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Kryptosporydioza to choroba zarówno ludzi, jak 
i  zwierząt, jest również parazytozą o  charakterze 
zoonotycznym. Wywoływana jest przez pierwotniaka 
z  rodzaju Cryptosporidium, typ Apicomplexa, rząd 
Eucoccidiida, rodzina Cryptosporidiidae. Pasożyt po 
raz pierwszy został opisany w 1907 r. przez Tyzzera, 
który wykazał obecność oocyst Cryptosporidium 
w żołądku myszy (105). Dotychczas zidentyfikowano 
27 gatunków pasożyta, 40 genotypów i 41 subgeno-
typów u  około 150 gatunków zwierząt (110, 113). 
Kryptosporydioza ma istotne znaczenie w  hodowli 
zwierząt gospodarskich. Na ogół zarażenia przybierają 
formę bezobjawowych inwazji, które bezpośrednio 
nie powodują upadków zarażonych osobników, ale 
mają istotny wpływ na tempo wzrostu i prawidłowy 
rozwój żywicieli. U  zwierząt biegunki mają naj-
częściej charakter polietiologiczny, wśród których 
obserwuje się współistniejące zakażenia bakteryjne 
i wirusowe, a także inwazje pasożytnicze. Szczególnie 
w tej grupie patogenów zarażenia powodowane przez 
Cryptosporidium spp. nasilają objawy chorobowe (25, 
83, 96). Straty notowane w hodowli bydła na świecie 
powodowane wyłącznie przez te pierwotniaki ocenia 
się na 5-10% w skali roku (55). Na szczególną uwagę 
zasługują zoonotyczne gatunki pierwotniaka, jak np. 
Cryptosporidium parvum. Obecność oocyst pasożyta 

stwierdzano u wielu gatunków ssaków, ale również 
u  gadów i  ptaków. Wśród zwierząt gospodarskich 
głównym rezerwuarem C. parvum jest bydło (83, 
92). W hodowli owiec i kóz pierwotniak ma mniejsze 
znaczenie, chociaż znane są przypadki inwazji prowa-
dzących do masowych upadków jagniąt (11).

Inwazje C. parvum u przeżuwaczy
Do zarażenia cieląt zwykle dochodzi w  krótkim 

czasie po porodzie, o czym może świadczyć obecność 
oocyst w kale już u 3-dniowych zwierząt, natomiast 
szczyt inwazji przypada pomiędzy 1. a 3. tygodniem 
życia (32). Najwyższą prewalencję Cryptosporidium 
notuje się u młodych osobników do 21. dnia życia (84, 
85, 89). Do organizmu pierwotniak dostaje się drogą 
pokarmową, gdzie w świetle jelita cienkiego z oocyst 
uwalniane są sporozoity, które aktywnie wnikają do 
enterocytów. W komórkach nabłonka szybko prze-
kształcają się w trofozoity przechodzące cykl rozmna-
żania bezpłciowego i płciowego, w wyniku którego 
powstają formy potomne (merozoity) zdolne do zara-
żenia kolejnych enterocytów, obejmując w ten sposób 
poszczególne odcinki jelit. W wyniku rozmnażania 
płciowego z merozoitów kolejno w procesie gamogonii 
i sporogonii powstają cienko- i grubościenne oocysty 
(z podwojną otoczką lipidową), które już jako sporu-
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lowane oocysty zawierające 4 sporozoity wydalane są 
wraz z kałem do środowiska. W świetle jelita na drodze 
autoinwazji z  cienkościennych oocyst uwalniają się 
sporozoity, które ponownie inicjują cykl rozwojowy 
prowadząc do przewlekłego zarażenia żywiciela (42).
Okres prepatentny u cieląt zwykle wynosi od 2 do 7 

