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RESUMEN

Este estudio presenta una revision sistematica centrada en la patogenia de Giardia
lamblia asociada al ensamblaje gendmico B y sus subgrupos, con el objetivo de
comprender su prevalencia y variabilidad en diversas poblaciones. Se establecieron
tres objetivos especificos: determinar la frecuencia de los ensamblajes A y B
reportados en la bibliografia, comprobar qué subgrupos del ensamblaje B causan
mayor infeccién en la poblacion infantil e identificar el perfil epidemiolégico de las
variantes genomicas del ensamblaje B. El procedimiento consistié en recopilar
articulos publicados entre 2017 y 2022 que utilizaron métodos moleculares como la
PCR, la secuenciacion genética y la tipificacibn multilocus para detectar los
ensamblajes de Giardia lamblia en diversos escenarios geograficos, se
incorporaron investigaciones llevadas a cabo en Africa, Asia, Europa y América,
gue incluyeron infecciones tanto en personas como en animales. Los hallazgos
mostraron una frecuencia significativa del ensamblaje B en conjunto con el A, en
particular en grupos vulnerables y en zonas con insuficientes condiciones de salud,
por otro lado, algunos subgrupos del ensamblaje B presentan una prevalencia
superior en infecciones en nifios. Esta revision sistematica proporciona una
comprension mas profunda sobre la distribucion y caracteristicas del ensamblaje B
de Giardia lamblia, resaltando la necesidad de investigaciones adicionales para

esclarecer su impacto en la salud publica, particularmente en poblaciones infantiles.
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ABSTRACT

This study presents a systematic review focused on the pathogenesis of Giardia
lamblia associated with genomic assembly B and its subgroups, with the aim of
understanding its prevalence and variability in various populations. Three specific
objectives were established: determine the frequency of assemblies A and B
reported in the literature, verify which subgroups of assembly B cause greater
infection in the child population, and identify the epidemiological profile of the
genomic variants of assembly B. The methodology involved the compilation of
articles published between 2017 and 2022 that applied molecular techniques such
as PCR, genetic sequencing and multilocus typing to identify Giardia lamblia
assemblages in different geographical contexts. Studies conducted in Africa, Asia,
Europe and America were included, covering infections in humans and animals. The
results revealed a notable frequency of assembly B together with A, especially in
vulnerable populations and in areas with poor sanitary conditions. In addition, it was
identified that certain subgroups of assembly B have a higher prevalence in
infections in children. This systematic review provides a deeper understanding of
the distribution and characteristics of Giardia lamblia assemblage B, highlighting the
need for additional research to elucidate its impact on public health, particularly in

childhood populations.
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INTRODUCCION

El agente causal de la giardiasis es el parasito Giardia lamblia, mide
aproximadamente 20 um y presenta dos estadios: trofozoitos y quiste. La forma de
infeccion comienza desde el momento de ingresar al organismo del huésped y se
adhiere a las microvellosidades del intestino delgado, infectando al epitelio cilindrico
simple, a través de la produccion de enzimas glucoliticas, enzima arginina
desiminasa (Landa B., 2021), cisteina proteasa y proteina de superficie variable
(VSP), que son secretadas en el estadio de trofozoito (Seabolt M, 2021) . La
giardiasis en Ecuador reportada en el 2021 tuvo una prevalencia en nifios menores
de 12 afos del 13% al 21%; causando sintomas como nauseas, diarrea,
esteatorrea y dolor estomacal, las mismas que suelen durar entre dos a seis

semanas (Gonzélez, 2021).

Los aislados del genotipo A se han dividido en dos grupos (Al y All) segun la
secuencia y las diferencias biolégicas. El genotipo Al es un grupo altamente
homogéneo en el que las diferencias de secuencia entre los aislados son raras y el
nivel de heterocigosidad alélica es muy bajo (Adam, 2021). Datos recientes
sugieren que la IA se encuentra principalmente en animales y deberia considerarse

zoonotica, mientras que la All se observa principalmente en humanos.

Algunos de los otros genotipos se encuentran ocasionalmente en humanos,
pero no con una frecuencia que los implique como organismos causantes de
enfermedades en humanos. Actualmente, se suele hacer referencia a estos como
parte de la misma especie. El nombre “Giardia lamblia” se ha utilizado tipicamente
en los escritos médicos, mientras que “Giardia intestinalis” y, mas tarde, “G.
duodenalis” se han utilizado comunmente en la literatura cientifica (Mahesh &
Anjali, 2021).

Es posible gue muchos o todos los genotipos reciban en ultima instancia
nombres de especies separados. Curiosamente, existe una diferencia filogenética
mayor entre los genotipos humanos, A y B, que entre estos genotipos humanos y

algunos de los otros genotipos (C a H). Por lo tanto, se ha propuesto que estos dos
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genotipos deberian designarse especies separadas y, posteriormente, se han
propuesto nombres de especies; G. duodenalis para el genotipo A y Giardia

enterica para el genotipo B (Adam, 2021).

Sin embargo, se ha argumentado que se deberia utilizar un enfoque clonal
o casi clado para organismos como Giardia y que asignar nombres de especies
separados es prematuro (Yonas, Alemseged, Zeleke, Bizuwarek, & @ystein, 2024).
También existiria el desafio desde el punto de vista clinico de que se requeriria la
tipificacion molecular, que actualmente no esta disponible, para identificarlos a nivel
de especie. A los efectos de esta revision, el término “G. duodenalis” se utiliza para
todos estos genotipos, reconociendo que sigue habiendo una falta de consenso
sobre el nombre preferido (Mahesh & Anjali, 2021).

El estudio de este parasito se lo realiza comiunmente en las heces fecales
de las personas infectadas. Los métodos de diagndstico mas utilizados son la
examinacion directa y la prueba seroldgica, esta ultima determina la presencia de
parasitos por medio de antigenos (Vargas E., 2018). Otro de los métodos de
diagnéstico que actualmente se estdn implementando en el laboratorio de
investigacion son las técnicas moleculares con el fin de evaluar el genoma e

identificar la forma de infeccién a las células del intestino delgado.

La reaccién en cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) es
una técnica de biologia molecular fundamental utilizada para amplificar fragmentos
especificos de ADN. Mediante ciclos repetidos de calentamiento y enfriamiento, la
PCR permite replicar millones de copias de una secuencia de ADN en un tiempo
relativamente corto (Ahmad, El-Kady, & Hassan, 2020). Esta técnica ha
revolucionado la investigacion cientifica, el diagndéstico clinico y la biotecnologia, al
facilitar la identificacion de patdégenos, estudios genéticos y el analisis de muestras

de ADN con precision y rapidez.

El ensamblaje gendmico de la Giardia lamblia se lo puede analizar mediante
la prueba de PCR-RFLP. Los ensamblajes A y B de Giardia lamblia provocan

infeccion Unicamente en humanos, sin embargo, se ha evidenciado ciertos casos
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en animales; mientras tanto los ensamblajes C y D infectan solo a perros; el
ensamblaje E infecta a mamiferos ungulados como cerdos o cabras; el ensamblaje
F infecta a felinos y el ensamblaje G infecta a roedores (Collazos, 2020). Para la
identificacion del ensamblaje B, se realiza un estudio mediante la técnica de PCR-
RFLP.

Las muestras positivas obtenidas se someten a un analisis gendmico
posterior, utilizando como blanco genético el gen gdh para diferenciar entre los
ensamblajes B y A. Luego, se efectia una digestion enzimatica con las enzimas
Nla IV y Rsa |. La presencia de GS-H7 favorece la accion del ensamblaje B,
permitiendo la union del parésito a las moléculas de Zn2+ y Fe2+, lo que provoca
una deficiencia de estos minerales y contribuye al desarrollo de una infeccion
cronica. Y, por otra parte, junto con la codificacion de VSP ayuda al parasito a que
pueda invadir evitando la respuesta inmune del hospedador (Luhan, 2006). Por
medio del marcador genético (gdh) puede identificar cada subensamblaje genémico
B y la prevalencia de estas en las infecciones ocasionadas por la Giardia lamblia
(Jerez, 2019).

