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Resumen 
La criptosporidiosis en terneros neonatos es causada por protozoos enteroparásitos del género Cryptosporidium. Es una 
afección caracterizada por cuadros de diarrea y deshidratación, dando lugar a una reducción en la producción y a las sub-
secuentes pérdidas económicas a productores ganaderos alrededor del mundo. La criptosporidiosis es además considerada 
una enfermedad zoonótica de relevancia para la salud pública ya que la ingesta de ooquistes puede ser fatal para niños, 
ancianos y personas inmunocomprometidas. El objetivo de este trabajo de revisión es estudiar la epidemiología de las in-
fecciones producidas por Cryptosporidium spp. en bovinos y los factores de riesgo asociados utilizando la literatura disponible 
para determinar la situación en Argentina. Se determinó que la prevalencia de la infección para terneros entre 1 a 60 días 
de edad es variable y ronda entre 16,3 y 25,5 %. Notablemente, en un brote se encontró que 84 % de los animales estaban 
infectados. Estudios moleculares determinaron que C. parvum fue la única especie encontrada en terneros menores a 60 
días en Argentina y se identificaron nueve subtipos diferentes pertenecientes a la familia IIa, incluyendo los subtipos zoo-
nóticos IIaA16G1R1, IIaA17G1R1, IIaA18G1R1 y IIaA19G1R1. Se encontró también el subtipo IIaA24G1R1 como un nuevo 
subtipo reportado únicamente en Argentina hasta el presente. Estudios realizados en el país determinaron que la edad, la 
presencia de diarrea y los suelos pobremente drenados son factores de riesgo asociados a la infección por Cryptosporidium 
spp. Este análisis reúne información que servirá para una mayor comprensión de las características epidemiológicas y fac-
tores de riesgo, ayudando a la prevención y desarrollo de estrategias de control para la criptosporidiosis bovina. 
 
Palabras clave: Cryptosporidium parvum, terneros, prevalencia, epidemiología, factores de riesgo, Argentina. 
 
Abstract 
Cryptosporidiosis in neonatal calves is caused by enteroparasites of the genus Cryptosporidium. This infectious disease 
is characterized by diarrhea and dehydration, leading to a reduction in production, causing economic losses in meat and 
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Introducción 
La diarrea infecciosa de terneros neonatales causada por 
enteropatógenos, constituye una preocupación constante 
para los sistemas productivos de carne y leche del sector 
ganadero en todo el mundo (Foster & Smith, 2009; Tomazic 
et al., 2018). No existen métodos de prevención y trata-
miento eficaces y los costos relacionados al cuidado de los 
animales afectados son altos. La diarrea lleva a un estado 
de deshidratación que da lugar a una disminución en la tasa 
de crecimiento. Además, el desenlace puede ser fatal, ha-
biéndose reportado tasas de mortalidad en terneros menores 
a 8 semanas de edad del 57,0% y 52,2 % en Estados Unidos 
y Corea del Sur, respectivamente (Sanford & Josephson, 
1982; USDA, 2008; Foster & Smith, 2009; Hur et al., 2013).  
Existen diferentes patógenos causantes de diarrea neonatal 
bovina: los virus rotavirus y coronavirus, las bacterias Es-
cherichia coli y Salmonella spp. y el protozoo Cryptospori-
dium spp. (Foster & Smith, 2009; Tomazic et al., 2018). 
Entre éstos, el agente más frecuentemente detectado es 
Cryptosporidium spp., pudiendo llegar hasta porcentajes de 
detección tan altos como 85 % en rodeos lecheros (Pinto de 
Almeida Castro et al., 2009; Modini et al., 2010).  
Dentro del phylum Apicomplexa se encuentran los protozoos 
parásitos del género Cryptosporidium, los cuales infectan a 