dni. Natomiast okres patenty związany z wydalaniem 
do środowiska inwazyjnych oocyst zwykle trwa 10-12 
dni. Przebieg i czas trwania inwazji zależy od wielu 
czynników, m.in. od stanu układu odpornościowego 
zwierząt, dawki inwazyjnej, wieku i obecności współ-
istniejących zakażeń bakteryjnych lub wirusowych. 
Inwazje C. parvum u młodych osobników zwykle 
charakteryzują się ostrym przebiegiem. Wówczas 
u zwierząt obserwuje się apatię, brak apetytu i wodnistą 
biegunkę, często ze śluzem i krwią, która prowadzi do 
odwodnienia i  upadków zwierząt (15, 76, 94, 102). 
Przebieg inwazji C. parvum u owiec i kóz przebiega 
podobnie jak u cieląt. Najwyższą ekstensywność zara-
żeń obserwuje się u zwierząt młodych, do 1 miesiąca 
życia, niemniej jednak rzadko mają one przebieg ostry. 
U zwierząt starszych niż 2-miesięczne inwazje C. par- 
vum są bezobjawowe. Okres prepatentny i patentny 
u małych przeżuwaczy jest taki sam jak u cieląt (23).
Częstość wystepowania zarażeń C. parvum jest róż-

na i uzależniona od gatunku, wieku zwierząt i regionu 
ich utrzymywania. Najwyższą prewalencję zarażeń 
sięgającą nawet 100% zwierząt w badanych stadach 
obserwuje się u bydła w Europie (112). Inwazje głów-
nie dotyczą cieląt w wieku do 8. tygodnia życia bez 
względu na typ użytkowy zwierząt (9, 53, 93, 94, 101). 
Niemniej jednak Geurden i wsp. (29) w swoich bada-
niach obserwowali wyższą prewalencję u bydła mlecz-
nego niż u zwierząt ras mięsnych. U cieląt w wieku 
powyżej 4. m-ca życia inwazje pasożytem obserwuje 
się rzadko (22, 86, 93). Oprócz C. parvum u bydła 
inwazje mogą również powodować C. bovis i C. rya- 
nae, a  także C. andersoni, który zasiedla gruczoły 
odźwiernikowe trawieńca i wydzielające pepsynę, co 
prowadzi do przerostu błony śluzowej żołądka (102).
Prewalencję C. parvum u  kóz na świecie ocenia 

się od 0,8% do 20,3%, natomiast u owiec od 0,78% 
do 13,1% (64, 106, 114). Podobnie jak u bydła inwa-
zje C. parvum u małych przeżuwaczy obserwuje się 
u zwierząt młodych, najczęściej do 2. miesiąca życia. 
Na ogół mają one bezobjawowy przebieg, chociaż 
mogą manifestować się biegunką (11, 14, 79, 100) 
(tab. 2).

Subgenotypy C. parvum
Metody molekularne umożliwiają nie tylko identy-

fikację gatunku pierwotniaka na podstawie jego geno-
typu, ale i szczepu w oparciu o analizę subgenotypu. 
Dzięki nim możliwe jest śledzenie dróg transmisji 
pasożyta, a  co najważniejsze, również identyfikacja 
źródła zarażenia. Wszystkie dotychczas poznane szcze-
py C. parvum zaklasyfikowano do jednej z 14 grup 

genetycznych (IIa-IIo). Ze względu na rodzaj żywiciela 
poszczególne szczepy podzielono na te o genotypie 
antroponotycznym (IIc, IIe, IIb) i zoonotycznym (IIa, 
IId, IIl, IIj) (35). Najczęściej stwierdzanym genoty-
pem C. parvum w stadach bydła w Europie i Ameryce 
Północnej jest genotyp IIa, natomiast znacznie rzadziej 
izolowano szczepy pasożyta z  rodziny genetycznej 
IId (9, 29, 45). W przeciwieństwie do Europy, w Azji 
i Afryce u zwierząt głównie identyfikuje się szczepy 
z rodziny IId (110). Stosunkowo rzadko u cieląt hodo-
wanych w Europie wykrywa się szczepy o genotypie 
IIl. Obecne one były m.in. u zwierząt utrzymywanych 
w Polsce i Słowenii (45, 94). Dotychczas szczepów IIl 
C. parvum nie stwierdzano u jagniąt i koźląt. U bydła 
hodowanego w Polsce, podobnie jak i w innych kra-
jach Europy dominują szczepy C. parvum o genotypie 
IIa (91,5% szczepów), chociaż wykrywano szczepy 
o genotypie IId (7,04%) i  IIl, które stanowiły 1,4% 
ogółu szczepów (45) (ryc. 1). W populacji bydła naj-
częściej identyfikowano szczepy o  subgenotypach: 
IIaA17G1R1, IIaA17G2R1 i  IIaA15G2R1. Ostatni 
z wymienionych okazał się również mieć dominujący 
subgenotyp w większości europejskich hodowli bydła 
(9, 10, 80, 83, 94, 112). Ponadto na terenie Europy 
często stwierdzano u  cieląt szczepy IIaA17G1R1, 
IIaA17G2R1 i  IIaA16G1R1 (8, 71, 76), które spo-
radycznie identyfikowano u  jagniąt i  koźląt (36). 
Największą różnorodność genetyczną obejmującą 
17 subgenotypów C. parvum, w tym rzadko wykry-
wany u  zwierząt w Europie zoonotyczny subgeno-
typ IIaA18G3R1, obserwowano u  cieląt w  Irlandii 
Północnej (101). Powyższy subgenotyp okazał się dość 
rozpowszechnionym w populacji bydła w Australii 
i Nowej Zelandii (2, 3).