El parasitismo es una de las razones mas comunes por la cual las personas
que viven en paises subdesarrollados acuden a consultas en Centros de Salud
(Cuenca K, 2021). La infeccidén ocasionada por la Giardia lamblia es cosmopolita y
se puede desarrollar de forma endémica afectando principalmente a nifilos menores
de edad (Macotela M, 2017) . Mediante el estudio se podra analizar de una manera
mas clara al ensamblaje B y sus subgrupos con estudios moleculares en

laboratorios, identificando la actividad que tiene la Giardia lamblia en el huésped.

En Ecuador hay estudios limitados acerca de los analisis de los ensamblajes
genomicos de la Giardia lamblia e identificar la prevalencia de estos, por lo cual no
se ha podido dar un estudio epidemiolégico de este ensamblaje genémico de la
Giardia lamblia. Este estudio con datos bibliograficos servira para comparar la
presencia de subensamblajes del ensamblaje B en los diferentes casos obtenidos
en la bibliografia, para determinar las variantes es mas prevalentes en los diferentes

paises que fueron analizados.
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CAPITULO |

PROBLEMA CIENTIFICO

Problema de investigacion

La Giardia intestinalis es un patdgeno protista responsable de la giardiasis,
enfermedad diarreica transmitida por el aguay los alimentos que se produce a nivel
mundial. La Organizacion Mundial de la Salud estima aproximadamente 280
millones de casos, y la mayor incidencia de enfermedades se produce en regiones
de escasos recursos con acceso limitado a agua potable e infraestructura de
saneamiento (Pipaliya, Dacks, & Croxen, 2023). La ingestion de quistes de Giardia
que contaminan los alimentos y el agua conduce al establecimiento de una
infeccion intestinal. Las infecciones cronicas y recurrentes en los nifios tienen
consecuencias en el desarrollo y pueden extenderse mas alla de la enfermedad
intestinal aguda (Xu, Jex, & Svard, 2020).

La investigacion gendmica de la Giardia lamblia se centré en frecuencia del
ensamblaje B en los datos obtenidos de los articulos. El ensamblaje genémico B se
presenta principalmente en pacientes que sean polisintomaticos con diarrea,
mientras que los pacientes que presenten ensamblaje gendémico A son
oligosintomaticos y sin diarrea. El andlisis de los articulos recuperados permitio
identificar la variacion local y regional sobre la importancia de la relacién entre el
ensamblaje gendémica y la infeccidén presentada (Zonta, Servian, Navone, & Giardia
lamblia, 2023). En el trabajo se analizo la presencia de diferentes subensamblajes
del ensamblaje B, al momento de infectar el intestino de las personas (Collazos,
2020).
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Justificacion

El parasitismo es una de las razones mas comunes por la cual las personas
que viven en paises subdesarrollados acuden a consultas en Centros de Salud
(Cuenca K, 2021). La infeccion ocasionada por la Giardia lamblia es cosmopolita y
se puede desarrollar de forma endémica afectando principalmente a nifilos menores
de edad (Macotela M, 2017). Mediante el estudio se pudo analizar de una manera
mas clara al ensamblaje B y sus subgrupos con estudios moleculares en

laboratorios, identificando la actividad que tiene la Giardia lamblia en el huésped.

En Ecuador se han realizado pocas pruebas moleculares para detectar el
ensamblaje B e identificar la prevalencia de este, por lo cual no se ha podido
establecer un analisis epidemiolédgico de este ensamblaje genémico de la Giardia
lamblia. Este tipo de estudio ayudo en la identificacibn de un seguimiento
epidemioldgico de la Giardia lamblia en nifios menores de edad. Durante los brotes
epidemiologicos de giardiasis se analiz6 los diferentes tipos de ensamblaje
gendmico para rastrear el origen, patron de transmision y proliferacion del parasito.

Objetivo general y especificos

Objetivo general

e Analizar la patogenia de Giardia lamblia asociado a la presencia del
ensamblaje gendmico B y sus subgrupos en articulos publicados desde 2017
al 2022.

Objetivos especificos

1. Determinar la frecuencia del ensamblaje A y B reportado en los casos de la
bibliografia recuperada.
2. Comprobar qué subgrupos del ensamblaje gendmico B causan mayor

infeccion en poblacion infantil.
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3.

Identificar el perfil epidemioldgico de las variantes gendmicos del ensamblaje
B.

14
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CAPITULO I

MARCO TEORICO

Giardiasis

La giardiasis es una infeccion prevalente del intestino delgado caracterizada
por sintomas como diarrea acuosa Y flatulencia. Es reconocido como el parasito
intestinal protozoario mas prevalente a nivel mundial. Las infecciones por Giardia
estdn mas extendidas entre los nifios que entre los adultos (Dunn & Juergens,
2024).

Giardia duodenalis es uno de los parasitos protozoarios intestinales mas
comunmente diagnosticados en todo el mundo y un importante problema de salud
publica. La transmision se produce a través de quistes infecciosos por via fecal-
oral, ya sea directamente por contacto con otro huésped infectado (humano o
animal) o indirectamente por la ingesta de alimentos o agua contaminados con
quistes (Klotz, Schmid, & Winter, 2023).

Los viajeros internacionales, los entusiastas de las actividades al aire libre y
los trabajadores de guarderias son los principales grupos susceptibles a esta
enfermedad. Si bien algunas personas pueden permanecer asintomaticas, otras
pueden experimentar manifestaciones graves que provocan deshidratacién y
pérdida de peso. El tratamiento con nitroimidazol o medicamentos antihelminticos
puede ser muy eficaz y, a menudo, conduce a una recuperacion rapida (Yonas,

Alemseged, Zeleke, Bizuwarek, & @ystein, 2024).

Etiologia

La giardiasis es causada por el protozoo G duodenalis, también conocido
como G lamblia y G intestinalis. Los animales infectados excretan quistes en el

agua dulce, que permanecen infecciosos y viables durante semanas o0 meses
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(Ahmad, El-Kady, & Hassan, 2020). Hay siete ensamblajes gendmicos distintos (A
a F), pero solo se ha descubierto que los genotipos A y B infectan a los humanos
(Belete, Kassa, & Baye, 2021).

Giardia lamblia mide aproximadamente 20 um y presenta dos estadios:
trofozoitos y quiste. La forma de infeccion comienza desde el momento de ingresar
al organismo del huésped y se adhiere a las microvellosidades del intestino
delgado, infectando al epitelio cilindrico simple, a través de la produccion de
enzimas glucoliticas, enzima arginina desiminasa (Landa B., 2021), cisteina
proteasa y proteina de superficie variable (VSP), que son secretadas en el estadio
de trofozoito (Seabolt M, 2021). La giardiasis en Ecuador reportada en el 2021 tuvo
una prevalencia en nifios menores de 12 afios de 13% y 21%; causando sintomas
como nauseas, diarrea, esteatorrea y dolor estomacal, las mismas que suelen durar

entre dos a seis semanas (Gonzalez, 2021).

G.duodenalis puede causar colonizacién asintomatica o una enfermedad
diarreica, que puede ser aguda o crénica. Los estudios han revelado su presencia
en hasta el 80% de los suministros de agua procedentes de lagos, estanques y

arroyos y alrededor del 15% de las muestras de agua filtrada (Adam, 2021).
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Fuente: Adam (2021) (Adam, 2021)

El protozoo amitocondriado de ramificacion temprana, Giardia lamblia, causa
enfermedades diarreicas en humanos y animales. Se reportan aproximadamente
280 millones de casos de giardiasis en todo el mundo (Lane y Lloyd, 2002). La
infeccién por Giardia puede ser asintomatica o sintomatica; Los sintomas incluyen

diarrea, malestar abdominal, vomitos, malabsorcion y pérdida de peso.