anfibios, reptiles, aves, peces y mamíferos (Fayer, 2010). En 
el ganado bovino, existen cuatro especies detectadas con 
mayor frecuencia: C. parvum, C. bovis C. ryanae y C. an-
dersoni, (Xiao & Feng, 2008; Xiao, 2010; Tomazic et al., 
2018). Dentro de estas especies, la considerada principal-
mente patogénica para terneros es C. parvum (Amer et al., 
2013; Tomazic et al., 2018). Además, diversos autores han 
detectado a C. parvum como el patógeno ubicuo más común 
en casos de diarrea neonatal (Nydam et al., 2001; Tomazic 
et al., 2013; Del Coco et al., 2014; Cho & Yoon, 2014; Lom-
bardelli et al., 2019; Garro et al., 2021). Las infecciones se 
caracterizan por presentar diferentes grados de diarrea, ano-
rexia y dolor abdominal, y pueden llevar a la muerte (Fayer 
& Xiao, 2008). C. parvum puede además infectar al hombre, 
y ha causado importantes brotes de criptosporidiosis hu-
mana asociados al consumo de agua contaminada en países 
desarrollados, afectando especialmente a pacientes inmu-
nosuprimidos y niños (Xiao & Feng, 2008). 
Los parásitos del género Cryptosporidium poseen un ciclo 
de vida monoxénico, es decir, requieren de un solo huésped. 
El animal infectado excreta al ambiente ooquistes esporula-
dos con sus heces. La transmisión a un nuevo huésped ocu-
rre por la vía fecal-oral, ya sea por contacto directo con 
heces infectadas o indirectamente al consumir agua o ali-
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dairy farming around the world. In addition, cryptosporidiosis is considered a zoonotic disease of relevance to public 
health since the ingestion of oocysts can be fatal for children, the elderly and immunocompromised people. The objective 
of this review is to determine the situation of the epidemiology of C. parvum-infections in cattle and associated risk factors 
in Argentina, based on the literature of recent studies. The prevalence of infection for calves between 1 to 60 days of age 
was determined to range between 16.3 and 25.5 %. Noteworthy, in a single outbreak, 84 % of calves were found to be 
infected. Molecular studies determined that C. parvum was the only species found in calves younger than 60 days of age 
in Argentina and altogether nine subtypes of the IIa family were identified, including the zoonotic subtypes IIaA16G1R1, 
IIaA17G1R1, IIaA18G1R1 and IIaA19G1R1. Among them, the IIaA24G1R1 subtype has been exclusively reported in this 
country so far. Studies carried out in Argentina determined that age, occurrence of diarrhea and poorly drained soils are 
risk factors associated with infection by Cryptosporidium spp. This analysis gathers information that will aid to understand 
the epidemiological characteristics and risk factors, facilitating the prevention and development of control strategies for 
bovine cryptosporidiosis. 
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mentos contaminados con ooquistes. Luego de la ingestión 
por el huésped, los ooquistes se exquistan e invaden las cé-
lulas del tracto gastrointestinal donde sufren reproducción 
asexual y sexual, y dan lugar a la formación de dos tipos de 
ooquistes de pared fina y de pared gruesa. Los primeros li-
beran esporozoitos que infectan nuevas células intestinales 
y los segundos son liberados al ambiente con las heces (Fayer 
& Xiao, 2008; Bouzid et al., 2013; Tomazic et al., 2018).  
La evolución ha llevado a que la colonización del huésped y 
la diseminación de estos parásitos sea altamente eficiente. 
Por un lado, los ciclos sucesivos de multiplicación en el 
huésped resultan en una enorme carga parasitaria en su 
tracto digestivo, asegurando una excreción eficiente de oo-
quistes que se diseminan en el ambiente. Así, se ha repor-
tado que un solo ternero excreta hasta 600 millones de 
ooquistes por día (Zambriski et al., 2013). Por otra parte, la 
gruesa pared de los ooquistes les permite resistir una amplia 
variedad de condiciones ambientales, e incluso a muchos 
desinfectantes. Finalmente, la dosis infectiva es muy baja, 
habiéndose reportado que con la ingestión de sólo 17 oo-
quistes puede establecerse la infección de un ternero 
(Nydam et al., 2001). Estas características aseguran la su-
pervivencia del parásito y la compleción de su ciclo de vida 
y resultan, además, en la contaminación masiva del am-
biente con ooquistes, especialmente en las cercanías de es-
tablecimientos de producción ganadera (Fayer & Xiao, 2008; 
Wyatt et al., 2010).  
Para determinar la especie infectante de Cryptosporidium 
spp. se utilizan métodos moleculares, entre estos, la reac-
ción en cadena de la polimerasa (PCR) la que permite obte-
ner un gran número de copias de una secuencia específica 
a partir de una muestra pequeña de ADN. Actualmente, la 
subunidad menor del gen ribosomal 18S (18S ARNr) es el 
locus más utilizado por los investigadores para detectar y 
diferenciar las especies de Cryptosporidium (Santin, 2020; 
Xiao, 2010). En particular, se utiliza una variante de la téc-
nica de PCR denominada PCR-RFLP, en la cual, luego de la 
amplificación del gen 18S ARNr por PCR, se emplean enzi-
mas de restricción que lo cortarán en lugares específicos 
para dar lugar a un patrón de bandas característico y, a partir 
de estas, se podrá identificar a la especie de Cryptospori-
dium infectante (Xiao, 2010; Maidana et al., 2014). Por otra 
parte, en el caso de la especie C. parvum, la subtipificación 