Ryc. 1. Mapa Polski przedstawiająca poszczególne regiony 
kraju, w  których u  bydła stwierdzono szczepy C. parvum 
o genotypie IIa, IId i IIl (45)
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Inwazje C. parvum u pozostałych gatunków  
zwierząt gospodarskich i towarzyszących

Wprowadzenie metod molekularnych do diagno-
styki parazytologicznej pozwoliło na identyfikację 
C. parvum również u innych gatunków zwierząt niż 
przeżuwacze. Zarażenia C. parvum w stadach trzody 
chlewnej są na ogół rzadkie (70, 87, 107, 115), z eks-
tensywnością inwazji na poziomie stada nie przekra-
czającą 1,4% (111). Poza Europą wynosi ona od 5,4% 
(Stany Zjednoczone) do 33,2% w Japonii (5, 40).
Obecność C. parvum stwierdzono również u koni 

(13, 27, 43, 51), ptactwa domowego (indyków) (63), 
a także zwierząt towarzyszących, jak psy i koty (56, 
90). Inwazje u koni zwykle mają bezobjawowy prze-
bieg, chociaż znane są przypadki upadków źrebiąt 
z powodu kryptosporydiozy (33, 34). U tych zwierząt 
stwierdzano szczepy pasożyta należące do rodziny 
genetycznej IIa (A13G2R1, A15G2R1, A16G1R1, 
A17G2R1) i IId (A19G1, A21G1, A22G1, A23G1) (33, 
34, 43). Szacuje się, że ekstensywność inwazji C. par- 
vum u koni w Polsce wynosi od 0% do 11,5% (61, 75) 
w Czechach 0,28%, zaś we Włoszech 21,6% (109).
Psy, koty i króliki również wrażliwe są na zarażenie 

C. parvum, chociaż inwazje u zwierząt towarzyszą-
cych notuje się stosunkowo rzadko (1, 56, 90, 95). 
Kryptosporydioza u tych zwierząt częściej związana 
jest z obecnością gatunkowo specyficznych pierwot-
niaków, jak C. canis, C. felis i C. cuniculus (39, 44). 
W  przeciwieństwie do kotów inwazje C. parvum 
u psów są na ogół bezobjawowe (103).

C. parvum jest również sporadycznie wykrywanym 
pasożytem u  ptaków domowych i  ozdobnych (63). 
Oocysty pierwotniaka identyfikowano w kale indy-
ków, kulona zwyczajnego (Burhinus oedicnemus), 
nimfy (Nymphicus hollandicus) i mewki japońskiej 
(Lonchura striata domestica). Kryptosporydioza 
ptaków zwykle ma bezobjawowy przebieg, chociaż 
u kulonów obserwowano otępienie, biegunkę, spadek 
masy ciała, a nawet przypadki śmiertelne (118).