Epidemiologia

La giardiasis es la infeccion protozoaria entérica mas prevalente a nivel
mundial, afectando a casi el 2% de los adultos y al 8% de los nifios en paises
desarrollados, mientras que en los paises en desarrollo hasta el 33% de la
poblacién puede estar infectada. Esta enfermedad se distribuye tanto en regiones
templadas como tropicales, con una prevalencia que oscila entre el 4% y el 42%.

En los paises industrializados, la prevalencia es menor, entre el 2% y el 5%. La
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giardiasis es una causa importante de diarrea en nifios de paises en desarrollo,

alcanzando tasas de prevalencia entre el 15% y el 20% en menores de 10 afos.

Los estudios sobre Giardia lamblia han identificado varios ensamblajes
genomicos, de los cuales los mas relevantes para los humanos son los ensamblajes
Ay B. Estos ensamblajes son variantes genéticas que afectan tanto la distribucion
como la virulencia de la infeccion. El ensamblaje A tiende a ser més globalmente
distribuido, mientras que el ensamblaje B ha sido vinculado a infecciones mas

cronicas y sintomaticas, lo que lo convierte en un foco de estudio particular.

Ensamblaje A: Se ha encontrado en una amplia gama de regiones
geograficas, incluidas las Américas, Europa y Asia. Los estudios sugieren que este
ensamblaje es mas prevalente en zonas desarrolladas, donde se han
implementado mejores sistemas de saneamiento, aungue sigue presente en paises

en desarrollo.

Ensamblaje B: Es mas prevalente en areas subdesarrolladas y se asocia con
infecciones mas persistentes y sintomatologia grave. Su distribucién es comun en
Ameérica del Sur, Africa y partes de Europa del Este. Los estudios han sefialado que
el ensamblaje B puede presentar una mayor capacidad de adaptacién al huésped,

lo que contribuye a su mayor patogenicidad.

En las Américas, la giardiasis presenta una prevalencia estimada de
aproximadamente 1,2 millones de casos anuales, aunque muchos de estos casos
pasan desapercibidos debido a que los portadores son asintomaticos. Segun los
Centros para el Control y la Prevencion de Enfermedades (CDC), en 2012 se
notificaron 15.223 casos en Estados Unidos, con una mayor incidencia en nifios de
0 a 4 afnos, y una concentracion significativa en los estados del noroeste del pais.
En esta region, se ha identificado tanto el ensamblaje A como el B, siendo el B

predominante en areas con menor control sanitario.

La transmision de Giardia se produce principalmente por la via fecal-oral, a

través de agua o alimentos contaminados. La transmision de persona a persona es
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comun, mientras que la zoonotica (de animales a humanos) es menos frecuente.
Una persona infectada puede excretar entre 1 millon y 1.000 millones de quistes
por dia, y la dosis infecciosa puede ser tan baja como 10 quistes. Las personas con
infeccion subclinica (asintomaticas) pueden actuar como portadoras y transmitir la
enfermedad. A nivel mundial, las poblaciones en mayor riesgo incluyen a los
viajeros internacionales, entusiastas de actividades al aire libre, trabajadores de
guarderias, hombres que tienen relaciones sexuales con hombres, y aquellos que

estan en contacto con desechos humanos.

Fisiopatologia

Giardia lamblia se clasifica en varios ensamblajes genéticos, de los cuales
los mas relevantes para las infecciones humanas son los ensamblajes Ay B. Estos
ensamblajes muestran diferencias en cuanto a su virulencia, severidad de la
infeccion y respuesta del huésped. Aunque ambos siguen el mismo ciclo de vida y
tienen una forma de transmision similar, el grado de afectacion varia notablemente

entre ellos.

Ensamblaje A

El ensamblaje A generalmente se asocia con infecciones mas leves y
asintomaticas en los seres humanos. Este ensamblaje tiene una menor capacidad
de adherencia y dafio en el epitelio intestinal, lo que limita la severidad de los
sintomas. Los pacientes infectados con este ensamblaje suelen experimentar
sintomas como diarrea leve, malestar abdominal y, en muchos casos, no presentan
ningun sintoma. La infeccion con ensamblaje A tiende a ser autolimitada, es decir,

el sistema inmunolégico del huésped puede eliminarla sin complicaciones graves.

e Menor produccion de factores de virulencia: El ensamblaje A produce
niveles mas bajos de tiol proteinasas y lectinas, lo que reduce el dafio
directo al epitelio intestinal y disminuye la permeabilidad intestinal.

Esto conlleva a una menor alteracion en la absorcién de nutrientes.
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Respuesta inmunoldgica més eficaz: La infeccion causada por el
ensamblaje A es la que genera una respuesta inmunolégica mas
eficiente y esta es regulada, lo que contribuye a frenar la evolucion de

la enfermedad y favorece una recuperacion mas veloz.

Ensamblaje B

El ensamblaje B, esta asociado con infecciones mas graves y cronicas los

estudios sugieren que este ensamblaje tiene una mayor capacidad para adherirse

al epitelio intestinal por medio de su disco ventral, esto permite que permanezca en

el intestino delgado durante mas tiempo causando dafios mas severos.

Mayor produccion de factores de virulencia: EI ensamblaje B produce
niveles superiores de tiol proteinasas y lectinas, estas son proteinas
citotoxicas que deterioran las conexiones entre las células epiteliales
modificando las enzimas del borde en el cepillo, esto aumenta la
permeabilidad del intestino, provocando la absorcion de nutrientes
generando la alteracidon de la motricidad gastrointestinal, puede
provocar una diarrea mas extendida y grave, junto con la pérdida de
peso, disminucién de nutrientes.

Infecciones cronicas: A diferencia del ensamblaje A, el ensamblaje B
estd asociado con infecciones mas prolongadas y recurrentes. Los
pacientes infectados pueden experimentar sintomas persistentes,
que incluyen diarrea severa, dolor abdominal, fatiga y pérdida de
peso. Esto puede deberse a que el ensamblaje B evade mas

eficazmente la respuesta inmune del huésped.

Diferencias en el grado de afectacién

La principal diferencia entre los ensamblajes A y B radica en su capacidad

para adherirse al intestino y la produccion de moléculas citotoxicas. El ensamblaje

B tiene una mayor capacidad de dafio debido a una mayor produccién de

proteinasas y lectinas, lo que aumenta la severidad de los sintomas y prolonga la

21



duracion de la infeccion. Por otro lado, el ensamblaje A, aunque patdégeno, causa
menos dafio y es generalmente mas facil de controlar para el sistema inmunologico

del huésped.

Histopatologia

Rara vez es necesaria una biopsia para evaluar una sospecha de giardiasis.
Sin embargo, cuando se obtiene en la evaluacion de la diarrea crénica, el analisis
histopatologico puede revelar una atrofia de las vellosidades de normal a subtotal,
correspondiendo el grado de atrofia a la gravedad de la enfermedad. Después del
tratamiento y la mejoria de los sintomas, una biopsia de seguimiento generalmente

revela la restauracion de la arquitectura vellosa tipica (Dunn & Juergens, 2024).

Diagnostico

Tradicionalmente, el diagnéstico de giardiasis implicaba la identificacion de
trofozoitos o quistes de Giardia mediante estudios de heces. Sin embargo,
actualmente se utilizan ampliamente técnicas mas objetivas, como las técnicas de
amplificacion de acidos nucleicos (NAAT) (Dunn & Juergens, 2024). También se
encuentran disponibles ensayos inmunoabsorbentes ligados a enzimas de
antigenos en heces (Yonas, Alemseged, Zeleke, Bizuwarek, & @ystein, 2024).
Estas pruebas benefician la deteccion en situaciones de alta incidencia, como
durante una epidemia o en guarderias. Sin embargo, no deben sustituir a la
microscopia de heces. Las pruebas de deteccidon de antigenos en heces y las NAAT
suelen ser mas rapidas, mas sensibles y especificas que la microscopia. Detectar
Giardia mediante microscopia puede ser un desafio ya que los protozoos solo se
eliminan de forma intermitente. La sensibilidad de la microscopia se puede

aumentar recolectando 3 muestras de heces en dias diferentes (Kabir, 2022).