es cada vez más utilizada para estudios epidemiológicos. 
Este tipo de métodos ha sido de gran ayuda para el estudio 
de transmisión, infección y búsqueda de fuentes de conta-
minación en el caso de criptosporidiosis endémicas. La he-
rramienta más comúnmente utilizada para la subtipificación 
de C. parvum está basada en la amplificación por PCR del 
gen que codifica a la glicoproteína de 60 kDa (GP60). Luego 
de la amplificación del gen gp60, se realiza su secuenciación 
y, a partir de estas secuencias un alineamiento con alelos 
de referencia correspondientes a las familias IIa, IIb, IIc, IId, 
IIe y IIf (Fayer & Xiao, 2008; Xiao, 2010, Maidana et al., 
2014). Después, mediante un análisis filogenético se puede 
confirmar la familia a la cual pertenece el alelo del gen gp60 
en estudio (Maidana et al., 2014). Además, este gen con-
tiene una repetición en tándem compuesta de las secuencias 
trinucleotídicas TCA, TCG o TCT, y la variación en el número 
de estas repeticiones sirve para determinar el subtipo de una 
familia, lo que permite a su vez identificar y diferenciar las 
cepas circulantes de C. parvum. Entonces, los subtipos se 
designan por la familia a la que pertenecen (por ejemplo IIa 
o IIb) seguido por el número de repeticiones del trinucleótido 
(por ejemplo 20 veces TCA y 2 veces TCG se designa A20G2). 
La familia IIa, se caracteriza por tener una o dos copias de 
la secuencia ACATCA luego de la repetición del trinucleótido 
y esto se representa por R1 o R2 (Xiao, 2010). Es de impor-
tancia determinar el subtipo de C. parvum ya que se ha es-
tablecido que algunos de ellos están asociados a zoonosis, 
como algunos subtipos de la familia IIa e IId (Fayer & Xiao, 
2008). Por ello, analizar la epidemiología molecular de este 
enteroparásito es de gran relevancia tanto para el sistema 
de producción agropecuaria como para la salud pública. 
Al presente, no existen vacunas ni otros métodos estableci-
dos para el control de la criptosporidiosis bovina (Florin-
Christensen et al., 2021). Es necesario aumentar el 
conocimiento sobre esta parasitosis, su prevalencia y fac-
tores de riesgo asociados, para establecer estrategias efi-
cientes que permitan disminuir la diseminación del parásito. 
El objetivo de esta revisión es analizar diversos aspectos de 
la epidemiología de las infecciones por Cryptosporidium spp. 
en bovinos y de factores de riesgo asociados a las mismas, 
utilizando la literatura disponible, para obtener un análisis 
más detallado de la situación de la criptosporidiosis bovina 
en Argentina. 
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Desarrollo 
Prevalencia de Cryptosporidium spp. 
El trabajo que determinó por primera vez la prevalencia de 
Cryptosporidium spp. en bovinos de nuestro país fue reali-
zado por Bellinzoni et al. en 1990. Este estudio analizó los 
microorganismos presentes en la materia fecal de pequeños 
terneros de rodeos de cría y de tambo que sufrían diarrea. 
Para este estudio, se tomaron muestras provenientes de di-
versas provincias del país incluyendo Buenos Aires, Córdoba, 
Santa Fe, Entre Ríos y La Pampa. Se analizaron muestras de 
materia fecal diarreica obtenidas de un total de 452 terneros, 
pertenecientes a 36 granjas y 33 tambos, para determinar 
la presencia de los microorganismos comunes causales de 
la infección como lo son Rotavirus, Escherichia coli, Cryptos-
poridium spp. y Salmonella spp. Entre estos enteropatóge-
nos, Cryptosporidium spp. tuvo una prevalencia del 30,5 % 
y 29,6 % en terneros de rodeos de cría y tambos, respecti-
vamente. Además, se identificó en 27 granjas y en 23 tam-
bos. Este estudio demostró por primera vez que las 
infecciones por Cryptosporidium spp. se encontraban alta-
mente diseminadas en la Argentina. En los siguientes años, 
se determinó la prevalencia de Cryptosporidium spp. en de-
terminadas zonas con producción de bovinos, principalmente 
analizando la situación de terneros menores a 60 días. A 
continuación, se realizará una breve descripción de los tra-
bajos realizados en las provincias de Córdoba (Tiranti et al., 
2011; Lombardelli et al., 2019), Santa Fe (Modini et al., 
2010; Modini et al., 2011) y Buenos Aires (Del Coco et al., 
2008; Garro et al., 2016).  
Tiranti et al. (2011) analizaron muestras de materia fecal 
de terneros menores a 7 semanas de edad (n=620) prove-
nientes de 43 establecimientos lecheros del distrito de San 
Martín, Córdoba. Determinaron una prevalencia de ooquistes 
de Cryptosporidium spp. en materia fecal del 19,4 %. El pro-
medio de terneros analizados por rodeo fue de 13, encon-
trándose prevalencias desde 0 % a 58,3 %, con una media 
de 14,3 %. Posteriormente, Lombardelli et al. (2019), halla-
ron una prevalencia algo superior, de 25,5 %, al analizar un 
total de 1073 muestras de materia fecal de terneros de 
tambo menores a 60 días de la misma zona, correspondien-
tes a 54 rodeos. En 48 de los 54 rodeos al menos un ternero 
fue positivo. 
Por otro lado, en la cuenca lechera de la provincia de Santa 

