tudi ¢loveka. Danes predstav-
Jjata oba genotipa loceni vrsti, ki se razli¢no
prenasata. V vrsto C. parvum uvrscajo para-
zite, ki so jih prej uvrscali v bovini genotip.
Na cloveka se ti paraziti prenesejo posredno
ali neposredno predvsem z okuZenih Zivali
lahko pa tudi z okuZenih ljudi. Humani genotip
zaradi svojih bioloskih in genetskih znacilno-
sti danes tvori samostojno vrsto C. hominis.
Ta se lahko na ¢loveka prenese posredno ali
neposredno le z okuZenih ljudi (18).

Stevilne molekularno-bioloske raziskave
so pokazale, da sta vrsti C. parvum in C. homi-
nis najpogostejsi povzrociteljici okuzbe pri
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¢loveku (17). V razli¢nih drZavah obstajajo
razlike v pogostnosti pojavljanja okuzbe lju-
di z eno ali drugo vrsto. Iz tak$nih ugotovitev
je mogoce sklepati, da so ljudje na razlicnih
geografskih podrodjih izpostavljeni razlic-
nim virom okuZbe in na¢inom prenosa tega
parazita. V Avstraliji je 83 % primerov humane
kriptosporidioze posledica okuzbe s C. homi-
nis, kar kaZe na to, da so vir okuzbe obicajno
okuZeni ljudje in ne Zivali (19). Tudi v ZDA,
na Japonskem, Danskem, Kitajskem, Taj-
skem, v Kanadi, Indiji, Gvatemali, Malaviju,
Peruju, Keniji in Ugandi vecino okuzb pri ¢lo-
veku povzroca vrsta C. hominis (16, 20-31).
Nasprotno pa na Novi Zelandiji, v Veliki Bri-
taniji, Svici in Franciji, Severni Irski, na
Portugalskem in drugih delih Evrope pre-
vladujejo okuzbe ljudi z vrsto C. parvum, iz
Cesar je mogoce sklepati, da na teh podroc-
jih predstavlja Zivina poglavitni vir okuzbe za
Cloveka (32-41).

Vrsti C. parvum in C. hominis sta najpogo-
stejsi povzrociteljici okuzbe pri ¢loveku in le
njiju povezujejo z epidemijami humane krip-
tosporidioze (16). Opisanih je ve¢ epidemij
kriptosporidioze, od katerih je bila najob-
seznej$a epidemija v juznem Milwaukeeju
leta 1993. V njej je zaradi onesnaZenosti pitne
vode zbolelo preko 400.000 ljudi (42). Epi-
demija kriptosporidioze v Milwaukeeju je
do danes najobseZnejsa epidemija povezana
z onesnazenostjo pitne vode v zgodovini
ZDA. Poleg epidemij povezanih z onesnaZe-
nostjo pitne vode so pogoste tudi epidemije
kriptosporidioze v otroskih vrtcih, v bolni$ni-
cah, med starostniki v domovih za starejse in
delavcih na kmetijah, ki prihajajo v stik z oku-
Zenimi Zivalmi.

Vrsti C. parvum in C. hominis nista edini
vrsti, ki okuZita ¢loveka. Pri imunsko oslab-
Jjenih osebah in otrocih so opisali Se vrste
C. meleagridis, C. felis in C. canis, ki sicer pov-
zroCajo okuzbo pri Zivalih (16, 23, 27, 28, 34,
36-38, 43). Ljudi lahko, ne glede na njihovo
imunsko stanje, okuZzijo tudi C. muris, C. suis
in jelenji genotip kriptosporidija, vendar je
pogostost okuzb s temi kriptosporidiji izred-
no nizka (20, 24, 28, 30, 34, 39, 44, 45).

Rezultati molekularno-bioloskih raziskav
podpirajo domnevo, da je antropofilna vrsta
C. hominis na Cloveka bolj prilagojena in
s tem zanj tudi bolj kuzna kot zoofilne vrste

oz. genotipi kriptosporidijev. Ljudje, okuZe-
ni z vrsto C. hominis, v svojem blatu izlocajo
vedje §tevilo oocist in tudi dalj ¢asa kot tisti
okuZeni z zoofilnimi vrstami oz. genotipi
kriptosporidijev (30). Domnevo o vedji prila-
gojenosti C. hominis na ¢loveka potrjuje tudi
dejstvo, da je vecina epidemij humane kriptos-
poridioze navadno povezanih z vrsto C. hominis
in to celo na podrodjih, kjer sicer vecino spo-
radi¢nih okuzb povzroca vrsta C. parvum (34).