Inwazje C. parvum u zwierząt wolno żyjących

Obecność C. parvum stwierdzono u dziko żyjących 
zwierząt przeżuwających (99), jak np. u:  daniela 
zwyczajnego (Dama dama), mundżaka (Muntiacus 
reevesi), adaksa pustynnego (Addax nasomaculatus), 
oryksa arabskiego (Oryx leucoryx), antylopowca 
szablorogiego (Hippotragus niger), takina złotego 
(Budorcas taxicolor bedfordi) (116) i alpak (Vicugna 
pacos) utrzymywanych w ZOO (98), a także u zwierząt 
mięsożernych (47, 99), tj. lisa rudego (Vulpes vulpes) 
i wilka szarego (Canis lupus). Ponadto, C. parvum 
wykrywano u dzika (Sus scrofa) (28), borsuka (Meles 
meles) (99), a  także u małp człekokształtnych (68). 
Wysoką prewalencję zoonotycznych szczepów paso-
żyta sięgającą 23,5% wykazano u mustangów i dziko 
żyjących kucyków w Stanach Zjednoczonych (109).

C. parvum powszechnie występuje u gryzoni m.in. 
z  rodzin myszowatych (Muridae) (74), chomiko-
watych (Cricetidae) (6, 7, 103), a  także u  gryzoni 
ziemnowodnych, jak np. bobra europejskiego (6). 
Bednarska i wsp. (7) wykazali obecność C. parvum 
u dziko żyjących gryzoni w Polsce, tj. nornicy rudej 
(Clethrionomys glareolus), myszy leśnej (Apodemus 
flavicollis) i nornika zwyczajnego (Microtus arvalis). 
Autorzy uważają, że gryzonie są ważnym rezerwuarem 
pasożyta, jak również odgrywają istotną rolę w trans-
misji C. parvum między innymi gatunkami zwierząt 
i człowiekiem. Gryzonie zwykle są bezobjawowymi 
nosicielami C. parvum, a zarażeniom nie towarzyszą 
objawy kliniczne, podobnie zresztą jak wśród gry-
zoni utrzymywanych jako zwierzęta towarzyszące. 
W  badaniach prowadzonych przez Lv i wsp. (59) 
w próbkach kału pobieranych od chomików syberyj-
skich (Phodopus sungorus), mandżurskich (Phodopus 
campbelli), a  także od burunduków syberyjskich 
(Tamias sibiricus) identyfikowano szczep IIdA15G1 
C. parvum, który również był wykrywany u  bydła 
i jaków (Bos grunniens) na terenie Chin (77), w tym 
również chorych na kryptosporydiozę ludzi (112). 
Niemniej jednak kliniczny przebieg inwazji z  silną 
biegunką i upadkami zwierząt obserwowano jedynie 
u bambusowców chińskich (Rhizomys sinensis) (57). 
Za zarażenia odpowiedzialne były szczepy C. parvum 
należące do nowych rodzin genetycznych IIo i  IIp, 
które dotychczas nie były identyfikowane u zwierząt. 
Powyższe badania wskazują, że gryzonie obecne 
w  otoczeniu człowieka mogą być źródłem krypto-
sporydiozy dla ludzi. Jak podkreślają autorzy badań 
prowadzonych na grupie szynszyli małych (Chinchilla 
lanigera), kryptosporydioza u gryzoni podobnie jak 
inwazje u zwierząt gospodarskich głównie jest spoty-
kana u młodych osobników utrzymywanych w dużym 
zagęszczeniu, dlatego częstość zarażeń w hodowlach 
jest większa w porównaniu do zwierząt utrzymywa-
nych indywidualnie (78).
U wielu gatunków dzikich ptaków wykrywano 