Fe se realizaron dos estudios. En el primero (Modini et al., 
2010), se obtuvieron muestras de materia fecal de 106 ter-
neros de crianza artificial de edades comprendidas entre 2 
semanas a 2 meses (n=60) y menores a dos semanas 
(n=46). Se hallaron ooquistes de Cryptosporidium spp. en 
85 % y 83 % en el primer y segundo grupo, respectivamente. 
En el segundo artículo, se analizaron las heces de terneros 
de 1 a 60 días de edad, pertenecientes a tres establecimien-
tos. Se identificó que el 24 % de los animales excretaban 
ooquistes de Cryptosporidium spp. La mayor proporción de 
infección fue de 38 % y la menor de 11 % (Modini et al., 
2011). El autor atribuye las diferencias encontradas en 
ambos estudios al ambiente en donde se desarrollaban los 
terneros en cada establecimiento.  
Finalmente, en la provincia de Buenos Aires se encontraron 
valores similares de prevalencia de 17 % y 16,3 % en los 
trabajos realizados por Del Coco et al. (2008) y Garro et al. 
(2016), respectivamente. En el primero, se analizó la materia 
fecal de 280 terneros de tambo menores a 30 días de vida, 
pertenecientes al área rural de General Mansilla, distrito de 
Magdalena. Mientras que Garro et al. (2016), analizaron un 
total de 552 muestras de terneros de tambo menores a 70 
días de diferentes distritos de la provincia de Buenos Aires, 
incluyendo Exaltación de la Cruz, General Belgrano, Lobos, 
Luján, Marcos Paz, Monte, Navarro y San Miguel del Monte.  
 
Factores de riesgo de Cryptosporidium spp.  
Para comprender el análisis de factores de riesgo, es impor-
tante tener en consideración los conceptos de riesgo relativo 
(RR) y odds ratio (OR) que se utilizan para evaluar la signi-
ficancia de los mismos. Se denomina RR a la razón entre 
proporciones en cada grupo, es una medida del riesgo de un 
grupo comparado con el otro. Por otro lado, OR es la razón 
entre dos probabilidades de presentar un evento o de no pre-
sentarlo (Altman, 1991). En ambos casos, valores mayores 
a 1 indican que el factor se asocia a mayor ocurrencia del 
evento y, por consiguiente, es significativo. 
En Argentina, solamente tres autores han analizado los po-
tenciales factores de riesgo asociados a la criptosporidiosis. 
Por un lado, Modini et al. (2011) realizaron el análisis de 
riesgo de infección en terneros con y sin diarrea y presencia 
y ausencia de Cryptosporidium spp., obteniendo un RR del 
2,85 para terneros infectados menores a 15 días de edad 
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que presentaban diarrea y un RR de 3,00 para riesgo de in-
fección con Cryptosporidium spp. en animales con diarrea. 
Por otro lado, Tiranti et al. (2011) evaluaron diversas carac-
terísticas del ternero, entre éstas el número de parición de 
la vaca, dificultades durante el parto, edad, y tipo de suelo. 
Únicamente la edad se encontró asociada con la liberación 
de ooquistes, con una mayor probabilidad de encontrar un 
ternero positivo si éste era menor de 15 días de edad (RR 
de 3,8). Con respecto al tipo de suelo, se halló que los rodeos 
tienen hasta tres veces más riesgo de una mayor prevalencia 
si los establecimientos están localizados en áreas con suelos 
pobremente drenados (RR: 2,9). Finalmente, Garro et al. 
(2016) analizaron diversas variables categóricas de cada 
ternero y calcularon el OR. A partir de este análisis, se halló 
que la edad del animal, la ocurrencia de diarrea y la obser-
vación de sangre en las heces están altamente asociados 
con la liberación de ooquistes. Según su estudio, la edad del 
ternero y la liberación de ooquistes están fuertemente aso-
ciadas, obteniéndose su mayor frecuencia en terneros de 
menos de 20 días de edad (OR de 7,4).  
 