Las técnicas de reaccién en cadena de la polimerasa (PCR) pueden
identificar Giardia en muestras de heces, incluso en concentraciones bajas, como
10 parasitos/100 microlitros. La PCR también puede ayudar a detectar la presencia

del parasito en los suministros de agua. La PCR en tiempo real es eficaz para
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detectar infecciones tanto leves como asintomaticas (Prasertbun, Sukthana, &
Popruk, 2012).

Las pruebas de laboratorio de rutina, incluido el hemograma completo y los
niveles de electrolitos, generalmente arrojan resultados anodinos en los casos de

giardiasis. La eosinofilia es un hallazgo infrecuente (Dunn & Juergens, 2024).

La esofagogastroduodenoscopia (EGD) podria considerarse en los casos en
los que se sospecha el diagndéstico, pero no se confirma después de la microscopia
de heces y ELISA. También es Util para pacientes que experimentan malabsorcion
persistente a pesar del tratamiento adecuado. Una biopsia obtenida durante la EGD
puede proporcionar informacion visual sobre los cambios histoldégicos, como una
superficie aplanada con infiltracién linfocitica leve y la presencia de trofozoitos
(Buret, 2008).

El estudio de este parasito se lo realiza comunmente en las heces fecales de
las personas infectadas. Los métodos de diagndstico mas utilizados son la
examinacion directa y la prueba seroldgica, esta Ultima determina la presencia de

parasitos por medio de antigenos (Vargas E., 2018).

Otro de los métodos de diagnostico que actualmente se estan
implementando en el laboratorio de investigacidon son las técnicas moleculares con
el fin de evaluar el genoma e identificar la forma de infeccion a las células del
intestino delgado. El ensamblaje gendmico de la Giardia lamblia se lo puede
analizar mediante la prueba de PCR-RFLP. Los ensamblajes A y B de Giardia
lamblia provocan infeccién dnicamente en humanos, sin embargo, se ha
evidenciado ciertos casos en animales; mientras tanto los ensamblajes C y D
infectan solo a perros; el ensamblaje E infecta a mamiferos ungulados como
cerdos o cabras; el ensamblaje F infecta a felinos y el ensamblaje G infecta a

roedores (Page, y otros, 2021).
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Como se expresa el ensamblaje B en la Giardia lamblia

Los conjuntos genéticamente relacionados del parasito protozoario intestinal
Giardia lamblia son morfologicamente indistinguibles y a menudo derivan de
huéspedes especificos. Los conjuntos de Giardia estan separados por grandes
distancias genéticas, lo que podria explicar sus diferencias biolégicas y patogénicas

relevantes (Tevelev, Patel, Shields, Wei, & Cooley, 2021).

Las infecciones pueden causar nauseas, vomitos, diarrea y deterioro del
crecimiento y desarrollo cognitivo [1]. La especie G. intestinalis incluye ocho
subtipos, denominados ensablaje A a H, de los cuales se sabe que al menos dos
infectan a los humanos (A y B) (Belete, Kassa, & Baye, 2021). Las células tienen
dos nucleos diploides, cada uno de los cuales contiene cinco pares de cromosomas
(Adam, 2021). El tamafio del genoma haploide es ~12,8 Mb (Klotz, Schmid, &
Winter, 2023). Las comparaciones del genoma entre ensamblajes de G. intestinalis
encontraron solo un 77% de identidad de nucleétidos y un 78% de aminoacidos en
las regiones codificantes, lo que sugiere que los ensamblajes pueden representar
especies diferentes (Schmieder, Fieder, Drerup, & Gutierrez, 2022). Seis
aislamientos de G. intestinalis tienen genomas de referencia disponibles (Barron &
Young, 2022).

El modo mas sencillo de establecer el diagndstico de giardiasis es analizar
las heces para detectar proteinas (antigenos) liberadas por Giardia lamblia o
detectar su ADN. El examen al microscopio de muestras fecales también puede
detectar el parasito (Adam, 2021).

Como funciona la PCR para identificar el ensamblaje B

Plantilla de ADN: la muestra de ADN que contiene la secuencia objetivo. Al
comienzo de la reaccidn, se aplica alta temperatura a la molécula de ADN de doble
hebra original para separar las hebras entre si. ADN polimerasa: un tipo de enzima
gue sintetiza nuevas hebras de ADN complementarias a la secuencia objetivo. La

primera y mas comunmente utilizada de estas enzimas es la ADN polimerasa Taq
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(de Thermus aquaticus), mientras que la ADN polimerasa Pfu (de Pyrococcus
furiosus) se usa ampliamente debido a su mayor fidelidad al copiar el ADN. Aunque
estas enzimas son sutiimente diferentes, ambas tienen dos capacidades que las
hacen adecuadas para la PCR: 1) pueden generar nuevas hebras de ADN
utilizando una plantila de ADN y cebadores, y 2) son resistentes al calor.
Cebadores: piezas cortas de una sola ADN hebrado que es complementario a la
secuencia objetivo. La polimerasa comienza a sintetizar ADN nuevo desde el final
del cebador. Nucleétidos (dNTP o desoxinucleétidos trifosfato): unidades
individuales de las bases A, T, G y C, que son esencialmente "bloques de
construccion" para nuevas cadenas de ADN. RT-PCR (PCR con transcripcion
inversa) es una PCR precedida por la conversion del ARN de la muestra en ADNc

con enzima transcriptasa inversa (Hall, y otros, 2023).

El ensamblaje por ciclo de la polimerasa (o PCA, también conocido como
ensamblaje por PCR) es un método para el ensamblaje de oligonucle6tidos de ADN
grandes a partir de fragmentos mas cortos. El proceso utiliza la misma tecnologia
que la PCR, pero aprovecha la hibridacion y el recocido del ADN, asi como la ADN
polimerasa, para amplificar una secuencia completa de ADN en un orden preciso
basado en los oligonucleétidos monocatenarios utilizados en el proceso. De este
modo, permite la produccion de genes sintéticos e incluso de genomas sintéticos
completos (Schmieder, Fieder, Drerup, & Gutierrez, 2022).

PCR

La PCR se puede utilizar para generar rapidamente fragmentos de ADN para
la clonacion, siempre que exista una fuente adecuada de ADN molde y se conozca
suficiente informaciéon de secuencia para permitir el disefio de cebadores
especificos para el amplicon deseado. A diferencia de la clonacién tradicional, la
PCR ofrece la capacidad de clonar facilmente fragmentos de ADN que pueden
tener poca abundancia en una muestra compleja, como el ADN gendémico o ADNc
gue corresponden a transcripciones de ARNm poco comunes. Los productos de

PCR se pueden digerir y ligar por medios tradicionales, ligar directamente
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(extremos romos o TA) o usarse en aplicaciones de clonacion independiente de

ligadura (LIC) o de clonacion sin fisuras (Zhang, Chen, Wang, Gao, & Ma, 2021).

Ensamblaje genémico B

Para la identificacion del ensamblaje B se realiza un estudio por medio de la
técnica de PCR-RFLP se emplea las muestras para el analisis del genoma, para
eso se usa como blanco genético al gen gdh, para diferenciar el ensamblaje B del
A, seguido de una digestion enzimatica empleando dos tipos de enzimas Nla IV y
Rsa I. La presencia de GS-H7 ayuda en la accion del ensamblaje B para que el
pardsito una a las moléculas de Zn2+ y Fe2+, causando la deficiencia de estos
minerales, y lo cual a su vez produce una infeccion cronica. Y, por otra parte, junto
con la codificacion de VSP ayuda al parasito a que pueda invadir evitando la
respuesta inmune del hospedador (Luhan, 2006). Mediante el uso del marcador
genético gdh, se identifica la prevalencia de infecciones causadas por el
subensamblaje Blll y se diferencian de aquellas provocadas por el subensamblaje
BIV, con el fin de distinguir entre los subgrupos del ensamblaje genémico B (7).