oocysty C. parvum. Były one obecne m.in. u sroki zwy-
czajnej (Pica pica), gęsi kanadyjskiej (Branta cana-
densis), krogulca (Accipiter nisus), myszołowa (Buteo 
buteo), kani czarnej (Milvus migrans) i trzmielojada 
(Pernis apivorus) (82, 117). W kale ptaków dzikich, 
które utrzymywano w niewoli również stwierdzano 
oocysty C. parvum (31, 69, 118). W Polsce Majewska 
i wsp. (60) prowadzili badania nad występowaniem 
C.  parvum u  ptaków wolno żyjących, ozdobnych 
i domowych. Do identyfikacji pasożyta zastosowano 
metodę IFA połączoną z hybrydyzacją in situ. Oocysty  
C. parvum stwierdzano w  próbkach kału ptaków 
wodnych z rodziny kaczkowatych (Anatidae), bociana 
białego (Ciconia ciconia) oraz synantropijnych ptaków 
z  rodziny krukowatych (Corvidae). Jak podkreślają 
autorzy, ptaki wodne są istotnym ogniwem w  śro-
dowiskowej transmisji pasożyta, będąc jedynie jego 
mechanicznym wektorem pasożyta.
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Tab. 1. Występowanie C. parvum w stadach bydła w Europie z uwzględnieniem subgenotypów pasożyta

Kraj Prewalencja 
(%)

Subgenotypy C. parvum
Referencje

IIa IId IIl

Anglia 23,7 A14G2R1, A15G2R1, A16G3R1, A17G1R1, A17G2R1, 
A18G1R1, A19G3R1, A20G3R1

b. d. b. d. (10, 13, 97)

Belgia 90,5 A13G2R1, A14G2R1, A15G2R1, A16G2R1 A22G1 b. d. (29)

Czechy 2,3-8 A16G1R1 b. d. b. d. (71)

Francja 49,7-66,6 A15G2R1, A16G3R1, A19G2R1 – b. d. (83)

Hiszpania 51,9 A15G2R1, A16G3R1, A16G2R1, A17G2R1, A18G3R1, 
A19G3R1

A23G1 b. d. (17, 80)

Holandia 100 A11G2R1, A12G2R1, A13G2R1, A14G2R1, A15G2R1, 
A16G1R1, A16G2R1, A16G3R1, A17G1R1, A17G2R1, 

A18R1, A18G4R1, A19G2R1

b. d. b. d. (112)

Irlandia 19,4-55,6 A18G3R1, A15G2R1, A17G2R1, A19G4R1, A20G3R1, 
A17G3R1, A19G3R1, A20G5R1, A18G2R1, A20G2R1, 

A16G3R1, A17G1R1, A18R1, A19G2R1, A20G4R1, 
A20G3R1, A19G3R1, A23G3R1

b. d. b. d. (101, 108)

Niemcy 39,6 A15G2R1, A14G2R1, A16G1R1, A17G2R1, A18G2R1, 
A19G1R1, A21R1, A22G1R1

A22G1 b. d. (9)

Polska 5,1 A10G1R1, A15G2R1, A16G1R1b, A17G1R1, 
A17G2R1, A14G1R1, A16G3R1, A18G1R1c

A22G1, A23G1, A24G1 A19R3 (45)

Rumunia 5,04-25 A15G2R1, A16G1R1 A16G1R1, A17G1R1, A21G1a, 
A22G1, A25G1, A27G1

A20G1, A24G1, 
A22G2R1

(107)

Serbia i Czarnogóra 60,2 A16G1R1, A18G1R1, A20G1R1 A18G1b b. d. (65)

Słowacja 10 A17G2R1 b. d. b. d. (16)

Słowenia 88,2 A13R1, A15G2R1, A16R1, A16G1R1 b. d. A16R2, A18R2 (94)

Szwecja 1,2-13,6 A16G1R1, A16G1R1b, A18G1R1c A16G1, A20G1, A22G1, A24G1c b. d. (8, 92, 93)

Węgry 27,8 A16G1R1, A17G1R1, A18G1R1 A19G1, A22G1 b. d. (76)

Włochy 20,6 A14, A13, A15G2R1, A17G2R1, A18G2R1 b. d. b. d. (20)

Objaśnienia: kolorem czerwonym oznaczono szczepy C. parvum wywołujące inwazje u ludzi; b. d. – brak danych

Tab. 2. Występowanie C. parvum u owiec i kóz na świecie

Kontynent Kraj
Prewalencja (%)

Subgenotypy C. parvum

Referencjeowce kozy

owce kozy IIa IId IIa IId

Europa Belgia 6 7,4 A15G2R1 b. d. A15G2R1 A22G1 (29)