Epidemiología molecular 
Algunos estudios analizaron la especie de Cryptosporidium 
spp. infectante de terneros de Argentina mediante métodos 
moleculares. Así, utilizando PCR-RFLP, se determinó la in-
fección exclusiva por C. parvum en todas las muestras ana-
lizadas (n= 393). Si bien no puede descartarse la presencia 
de otras especies de Cryptosporidium en bovinos de nuestro 

país, estas no han sido detectadas hasta el momento en ter-
neros menores de 2 meses de edad (Tomazic et al., 2013; 
Del Coco et al., 2014; Lombardelli et al., 2019).  
La caracterización molecular de C. parvum es de importancia 
para determinar factores epidemiológicos y, como fue men-
cionado previamente, para establecer la posible ruta de 
transmisión basándose en la subtipificación de gp60 (Xiao, 
2010). En Argentina, los subtipos hallados por Tomazic et al. 
(2013), Del Coco et al. (2014) y Lombardelli et al. (2019) 
pertenecen a la familia IIa, la cual incluye subtipos zoonóti-
cos (Fayer & Xiao, 2008). Tomazic et al. (2013) analizaron 
muestras de materia fecal de terneros (n=45) de 5 a 60 
días de edad pertenecientes a granjas de Buenos Aires 
(n=9), Santa Fe (n=6) y Córdoba (n=3). Por otro lado, Del 
Coco et al. (2014) analizaron muestras provenientes de ter-
neros menores a 60 días de edad de establecimientos de la 
provincia de Buenos Aires (n=73). Finalmente, Lombardelli 
et al. (2019) analizaron muestras de terneros menores a 60 
días de edad (n=47) pertenecientes a establecimientos de 
la provincia de Córdoba. En todos los casos, se realizó una 
extracción de ADN a partir de muestras de materia fecal, 
mediante técnicas moleculares se determinó la presencia de 
C. parvum por PCR-RFLP y, luego, se analizaron los subtipos 
mediante amplificación del gen gp60, secuenciación y aná-
lisis bioinformático. Es importante mencionar que en el caso 
de Tomazic et al. (2013) y Del Coco et al. (2014) se encon-
traron más de un subtipo para algunas de las muestras. Los 
resultados obtenidos se resumen en la Tabla I.  
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Discusión y Conclusión 
La criptosporidiosis bovina se encuentra muy diseminada 
alrededor del mundo. Es provocada por la especie C. parvum 
que coloniza y se reproduce en el intestino de terneros in-
fectados, y que se disemina en forma de ooquistes liberados 
al medio ambiente con la materia fecal (Bamaiyi et al., 2017; 
Tomazic et al., 2018). Afecta principalmente a terneros neo-
natos en los primeros dos meses, dando lugar a diarrea, le-
targia, anorexia y deshidratación, con las consecuentes 
pérdidas económicas generadas por la reducción en la ga-
nancia de peso, los cuidados veterinarios requeridos para el 
tratamiento y, en el menor de los casos, por la muerte de los 