Tratamiento / Manejo

La mayoria de los pacientes que presentan giardiasis pueden necesitar sélo
rehidratacion oral para la reanimacion inicial con liquidos. En casos graves, pueden
ser necesarios liquidos por via intravenosa (IV). El manejo adecuado de liquidos y
electrolitos es crucial, particularmente en pérdidas por diarrea de gran volumen
(Dunn & Juergens, 2024).

El tratamiento estandar para la giardiasis implica terapia con antibiéticos,
siendo el metronidazol el tratamiento de primera linea para esta afeccion. Sin
embargo, el metronidazol presenta desafios, incluidas tasas significativas de
fracaso en la eliminacién de protozoos del intestino y problemas relacionados con
el cumplimiento del paciente. Determinar una estrategia de tratamiento optima para
estos casos de giardiasis sigue siendo un desafio constante (lza, Iza, & Olivera,

2019).
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La PCR en tiempo real puede resultar valiosa para evaluar la eficacia del
tratamiento. La investigacion realizada por Van dé Bijllaardt, (2019), reveld que las
muestras generalmente se volvieron negativas aproximadamente 1 semana
después del tratamiento, lo que indica una rapida eliminacion después de una
terapia exitosa (Van den, Overdevest, Buiting, & Verweij, 2014).
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CAPITULO llI

MARCO METODOLOGICO

Método

Se realiz6 una revision bibliografica narrativa de tipo descriptiva
fundamentada en los datos epidemiologicos recientes en la investigacion del
ensamblaje molecular B de Giardia lamblia. La informacion fue obtenida de articulos

cientificos publicados a nivel mundial en el periodo 2017 a 2022.

Recopilacion de fuentes de informacion

Para la recoleccion de informacion se emplearon diferentes bases de datos
con las que cuenta la hemeroteca de la biblioteca general de la PUCE. Las bases
de datos mas relevantes que se usaron para obtener la informacion para el estudio

fueron: Pubmed, Scopus, Jstor, Dialnet, Scielo y Google Académico.

Seleccién de fuentes bibliogréficas

Se identificaron las fuentes bibliograficas usando criterios de inclusién y
exclusién, esto para elegir la bibliografia que servira para andlisis y apartar las que

no se utilizaran.

Criterios de Inclusién

Articulos sobre casos acerca de la identificacion de Ensamblaje B en el
estudio genético de Giardia lamblia, especificamente al subgrupo de ensamblaje
genético B, BIlll, BIV y A, ya que estos tienen mayor relevancia en la infeccion en
personas menores de edad, identificando la prevalencia de este ensamblaje en los

casos clinicos obtenidos de la bibliografia.

« Idioma: Los articulos recuperados en espafiol, inglés y portugués.
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Poblacién: nifios menores de 12 afios de los articulos recuperados de la
bibliografia.

Indicadores de impacto nutricional: infecciones de Giardia lamblia en nifios que
se identificaron por medio de estudios moleculares del ensamblaje gendmico de
este parasito.

Base de datos: Articulos publicados hace cinco afios.

Método de identificacion: PCR-RFLP.

Acceso: Gratuito.

Indicadores: presencia de infecciones causadas por el ensamblaje genémico A
y B de la Giardia lamblia, junto con la presencia de los subgrupos genémicos
Blll'y BIV.

Criterios de exclusion

Los articulos centraos en ensamblaje genémico que no sea el B, Blll, BIV o

A, no se van a usar los estudios centrados en la giardiasis en animales, como

también se retirara estudios acerca del subgrupo del ensamblaje B tipo | y II.

Poblacién: Se evitaron estudio que se centren en personas mayores de edad o
en animales.

Indicadores: No se usaron estudios que sean de otro ensamblaje genémico que
no infecten a los humanos, o subgrupos de algtin ensamblaje genémico que no
afecte a los humanos.

Método de identificacion: No se empled otro método que no sea molecular para
la identificacion del ensamblaje gendmico de la Giardia lamblia.

Base de datos: Articulos publicados hace mas de cinco afios.

Estrategia de busqueday registro

Se buscaron los términos de importancia usando Descriptores en Ciencia de

la salud (DeSC)y términos de Medical Subject Headings (MeSH) para realizar la

busqueda de datos controlados por estos tesauros para que la informacién sea

exacta en el estudio.
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Términos MeSH Descriptores DeSC
Giardia lamblia Giardia lamblia
Parasite Parasito

Genome Genoma

Humans Humanos

Children Nifos

Assamblage B Ensamblaje B
Assamblage A Assamblage A

Se usa como modo de estudio las palabras clave para poder realizar la
investigacion de manera abreviada, usando: Giardiasis, Giardia lamblia,
ensamblaje B, ensamblaje A, Genoma y técnicas moleculares. En la busqueda se
analizaran articulos que dispongan de casos clinicos realizados con el objetivo de
comparar los estudios encontrados. Por lo que se usara como método de busqueda

operadores légicos booleanos como: AND, OR y NOT.

Los estudios presentados usan como muestra a nifios menores de edad, ya
gue es comun encontrar infeccién parasitaria en estos pacientes porque no tienen
bien desarrollado el sistema inmunolégico o causado por su mal habito alimenticio.

Los estudios identifican que la relevancia del contagio de Giardia lamblia méas
comun es causado por el ensamblaje B y sus variantes, las cuales son el ensamblaje
gendmico Blll y BIV. Estas variantes estan presentes en infecciones en humanos,

siendo la mas prevalente la BIIl.

La estrategia descrita se denomina estrategia de busqueda sistematica, esta
metodologia implica definir palabras claves relevantes, aplicar operadores
booleanos y utilizar filtros especificos para obtener estudios pertinentes en bases
de datos académicos. En este caso, se utilizO para localizar investigaciones
actuales sobre Giardia lamblia en poblacion infantil, enfocandose en el ensamblaje

B y sus variantes.
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Revision de la informacion:

Se realizé la identificacién de la bibliografia por medio del diagrama de Moher

(Page, y otros, 2021).

Articulos identificados en PubMed, ScienceDirect, Scielo,

Elsevier

l

Registros de documentos seleccionados tener relacion
con la Patogenicidad de Giardia Lamblia.

v

Registros tras eliminar citas duplicadas.

A 4

N° de documentos (25)

N° de registros excluidos (5)

A 4

N° de articulos de texto com
te pleto
evaluados para su elegibilidad (n =20)

N° de articulos de texto completo
excluidos, por el idioma y articulo
de pago (5)

N° de estudios incluidos en la sintesis cualitativa,

cuantitativa. (n =15)

Para que este estudio descriptivo sea claro y comprensible, se realizé el diagrama
de Moher, el cual ayuda en la seleccion de articulos para la investigacion
epidemioldgica del ensamblaje gendmico B, el diagrama servira de apoyo para
comprender los parametros de este documento.
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RESULTADOS

Métodos de diagnéstico

Las investigaciones que se analizaron son del afio 2017 y 2022 en estas se
identificO que se utilizaron diversas técnicas para detectar los ensamblajes
gendmicos de Giardia lamblia, entre las que se incluyen la PCR (reaccion en
cadena de la polimerasa), también la secuenciacién genética y los métodos de
tipificacion molecular, estas técnicas han facilitado la identificacién y distincion de
los ensamblajes A y B en comunidades humanas y de animales, lo cual resulta
crucial para poder entender la distribucién geogréfica y la prevalencia de las
infecciones por Giardia.