Grecja 0,78 1,63 b. d. A4G2T14, A4G3T13 b. d. A4G2T14, A4G3T13 (106)

Hiszpania 74,4-95,6 93,8-100 A13G1R1, A14G2R1, 
A15G2R1, A16G3R1, 

A18G3R1

A14G1, A15G1, 
A17G1a, A17G1b, 

A18G1, A19G1, A21G1, 
A22G1, A24G1

A13G1R1, 
A14G2R1, 
A15G2R1, 
A16G3R1

A17G1, A17G1a, 
A19G1, A25G1, 

A26G1

(18, 79)

Włochy 80 b. d. A15G2R1, A16G3R1, 
A17G1R1, A18G2R1, 
A18G3R1, A20G2R1

b. d. b. d. b. d. (11)

Rumunia 83,3 b. d. A16G1R1, A17G1R1 A20G1, A24G1, 
A22G2R1

b. d. A19G1 (36)

Szkocja 9 b. d. A19G1R1 b. d. b. d. b. d. (14)

Australia Nowa 
Gwinea

1,44 0,9 A15G2R1, A19G4R1 b. d. A15G2R1, 
A19G4R1

b. d. (48)

Ameryka Płn. Brazylia 3 b. d. A15G2R1 b. d. b. d. b. d. (72)

Azja Chiny 13,1 20,3 A15G2R1 b. d A14G2R1, 
A15G1R1, 
A15G2R1, 
A17G2R1

A19G1 (64, 114)

Turcja b. d. 100 b. d. b. d. A13G2R1, 
A15G1R1

A18G1, A22G1 (100)

Objaśnienia: jak w tab. 1.
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Również małe owadożerne ssaki, do których na-
leży jeż europejski (Erinaceus europaeus) mogą być 
rezerwuarem C. parvum (21, 49, 88), w tym zoono-
tycznych szczepów o genotypie IIa (A17G1R1) i IId 
(A17G1, A19G1, A24G1), które powszechnie wystę-
pują u  zwierząt gospodarskich. Szczepy antropono-
tyczne IIcA5G3j i IIcA5G3 identyfikowano również 
u jeży (21, 49). Na uwagę także zasługują nietoperze 
z  gatunku nocek myszouchaty (Myotis ciliolabrum) 
i karlik malutki (Pipistrellus pipistrellus). W próbkach 
kału tych zwierząt wykrywano oocysty C. parvum 
sugerując, że mogą one być istotnym rezerwuarem 
pierwotniaka dla ludzi (50, 67).

Cryptosporidium parvum jako gatunek zoonotyczny
Transmisja pasożyta na człowieka może nastąpić 

w wyniku bezpośredniego kontaktu z chorym zwierzę-
ciem lub bezobjawowym nosicielem pasożyta (26, 27, 
52, 61, 62, 98), jak również za pośrednictwem zanie-
czyszczonej oocystami wody i żywności (30, 91). Dużą 
rolę w transmisji pasożyta przypisuje się środowisku, 
do którego trafiają odchody zwierząt. Zarażone bydło 
i owce wydalają wraz z kałem do 1010 oocyst/dzień 
przez okres nawet 14 dni (19). Oocysty C. parvum mają 
wielkość 4,5 × 5,5 µm, są odporne na wysychanie, ni-
ską i wysoką temperaturę, jak również szereg środków 
dezynfekcyjnych, co sprzyja zachowaniu ich inwazyj-
ności w środowisku. Oocysty znajdujące się w glebie 
z łatwością mogą przedostawać się do wód gruntowych 
i naturalnych cieków wodnych, doprowadzając do ich 
zanieczyszczenia (30, 73). Obecnie inwazje C. parvum 
stanowią jedną z głównych przyczyn biegunek u ludzi, 
szczególnie w Azji, Afryce i Ameryce Łacińskiej gdzie 
klimat oraz niski poziom higieny sprzyjają transmisji 
pasożyta i szerzeniu się inwazji (24). Inwazje C. par- 
vum u ludzi również częściej występują na terenach, 
na których prowadzona jest intensywna hodowla bydła 
(94). W 2011 r. w Europie odnotowano 5724 przypad-
ki kryptosporydiozy człowieka, najwięcej w Anglii, 
Niemczech, Irlandii i Szwecji. W tym samym czasie 
w Polsce zanotowano tylko jeden przypadek, (4) pomi-
mo że kryptosporydioza jest jedną z parazytoz odno-
towywanych w raportach PZH. Najprawdopodobniej 
wynika to z faktu braku prowadzonej diagnostyki i roz-
poznawania przyczyn biegunek zarówno w przypadku 
pojedynczych zachorowań, jak i w ogniskach zatruć 
pokarmowych. W porównaniu do Polski liczbę inwazji 
Cryptosporidium u  ludzi w Stanach Zjednoczonych 
szacuje się na 748 tysięcy przypadków rocznie (12). 
Z badań epidemiologicznych ognisk kryptosporydiozy 
u  ludzi wynika, że tylko niektóre szczepy pasożyta 
spośród tych identyfikowanych u  zwierząt gospo-
darskich powodowały inwazje u  ludzi (tab. 1, 2). 
Najczęściej u ludzi w Europie stwierdzano zoonotycz-
ne szczepy C. parvum o następujących subgenotypach: 
IIaA15G2R1, IIaA17G1R1 i IIaA16G1R1 (38, 46, 54, 
58, 66, 94). Szczep o subgenotypie IIaA15G1R1, który 
wydawało się, że tylko endemicznie występuje u kóz 