animales infectados (Lombardelli et al., 2019). Además, C. 
parvum, como especie zoonótica, puede infectar también a 
humanos, causando diarreas severas especialmente en 
niños y pacientes inmunosuprimidos (Fayer & Xiao, 2008). 
Es por esto que el objetivo de esta revisión fue recopilar los 
datos epidemiológicos disponibles de la criptosporidiosis bo-
vina en diferentes provincias de Argentina para poder com-
prender la situación de esta enfermedad en nuestro país.   
La prevalencia obtenida para Cryptosporidium spp. en los 
trabajos realizados en Argentina se encuentra entre 16,3 y 
25,5 % (Tabla I). Pero se reportó también en un caso un alto 
valor de animales infectados del 84 % en Santa Fe (Modini 
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a Se indica en paréntesis el subtipo determinado sobre el total de subtipos encontrados, en algunos casos se encontró más de 
un subtipo por muestra. En el estudio de Del Coco et al. 2014 se encontraron 75 subtipos en 73 muestras mientras en Tomazic 
et al. 2013 se encontraron 46 subtipos en 45 muestras analizadas.
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Tabla I. Subtipos de C. parvum basados en gp60 encontrados en Argentina
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et al. 2010). En este caso se analizó la presencia de ooquis-
tes en muestras de materia fecal provenientes de terneros 
de diferentes tambos con sistema de crianza artificial “en 
estaca”. El suelo del corral era de tierra, había presencia de 
moscas, convivencia con otros animales y no poseían refugio 
ni separación por edad con otros terneros. Valores de pre-
valencia altos como los encontrados por estos autores fueron 
también hallados en estudios realizados en Japón, México y 
Suecia (93 %, 93,4 % y 96 %, respectivamente; Maldonado-
Camargo et al.,1998; Uga et al., 2000; Silverlås et al., 2009). 
Además, se han reportado valores elevados de prevalencia 
en España (47,9 %), India (38,1 %), Canadá (40,6 %) y Es-
tados Unidos (40,6 %) (Castro-Hermida et al., 2002; Singh 
et al., 2006; Trotz-Williams et al., 2006; Fayer et al., 2005). 
Por otro lado, otro estudio realizado por Modini et al. (2011) 
en la misma provincia arrojó una prevalencia mucho más 
baja de 24 %, correspondiendo con lo que se observó en 
otros estudios en Argentina. Los terneros incluidos en este 
estudio provenían de otros establecimientos, también si-
guiendo una crianza de sistema artificial y estaca. Sin em-
bargo, estos establecimientos contaban con una mayor 
calidad e higiene sanitaria. Esto podría haber contribuido a 
la gran diferencia en la prevalencia obtenida en relación con 
el estudio anterior. 
Por otra parte, Tiranti et al. (2011) y Lombardelli et al. (2019) 
analizaron la prevalencia de Cryptosporidium spp. en la zona 
de General San Martín, provincia de Córdoba, mediante la 
detección de ooquistes en muestras de materia fecal de ter-
neros. Obtuvieron valores de prevalencia del 19,4 % y 25,5 
%, respectivamente. Esta diferencia apunta a un leve au-
mento de la prevalencia de Cryptosporidium spp. en la zona 
estudiada entre 2011 y 2019. Resultados de una tasa de in-
fección similar fueron obtenidos en un estudio más antiguo 
(Bellinzoni et al., 1990), en el que se halló una prevalencia 
del 29,6 % en terneros de tambo y 30,5 % en terneros de 
rodeos de cría. Sin embargo, los resultados de Bellinzoni et 
al. (1990) no son representativos de la situación real de los 
establecimientos analizados ya que se tomaron únicamente 
muestras de terneros que presentaban diarrea sin considerar 
a los animales sanos y, además, en este estudio se analiza-
ron conjuntamente muestras de varias provincias. Los re-
sultados de prevalencia más bajos reportados en Argentina 
son aquellos de la provincia de Buenos Aires, obtenidos por 

Del Coco et al. (2008) y Garro et al. (2016), en los que se 
encontraron valores del 16,3 % y 17 %, respectivamente.  
La presencia de ooquistes en materia fecal se detecta por 
observación microscópica de extendidos luego de una tinción 
modificada de Ziehl–Neelsen (Fayer & Xiao, 2008). Esta tin-
ción es específica para ooquistes de Cryptosporidium spp. 
los cuales se visualizan de color rosado. No permite, sin em-
bargo, determinar la especie infectante, para lo cual son ne-
cesarios estudios moleculares. Sin embargo, dado que C. 
parvum fue la única especie hallada en terneros de menos 
de 60 días de edad en todos los estudios moleculares reali-
zados hasta ahora en Argentina (Tomazic et al., 2013; Del 
Coco et al., 2014; Lombardelli et al., 2019; Santin, 2020; 
Garro et al., 2021), puede hipotetizarse que los valores de 
prevalencia para Cryptosporidium spp. mencionados, co-
rresponden a la prevalencia de C. parvum.  
El estudio molecular de los subtipos de C. parvum es de gran 
importancia para determinar el potencial zoonótico de los 
mismos. En Argentina, Tomazic et al. (2013), Del Coco et al. 
(2014) y Lombardelli et al. (2019) analizaron los subtipos 
de C. parvum los cuales pertenecieron a la familia zoonótica 
IIa. Dentro de los subtipos encontrados en Argentina, 
IIaA16G1R1, IIaA17G1R1, IIaA18G1R1, IIaA19G1R1 e 
IIaA20G1R1 han sido identificados en muestras de materia 
fecal humana en pacientes con diarrea en Suecia, Australia, 
Etiopía, Estados Unidos, Irlanda, Gran Bretaña, Reino Unido, 
Escocia, Noruega y España (Insulander et al., 2013; Koehler 
et al., 2014; Adamu et al., 2010; Feltus et al., 2006; Zintl et 
al., 2009, 2011; Chalmers et al., 2005; Deshpande et 
al.,2015; Lange et al.,2014; Ghaffari & Kalantari, 2014a; Se-
gura et al., 2015). Este es un hallazgo de gran importancia 
ya que demuestra el impacto que potencialmente puede 
tener C. parvum en la salud pública. Además, los ooquistes 
de este parásito son sumamente resistentes a desinfectan-
tes comunes y a condiciones ambientales desfavorables. 
Consecuentemente, con prácticas de higiene deficiente, la 
perpetuación de los ooquistes en el ambiente puede afectar 
no solamente a los trabajadores en contacto con los anima-
les, si no que la contaminación de cuerpos de agua podría 
dar lugar a brotes de criptosporidiosis en humanos, los cua-
les podrían ser fatales para niños, adultos mayores y per-
sonas inmunocomprometidas (Fayer & Xiao, 2008).  
En las investigaciones realizadas en Argentina se pueden 