Ademas, los progresos que se analizan en la secuenciacion de préxima
generacion (NGS) han brindado instrumentos de diagndstico que son mas exactos,
de esta manera facilitando la identificacion de coinfectiones con otros protozoos
intestinales y el estudio mas detallado de las infecciones mixtas, tal como se
evidencia en investigaciones recientes de Caccio (2022) en lItalia, la investigacion
de Mizuno (2020) en Kenia utiliz6 tanto la PCR como la secuenciacion para detectar
una prevalencia significativa del ensamblaje B, en este caso subrayando la
importancia de estos procedimientos para evaluar la carga de la enfermedad en
diferentes grupos poblacionales asi aportar a una supervision epidemiolégica mas

efectiva.
Epidemiologia y distribucién geografica

La distribucion de los ensamblajes A y B de Giardia lamblia varia segun la
region geografica de donde se encuentran, el tipo de poblacion también influye, lo
gue hace que se refleje una relacion compleja entre factores ambientales,
socioeconémicos e inmunolégicos, se identificé que el 82,7% de los estudios que
se revisaron, existe una coexistencia de ambos ensamblajes, con prevalencia
significativa en Africa, Asia, Europa y América Latina. Sin embargo, en algunos
casos especificos, como son los estudios realizados en Galicia y Austria en 2017,
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se llego a identificar Unicamente el ensamblaje A, mientras que en Brasil y Egipto

solo se detectd el ensamblaje B.

Esta tendencia sugiere que la presencia de ciertos ensamblajes puede estar
influenciada por condiciones inmunolégicas particulares, como la alta prevalencia
de VIH en Brasil, que podria facilitar la infeccién predominante por el ensamblaje
B. Ademas, estas variaciones geogréficas y poblacionales subrayan la importancia
de desarrollar estudios locales que ayuden a precisar los factores especificos que

afectan la distribucion de los ensamblajes.
Comparacion de hallazgos entre publicaciones

Las investigaciones realizadas en distintas regiones han revelado tanto por
patrones comunes como diferencias en la prevalencia de los ensamblajes de
Giardia lamblia, en Brasil, el estudio de Faria (2017) se encontr6 una mayor
prevalencia del ensamblaje B en pacientes VIH positivos, esto sugiere que hay una
posible interaccidn entre el sistema inmunoldgico comprometido y la susceptibilidad

a este ensamblaje especifico.

En comparacién con las investigaciones anteriores, el estudio de Chourabi
(2021) en Qatar evidencido una alta frecuencia de coinfecciones con ambos
ensamblajes (A y B), esto afiade una complejidad al tratamiento de la infeccion la
cual subraya la necesidad de una vigilancia epidemioldgica activa, estas diferencias
también podrian estar relacionadas con factores locales, como la exposicion a
distintas fuentes de agua o condiciones sanitarias, resaltando la importancia de
estudios regionales los cuales permitan identificar patrones especificos y adaptar

las estrategias de control y tratamiento segun las caracteristicas de cada poblacion.
Diferencias clinicas entre ensamblajes

Los ensamblajes A y B de Giardia lamblia parecen que difieren en sus
implicaciones clinicas, con los estudios que se sugieren que el ensamblaje B esta
asociado con infecciones mas severas en comparacion con el ensamblaje A, este

patron es especialmente notable en poblaciones vulnerables como nifios y
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personas inmunocomprometidas, quienes parecen experimentar manifestaciones

graves cuando estan infectados con el ensamblaje B.

El estudio realizado por Feng (2019) en China apoyd esta hipétesis,
mostrando que los casos sintomaticos estaban predominantemente vinculados al
ensamblaje B. Estos hallazgos sugieren que este ensamblaje posee una mayor
virulencia y podria evadir con mayor eficacia la respuesta inmune del huésped,

resultando en cuadros clinicos mas pronunciados y dificiles de tratar.

Por otro lado, el ensamblaje A tiende a presentar infecciones que son menos
severas, que se asocia con sintomas mas leves, esta diferencia en la manifestacion
clinica entre los ensamblajes destaca la importancia de distinguirse entre ellos
durante el diagndstico, ya que esto podria tener implicaciones significativas en la
eleccion de tratamiento y en la adopcion de medidas preventivas, especialmente

para las poblaciones que estan en riesgo.
Variacion poblacional por edad

El ensamblaje B de Giardia lamblia tiene una mayor prevalencia en los nifios,
en especial en las zonas rurales o las que son de acceso restringido a agua potable,
donde las condiciones de salud representan un factor de riesgo considerable, esta
incidencia es elevada en nifios podria estar vinculada con la fragilidad del sistema
inmunoldgico de estos nifios teniendo constante exposicion a fuentes de agua

contaminadas en estas areas.

En Uganda, una investigacion llevada a cabo en 2019 detect6 que los
subgrupos del ensamblaje B se relacionan con infecciones mas severas en nifios
en comparacion con el ensamblaje A, esta relacién indica que el ensamblaje B
podria poseer una mayor capacidad patogénica en grupos jovenes, lo que podria
provocar una presentacion clinica mas grave y elevar el riesgo de complicaciones

en estas situaciones.

De manera similar, el estudio de Al-Shehri (2019) documentd esta tendencia

en Uganda, subrayando la necesidad de implementar medidas preventivas y de
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acceso a agua potable para proteger a esta poblacion vulnerable. Estos hallazgos
resaltan la importancia de adaptar las estrategias de prevencion a la edad y las
condiciones del entorno, para reducir la carga de la enfermedad en comunidades

donde la nifiez esta particularmente afectada.
Subvariantes del ensamblaje B

En el ensamblaje B, se han reconocido varias subvariantes, que muestran
variaciones en su distribucion y prevalencia, en México la investigacion de Ortega
(2021) evidenci6é una gran variedad genética en este ensamblaje, o que sugiere
una potencial adaptacion de subvariantes a circunstancias ambientales particulares
como la altitud o la exposicion a terapias antiparasitarias, estos descubrimientos
subrayan la relevancia de analizar las subvariantes del ensamblaje B para entender

su progreso Yy habilidad para adaptarse.
Hallazgos en zoonosis

En algunos estudios se ha documentado la presencia de ensamblajes de
Giardia en animales, lo que plantea un riesgo de transmision zoonética en estudios
que se realizaron en Etiopia y China, el ensamblaje B fue identificado en animales
domésticos lo que ha sugerido que esta variante puede transmitirse entre humanos
y animales, este aspecto resalta la necesidad de una vigilancia epidemiolégica

integrada entre poblaciones humanas y animales.
Desarrollo de herramientas diagndsticas

El estudio de Caccio (2022) en Italia se enfoc6 en desarrollar instrumentos
de diagndstico mas exactos para detectar ensamblajes de Giardia, utilizando la
secuenciacion de préxima generacion (NGS), este analisis mostro que el
ensamblaje B podria tener coexistencias con otros protozoos intestinales, lo que

supone un reto en el diagnostico y enfatiza la complejidad de las infecciones mixtas.
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DISCUSION

Los resultados de esta revision sistematica acerca de la patogenia de Giardia
lamblia, especialmente el ensamblaje gendmico B, muestran una elevada
prevalencia que sobrepasa la del ensamblaje A, esto subraya su importancia
epidemioldgica, especialmente en zonas con condiciones de salud inadecuadas.
En relacion con el estudio de Faria (2017) en este se registré un incremento en la
incidencia del ensamblaje B en Brasil, los hallazgos que se encontraron indican que
este ensamblaje juega un rol esencial en la propagacion de la giardiasis, por lo que
se identific6 que hay una tendencia que resulta especialmente alarmante en el
ambito de donde la higiene es insuficiente tal como se ha evidenciado en
numerosas investigaciones en areas como Kenia y Tanzania (Mizuno, 2020; Ryan,
2018).

Ademas, estos hallazgos sefialan que el ensamblaje B suele provocar
infecciones mas severas en los nifios, esto concuerda con los hallazgos de Feng
(2019), que informaron que las infecciones por ensamblaje B se vincularon con
sintomas mas severos en nifios, el desarrollo del sistema inmunoldgico en esta
poblacién podria propiciar la colonizacién y la persistencia del parasito, esto
subraya la importancia de examinar las particularidades de los subgrupos del
ensamblaje B para aplicar intervenciones mas concentradas y eficaces en la

disminucién del parasito.