na obszarze Azji (64, 100), powodował zachorowania 
u dzieci w Hiszpanii i Anglii (41, 81). W przypadku 
szczepu IIaA11G2R1, który wykrywano u cieląt, był 
on również identyfikowany u pacjentów hospitalizo-
wanych z powodu kryptosporydiozy, co wskazuje na 
jego zoonotyczny charakter (94). Ponadto szczepy 
IIaA13G1R1 i IIaA13G2R1, które dość rzadko są noto-
wane u przeżuwaczy, odpowiedzialne były za inwazje 
u osób zakażonych wirusem HIV (38). Nie tylko kon-
takt bezpośredni z zarażonymi zwierzętami lub spo-
żywanie żywności zanieczyszczonej oocystami było 
przyczyną kryptosporydiozy u ludzi, ale i picie wody 
zanieczyszczonej bydlęcym szczepem IIaA18G3R1 
doprowadziło do wystąpienia dwóch ognisk choroby, 
w której zachorowaniu uległo ponad 340 osób (101). 
Najprawdopodobniej kontakt z zarażonymi zwierzęta-
mi lub spożywanie zanieczyszczonej wody był przy-
czyną kryptosporydiozy ludzi wywołanej przez szczep 
IIoA16G1 C. parvum, który został po raz pierwszy 
zidentyfikowany u gryzoni w Azji (37). Dochodzenie 
epidemiologiczne wykazało, że chorowały osoby, które 
podróżowały do Azji, gdzie mogło dojść do zarażenia. 
Szczepy C. parvum należące do rodziny genetycznej 
IId znacznie rzadziej były przyczyną inwazji u ludzi 
niż szczepy o genotypach IIa (58).

Podsumowanie
Na opłacalność hodowli zwierząt mają wpływ nie 

tylko pojawiające się choroby bakteryjne, wirusowe, 
ale i inwazje pasożytnicze, które przyczyniają się do 
strat ekonomicznych. Spośród wielu parazytoz na uwa-
gę zasługują pierwotniaki z rodzaju Cryptosporidium, 
a w szczególności C. parvum ze względu na powszech-
ność występowania u  zwierząt, kosmopolityczny 
charakter zarażeń i zdolność do wywoływania inwazji 
u ludzi czyniąc go tym samym pierwotniakiem zoono-
tycznym. Ten ostatni aspekt ma szczególne znaczenie 
w ochronie zdrowia publicznego, gdyż wiedza na temat 
zwierzęcego rezerwuaru pierwotniaka jest istotna dla 
epidemiologów śledzących zachorowania człowieka 
powodowane przez te groźne pierwotniaki. W  tym 
kontekście molekularne badania inwazji stanowią 
obecnie podstawę nowoczesnej diagnostyki parazytoz.
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