57Ciencias Exactas, Naturales, Experimentales y de la Salud

de Alba, Florin-Christensen, Schnittger



encontrar concordancias dentro de los subtipos aislados por 
Tomazic et al. (2013), Del Coco et al. (2014) y Lombardelli 
et al. (2019) que fueron identificados frecuentemente, como 
es el caso de IIaA18G1R1, IIaA20G1R1, IIaA21G1R1, 
IIaA22G1R1. Estos subtipos fueron detectados, aunque con 
baja frecuencia, en terneros neonatos de Hungría, Inglaterra, 
Reino Unido, Países Bajos, Eslovaquia, Suecia, Estonia, Ser-
bia y Montenegro, Uruguay, Alemania y República Checa 
(Plutzer & Karanis, 2007; Brook et al., 2009; Chalmers et 
al., 2011; Ghaffari & Kalantari, 2014b; Wielinga et al., 2008; 
Hatalová et al., 2019; Silverlås et al., 2010, 2013; Santoro 
et al., 2019; Misic & Abe, 2007; Caffarena et al., 2020; Bro-
glia et al., 2008; Kvá  et al., 2011). 
Por otra parte, algunos de los subtipos se identificaron con 
relativamente baja (IIaA17G1R1, IIaA23G1R1) o muy baja 
frecuencia (IIaA16G1R1, IIaA19G1R1, IIaA24G1R1) en Ar-
gentina (Tomazic et al. 2013, Del Coco et al. 2014 y Lom-
bardelli et al. 2019). Los subtipos IIaA16G1R1 y IIaA17G1R1 
también han sido identificados por otros autores en terneros 
neonatos (Trotz-Williams et al., 2006; Iqbal et al., 2015; Imre 
et al., 2011; Broglia et al., 2008; Hijjawi et al., 2016; Caffa-
rena et al., 2020; Plutzer & Karanis, 2007; Brook et al., 2009; 
Thompson et al., 2007; Wielinga et al., 2008; Silverlås et al., 
2013, Chalmers et al., 2019; Hatalová et al., 2019; Holz-
hausen et al., 2019; Kaupke et al., 2015, Santoro et al., 
2019; Ramo et al., 2014; Deshpande et al., 2015; Follet et 
al., 2011). Además, estos subtipos han sido aislados a partir 
de materia fecal de ovejas, cerdos, perros, corderos, caballos 
y burros (Hijjawi et al., 2016; Smith et al., 2010; Imre et al., 
2013; Kaupke et al., 2017; Kvá  et al., 2009; Ramo et al., 
2014; Rosanowski et al., 2018; Essid et al., 2018; Laatamna 
et al., 2015). El hecho de haber sido aislados de gran varie-
dad de especies indica la relevancia de la convivencia de 
bovinos con otros animales. Los últimos pueden servir como 
fuente de ooquistes y consecuentemente infectar a terneros 
neonatos. Asimismo, estos subtipos son considerados de 
importancia zoonótica (Fayer & Xiao, 2008) y, como ya se ha 
desarrollado, fueron aislados en varias oportunidades en pa-
cientes diarreicos. La razón de la capacidad de estos subti-
pos de C. parvum en particular de infectar diversas especies 
animales requiere mayor investigación y puede indicar la 
presencia de críptoespecies o de un complejo de especies 
críptico. Por otro lado, el subtipo IIaA19G1R1 ha sido repor-