Las investigaciones analizadas también sefialan una elevada prevalencia del
ensamblaje B en pacientes con compromiso inmunolégico, lo que sugiere una
mayor habilidad para eludir la respuesta inmunolégica del anfitrion. Esta
observacion concuerda con los descubrimientos de Al-Shehri (2019), quienes
descubrieron que el ensamblaje B se encontraba predominantemente en personas
con VIH, lo que indica que podria contribuir a infecciones crénicas o recurrentes
este factor es crucial en el tratamiento clinico de pacientes en situacion de
vulnerabilidad, resaltando la relevancia de tener en cuenta el estado inmunolégico

del huésped al tratar los casos de giardiasis.
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La propagacion zoonoética del ensamblaje B también se destaca como un
elemento significativo en diversas regiones, respaldando las declaraciones de
Ortega (2021) respecto a la identificacion de este ensamblaje en los animales de
compafiia y los salvajes significa que tanto los humanos como los animales
comparten el peligro de contagio, asi resaltando la importancia de abordajes
integrales en salud publica la pauta y disefio de programas para el control de
giardiasis en animales podria disminuir de forma considerable el peligro de contagio
a humanos, tal como se ha propuesto en las politicas de salud publica de diversas

naciones.

En resumen, el ensamblaje B de Giardia lamblia se presenta como un
protagonista clave en la epidemiologia de la giardiasis, particularmente en grupos
vulnerables como los nifios y las personas con inmunologia comprometida, las
acciones de prevencion y control deben enfocarse en optimizar las condiciones de
higiene, ademas de supervisar la propagacion zoonética. Ademas, es crucial seguir
estudiando los subgrupos de este ensamblaje para explorar en profundidad su
comportamiento y patogenicidad en diversos contextos epidemioldgicos, esta vision
comparativa con otras investigaciones en el area subraya la necesidad de

estrategias completas y ajustadas a las circunstancias locales.
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LIMITACIONES DEL ESTUDIO

Este estudio presenta diversas restricciones que se deben tener en cuenta
al analizar los resultados, la variedad de instrumentos de diagndstico utilizados en
los estudios evaluados, tales como la PCR, la secuenciacion genética y el analisis
protedmico, genera cierta variabilidad en los datos proporcionados, lo que complica
la realizacion de comparaciones directas entre distintas poblaciones, esta ausencia
de consistencia en los métodos restringe la habilidad para obtener conclusiones
universales acerca de la prevalencia y distribucion del ensamblaje B de Giardia

lamblia.

Ademas, numerosas investigaciones no exploran en profundidad los
subgrupos especificos del ensamblaje B, lo que obstaculiza llevar a cabo un estudio
minucioso de cudales son los mas comunes 0 patogénicos, particularmente en
grupos de nifios, la informacion obtenida acerca de subgrupos es parcial y
frecuentemente no facilita establecer vinculos sélidos con los niveles de infeccién

o la severidad de los casos.

Otra restriccion importante es la ausencia de investigaciones a largo plazo
que examinen la progresion de las infecciones a través del tiempo, la mayoria de
las investigaciones son de corte transversal, proporcionando una vision limitada de
la infeccion sin tener en cuenta su dindmica o persistencia, particularmente en
grupos vulnerables. Ademas, a pesar de que se trato la relacién entre el ensamblaje
B y las poblaciones inmunocomprometidas, existen escasos datos acerca de como

distintas estrategias terapéuticas afectan la reaccion a este ensamblaje.

La revision se enfocé en publicaciones de 2017 a 2022, lo que podria haber
dejado de lado investigaciones pertinentes anteriores 0 avances recientes en la
investigacion de Giardia lamblia, esto significa que algunos progresos en las
técnicas de tipificaciébn genética o en el entendimiento de la epidemiologia del
ensamblaje B podrian no estar plasmados en este estudio, restringiendo su actual

relevancia y total importancia en el ambito cientifico mas extenso.
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CONCLUSIONES

Este analisis ha facilitado un estudio exhaustivo de la patogenia de Giardia
lamblia, enfocdndose en el ensamblaje gendmico B y sus subgrupos, los
descubrimientos indican que tanto el ensamblaje A como el B se reportan a menudo
en varias regiones del planeta, aunque el ensamblaje B sobresale en grupos
especificos, especialmente en naciones en desarrollo y en individuos con
compromiso inmunologico, la aplicacion de diversas herramientas de diagnéstico
en las investigaciones analizadas ha demostrado la relevancia de la tecnologia para
la identificacion exacta de estos ensamblajes, aunque la diversidad metodoldgica

presenta desafios para llevar a cabo comparaciones directas.

En relaciéon con la regularidad de los ensamblajes, se nota una distribucion
bastante balanceada entre los ensamblajes A y B, aunque los subgrupos del
ensamblaje B parecen tener una relacion con tasas de infeccion mas elevadas en
grupos de nifios, no obstante, la falta de investigaciones que analicen en
profundidad los subgrupos especificos restringe la comprension de su funcion en la

gravedad de las infecciones.

El perfil epidemioldgico del ensamblaje B fluctia en funcion de las regiones
y las condiciones de vida de las comunidades impactadas, esto indica que las
infecciones por Giardia lamblia se ven afectadas por elementos como son sociales,
ambientales y de salud, en este analisis se subraya la importancia de realizar mas
investigaciones acerca de los subgrupos del ensamblaje B y su influencia en
diversas poblaciones, particularmente en nifios y individuos con compromiso
inmunologico, con el fin de disefar estrategias de control y tratamiento mas

eficaces.

En general, los hallazgos alcanzados resaltan la relevancia de seguir
progresando en el diagnostico molecular y en el entendimiento de la variedad

genética de Giardia lamblia, a pesar de las restricciones metodoldgicas y de datos,
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este estudio ha proporcionado una perspectiva mas precisa acerca de la
distribucion y patogenia del ensamblaje B, lo cual podria utilizarse como
fundamento para futuros estudios y avances en la salud publica vinculados a este

parasito.

Pese a las contribuciones relevantes de las investigaciones analizadas, se
reconocen restricciones en la homogeneidad de los procedimientos utilizados para
la clasificacion de los ensamblajes gendmicos, la diversidad en los métodos
moleculares empleados complica la comparacion directa de los hallazgos entre
investigaciones. Igualmente, no todas las investigaciones se adentran en los
subgrupos particulares del ensamblaje B, lo que obstaculiza un estudio mas
exhaustivo de los mas patogénicos, estas restricciones metodoldgicas necesitan

ser tratadas en estudios futuros para lograr conclusiones mas exactas.
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ANEXOS

Lista STROBE (von EIm, y otros, 2007):

Elemento

Punto

Lista de comprobacién

Titulo

1

(a) Indique, en el titulo o en el resumen, el disefio del
estudio con un término habitual.

(b) Proporcione en el resumen una sinopsis informativa y
equilibrada de lo que se ha hecho y lo que se ha
encontrado.

Introduccién

Fundamento

Explique las razones y el fundamento cientificos de la
investigacion que se comunica.

Objetivos

Indique los objetivos especificos, incluida cualquier
hipétesis preespecificada.

Métodos

Disefio del
estudio

Presente al principio del documento los elementos clave
del disefio del estudio.

Contexto

Describa el marco, los lugares y las fechas relevantes,
incluido los periodos de reclutamiento, exposicion,
seguimiento y recogida de datos.

Participantes

(a) Estudios de cohortes: proporcione los criterios de
elegibilidad, asi como las fuentes y el método de seleccién
de los participantes. Especifique los métodos de
seguimiento.

Estudios de casos y controles: Proporcione los criterios de
elegibilidad, asi como las fuentes y el proceso diagnéstico
de los casos y el de seleccidn de los controles.
Proporcione las razones para la eleccion de casos y
controles.

Estudios transversales: proporcione los criterios de
elegibilidad y las fuentes y métodos de seleccion de los
participantes.

(b) Estudios de cohortes: en los estudios apareados,
proporcione los criterios para la formacion de parejas y el
namero de participantes con y sin exposicion.

Estudios de casos y controles: en los estudios apareados,
proporcione los criterios para la formacion de las parejas y
el nimero de controles por cada caso.