Vrste oz. genotipi
kriptosporidijev pri ljudeh
s kriptosporidiozo v Sloveniji

Pred nedavnim smo za raziskave kriptospo-
ridijev in kriptosporidioze na InStitutu za
mikrobiologijo in imunologijo Medicinske
fakultete v Ljubljani uvedli molekularno-bio-
losko metodo - sekvenéno analizo pridelkov
PCR. Z njo proucujemo, katere vrste oz. geno-
tipi kriptosporidijev najpogosteje povzrocajo
kriptosporidiozo pri ljudeh v Sloveniji, da bi
na podlagi tega lahko sklepali o virih okuzbe
in nacinih $irjenja bolezni. Po nasih doseda-
njih raziskavah povzroca pri nas, podobno kot
tudi drugod po Evropi, vecino okuzb ljudi
vrsta C. parvum. Ugotovili smo, da je bilo od
29 bolnikov s kriptosporidiozo 26 bolnikov
okuZenih s C. parvum, dva sta bila okuZena
s C. hominis in eden z jelenjim genotipom, ki
okuZi ¢loveka le izjemoma. Glede na ugoto-
vitve, da pri nas vecino okuzb ljudi povzroca
vrsta C. parvum, je mogoce zakljuditi, da je
v Sloveniji poglavitni vir okuzbe ¢loveka oku-
Zeno govedo ter drobnica in le redko okuZeni
ljudje. Ugotovljen jelenji genotip pri enem
izmed bolnikov s kriptosporidiozo pa kaze,
da doloceno tveganje za okuzbo ljudi pri nas
predstavljajo tudi divje Zivali. Vse te ugo-
tovitve bo potrebno upostevati pri uvajanju
ukrepov za preprecevanje kriptosporidioze
v Sloveniji (46). Ti ukrepi naj bi bili predvsem:

* umik Zivinoreje s podrocij, kjer so zajetja
pitne vode;

e prepredevanje nenadzorovanega iztoka
odplak iz hlevov, ker lahko le-te onesnazi-
jo podtalnico;

* zagotavljanje neoporecne pitne vode tudi
s sistemom filtracije vode skozi filtre s pora-
mi manj§imi od 1 um, saj kloriranje vode
oocist kriptosporidijev ne unici;
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* obcasno preverjanje pitne vode na oociste
kriptosporidijev s strani za to pristojnih
ustanov.

ZAKLJUCEK

Uspesnega zdravila za zdravljenje kriptospo-
ridioze zaenkrat Se ni, zato je zelo pomembno
preprecevanje okuzbe, predvsem z zagotovi-
tvijo neoporecne pitne vode in hrane (13).
Uvedba molekularno-bioloskih metod za razi-
skave nekaterih parazitov v zacetku devetde-
setih let je pomenila pomemben napredek
tudi na podrodju raziskav kriptosporidijev in
kriptosporidioze. Molekularno-bioloske meto-
de so bistveno pripomogle k razlo¢evanju po
obliki in zgradbi izredno podobnih vrst oz.

MED RAZGL 2005; 44

genotipov kriptosporidijev in s tem dale vpo-
gled v geneti¢no raznolikost teh parazitov.
Njihova uporaba pri proucevanju humane
kriptosporidioze je pokazala, da okuzbe pri
¢loveku ne povzrocata le vrsti C. hominis in
C. parvum, ampak da so lahko za cloveka
potencialno patogene tudi vrste oz. genotipi
kriptosporidijev, ki obi¢ajno povzrocajo okuzbo
le pri Zivalih. Molekularno-bioloske metode
so zaradi svoje visoke obcutljivosti omogoci-
le neposredno ugotavljanje prisotnosti krip-
tosporidijev ne samo v kuznini bolnikov
ampak tudi v vodi, hrani in razli¢nih drugih
vzorcih iz okolja. Danes so te metode podla-
ga za poznavanje epidemiologije kriptospo-
ridijev in kriptosporidioze, predvsem virov
okuzbe in nacinov Sirjenja te bolezni (35).
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