tado por diversos autores en muy baja frecuencia (Wielinga 
et al., 2008; Brook et al., 2009; Connelly et al., 2013; Chal-
mers et al., 2019; Lange et al., 2014; Kaupke et al., 2015; 
Santoro et al., 2019) al igual que Tomazic et al. (2013), el 
cual ha sido el único trabajo realizado en Argentina en re-
portar este subtipo de C. parvum. Finalmente, el subtipo 
IIaA24G1R1 hallado por Lombardelli et al. (2019) fue única-
mente identificado en Argentina hasta el momento. 
Como se ha mencionado previamente, analizar los factores 
de riesgo brinda información acerca de métodos de control 
que se pueden establecer para lograr disminuir la disemi-
nación de la criptosporidiosis. Además, tener conocimiento 
de los mismos puede ayudar a prevenir la infección de ter-
neros sanos por la diseminación ambiental dada por la con-
taminación con ooquistes del parásito (Garro et al., 2016). 
Hay muy pocos trabajos realizados en Argentina donde se 
analicen factores de riesgo. Tiranti et al. (2011) evaluaron 
la edad de los tenernos como factor de riesgo, obteniendo 
un RR de 3,78 en terneros menores a 15 días. Por lo que 
este grupo etario tiene una mayor probabilidad a ser positi-
vos a la infección por C. parvum. Estos resultados concuer-
dan con el otro estudio hecho en Argentina por Modini et al. 
(2011), quienes obtuvieron un RR de 2,85, al igual que in-
vestigaciones realizadas en España, México y Canadá donde 
se encontró un mayor riesgo de infección por C. parvum en 
terneros en la segunda semana de vida en comparación con 
grupos etarios de 16 a 60 días (de la Fuente et al., 1999; 
Maldonado-Camargo et al., 1998; Trotz-Williams et al., 
2007).  
Modini et al. (2011) también analizaron el riesgo de infección 
en animales con diarrea, obteniendo un RR de 3,0. Este re-
sultado es concordante con otros autores donde encontraron 
significancia entre la presencia de diarrea y la infección por 
C. parvum (Wade et al., 2000; Izzo et al. 2011; Al Mawly et 
al.; 2015; Meganck et al. 2015). Además, Garro et al. (2016) 
asociaron la presencia de diarrea con la liberación de oo-
quistes, coincidiendo con los resultados obtenidos por Modini 
et al. (2011). Garro et al. (2016) llevaron el estudio aún más 
lejos analizando la edad en la que había una mayor frecuen-
cia de liberación de ooquistes, encontrándose un OR de 7,4 
en terneros menores a 20 días. Otras investigaciones con-
cuerdan con estos resultados (Maddox-Hytell et al., 2006; 
Brook et al., 2008; Cardoso et al., 2008). Esto indica la im-
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portancia de la separación de los terneros infectados que 
pueden contribuir a la contaminación ambiental con ooquis-
tes y, consecuentemente, a la diseminación de infección a 
animales sanos. 
Basado en la alta prevalencia de los terneros neonatos, se 
puede decir que son el grupo etario de mayor relevancia al 
momento de establecer controles para evitar la diseminación 
de la transmisión zoonótica de C. parvum (Xiao et al., 2007). 
Tiranti et al. (2011) analizaron el riesgo asociado a la calidad 
de suelo con respecto a la prevalencia de Cryptosporidium 
spp. Sus resultados demostraron que hay hasta casi 3 veces 
más probabilidad de tener una alta prevalencia de infección 
en suelos pobremente drenados (RR: 2,9). Esto coincide con 
otras investigaciones como en el caso de Modini et al. (2010) 
en el cual la prevalencia hallada fue del 84 %, donde los ter-
neros se criaban en sistema de crianza artificial con suelos 
de tierra. Otro autor también analizó el tipo de suelo como 
factor de riesgo, encontrando que el riesgo de infección era 
66 % mayor en suelos de paja que aquellos con suelos de 
cemento, los últimos se pueden limpiar con agua a diferencia 
de los de paja que solamente se remueven (Castro-Hermida 
et al., 2002). Estos resultados son de gran importancia ya 
que demuestran la relevancia que tiene el ambiente de 
crianza en la infección por C. parvum. 
Es necesario continuar con el análisis de factores de riesgo 
en la Argentina como la severidad de la diarrea en co-infec-
ciones, las prácticas de cría, entre éstas, la ingesta de ca-
lostro adecuado, el tipo de vivienda, la falta de higiene, y 
factores ambientales como la temperatura y la humedad, 
con el objetivo final de transmitir los hallazgos a los criadores 
para disminuir la infección de terneros con Cryptosporidium 
spp. (Maldonado-Camargo et al., 1998; Mohammed et al., 
1999; Fayer, 2004; Maddox-Hytell et al., 2006). 
Se encuentran en curso en diversas partes del mundo in-
vestigaciones para el desarrollo de vacunas y estrategias te-
rapéuticas para la criptosporidiosis bovina (Florin- 
Christensen et al., 2021). Sin embargo, hasta poder disponer 
de estas herramientas, el análisis de factores de riesgo aso-
ciados a la diarrea neonatal por Cryptosporidium spp. en 
terneros juega un rol esencial para determinar la contribución 
de cada uno de ellos a la infección, ayudando a la imple-
mentación de estrategias de control. Entre éstas se deben 
considerar: i) reducir el nivel de densidad en las granjas, ii) 

separar los animales por edad, iii) asegurar la ingesta de ca-
lostro de calidad, iv) adecuadas prácticas sanitarias. Estas 
medidas ayudarían a controlar una enfermedad bovina de 
alta relevancia, tanto desde el punto de vista productivo como 
así también por constituir un riesgo para la salud pública.  
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