Fuentes de
datos

Para cada variable de interés, proporcione las fuentes de
datos y los detalles de los métodos de valoracion
(medida).
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Elemento

Punto

Lista de comprobacién

Si hubiera mas de un grupo, especifique la comparabilidad
de los procesos de medida.

Sesgos

Especifique todas las medidas adoptadas para afrontar
fuentes potenciales de sesgo.

Tamano
muestral

Expliqgue cémo se determiné el tamafio muestral.

Métodos
estadisticos

10

(a) Especifique todos los métodos estadisticos, incluidos
los empleados para controlar los factores de
confusion.

(b) Especifique todos los métodos utilizados para analizar
subgrupos e interacciones.

(c) Explique el tratamiento de los datos ausentes (missing
data).

(d) Estudio de cohortes: si procede, explique cémo se
afrontan las pérdidas en el seguimiento.

Estudios de casos y controles: si procede, explique como

se aparearon casos y controles.

Estudios transversales: si procede, especifiqgue como se

tiene en cuenta en el analisis la estrategia de muestreo.

(e) Describa los andlisis de sensibilidad.

Resultados

Participantes

11

(a) Describa el niumero de participantes en cada fase del
estudio; por ejemplo: cifras de los participantes
potencialmente elegibles, los analizados para ser
incluidos, los confirmados elegibles, los incluidos en el
estudio, los que tuvieron un seguimiento completo y
los analizados.

(b) Describa las razones de la pérdida de participantes en
cada fase.

(c) Considere el uso de un diagrama de flujo.

Datos
descriptivos

12

(a) Describa las caracteristicas de los participantes en el
estudio (p. €j., demogréficas, clinicas, sociales) y la
informacion sobre las exposiciones y los posibles
factores de confusion.

(b) Indigue el nimero de participantes con datos ausentes
en cada variable de interés.

(c) Estudios de cohortes: resuma el periodo de
seguimiento (p. ej., promedio y total).

Resultados
principales

13

(a) Proporcione estimaciones no ajustadas y, si procede,
ajustadas por factores de confusién, asi como su
precision (p. €j., intervalos de confianza del 95%).
Especifique los factores de confusion por los que se
ajusta y las razones para incluirlos

(b) Si categoriza variables continuas, describa los limites
de los intervalos.

(c) Sifuera pertinente, valore acompafiar las estimaciones
del riesgo relativo con estimaciones del riesgo
absoluto para un periodo de tiempo relevante.

Otros andlisis
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Elemento Punto | Lista de comprobacién
14 Describa otros andlisis efectuados (de subgrupos,
interacciones o sensibilidad).

Discusion

Resultados 15 Resuma los resultados principales de los objetivos del

clave estudio.

Limitaciones 16 Discuta las limitaciones del estudio, teniendo en cuenta
posibles fuentes de sesgo o de imprecision. Razone tanto
sobre la direccidon como sobre la magnitud de cualquier
posible sesgo.

Interpretaciones | 17 Proporcione una interpretacion global prudente de los
resultados considerando objetivos, limitaciones,
multiplicidad de andlisis, resultados de estudios similares
y otras pruebas empiricas relevantes.

Elemento Punto | Lista de comprobacion

Generabilidad 18 Discuta la posibilidad de generalizar los resultados
(validez externa).

Otra

informacién

Financiacion 19 Especifique la financiacion y el papel de los
patrocinadores del estudio y, si procede, del estudio
previo en el que se basa el presente articulo.

Articulos
Titulo Autor(es) Afio Poblacion | Herramient Tipos de
as de ensamblajes
diagnoéstic | identificado
0 S
Extremely Mizuno T, 2020 | Poblacion PCR, Ensamblaje
diversified Matey EJ, Bi X, de Kenya Secuenciaci | B
haplotypes Songok EM, 6n genética
observed among Ichimura H,
assemblage B Tokoro M
population of
Giardia intestinalis
in Kenya
Proteomic diversity | Emery-Corbin 2018 | Poblacion Andlisis Ensamblaje
in a prevalent SJ, Vuong D, infectada en | protedbmico, | Ay B
human-infective Lacey E, Svard Australia Secuenciaci
Giardia duodenalis | SG, Ansell BRE, on
sub-species Jex AR
Genetic diversity Chourabi M, 2021 | Poblacién Secuenciaci | Ensamblaje
and prevalence of | Boughattas S, de Qatar onde ADN |AyB
Giardia duodenalis | Abdallah AM, et
in Qatar al.
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Giardia intestinalis | No especificado | 2017 | Poblaciéon PCR, Ensamblaje
and Helicobacter en Egipto Andlisisde |AyB

pylori co-infection: riesgo

estimated risks and

predictive factors in

Egypt

Molecular Damitie M, 2018 | Poblacion PCR, Ensamblaje
epidemiology of Mekonnen Z, en el sur de | Secuenciaci | Ay B
Giardia duodenalis | Getahun T, et Etiopia on genética

infection in humans | al.

in Southern

Ethiopia

Strong genetic Gabin-Garcia 2017 | Poblacion MLST Ensamblaje
structure revealed | LB, Bartolomé en Galicia (Tipificaciéon | A

by multilocus C, Abal-Fabeiro (Espafia) multilocus)

patterns of JL, et al.

variation in Giardia

duodenalis isolates

in Galicia

Molecular Iwashita H, 2021 | Poblaciony | PCR, Ensamblaje
epidemiology of Sugamoto T, animales en | Secuenciaci | Ay B
Giardia spp. in Takemura T, et Vietnam on genética

northern Vietham al.

Suitability of Woschke A, 2021 | Poblacién Tipificacion | Ensamblaje
current typing Faber M, Stark en multilocus AyB
procedures to K, et al. Alemania

identify

epidemiologically

linked Giardia

isolates

Molecular Faria CP 2017 | Pacientes MLST, Ensamblaje
characterization of de hospital | Secuenciaci | Ay B
Giardia lamblia en Rio de 6n genética

from patients in Rio Janeiro

de Janeiro

Distribution of Sahimin N, 2018 | Trabajadore | Andlisis de | Ensamblaje
Giardia duodenalis | Douadi B, Lim s migrantes | PCR, AyB

and ALY, et al. en Malasia | Secuenciaci
Cryptosporidium on

parvum in migrant

workers in

Malaysia

First multilocus Costache C, 2020 | Poblacién MLST Ensamblaje
sequence typing Kalmar Z, en Rumania AyB

(MLST) of Giardia

Colosi HA, et al.
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duodenalis in
Romania

Genetic variation in | Saghaug CS, 2019 | Pacientes Andlisis de | Ensamblaje
metronidazole Klotz C, Kallio tratados en | vias AyB
metabolism in JP, et al. Noruega metabdlicas
Giardia lamblia
assemblage A and
B
Giardia lamblia Faria CP, Zanini | 2017 | Pacientes PCR, Ensamblaje
assemblages and GM, Dias GS, et VIH en Secuenciaci | B
HIV infections in al. Brasil on genética
Brazil
Cryptosporidium Kifleyohannes 2022 | Poblacion PCR, Ensamblaje
and Giardia T, Ngdtvedt A, de Tigray, Secuenciaci | Ay B
infections in Debenham JJ, Etiopia on genética
Northern Ethiopia et al.
Multilocus Lee MF, Auer H, | 2017 | Pacientes Analisis Ensamblaje
sequence analysis | Lindo JF, et al. en Austria multilocus A
of Giardia spp. in
Austria
Giardia intestinalis | Rebih N, 2020 | Poblacion PCR, Ensamblaje
assemblages in Boutaiba S, en Djelfa, Secuenciaci | Ay B
Djelfa, Algeria Aboualchamat Argelia on genética

G, etal.
A hybrid Maloney JG, 2022 | Laboratorio | Secuenciaci | Ensamblaje
sequencing Molokin A, (andlisis de | 6n hibrida AyB
strategy for Solano-Aguilar genomas)
generating Giardia | G, et al.
genomes
Investigation of Liu H, Wang B, 2021 | Animales PCR, Ensamblaje
giardiasis in Yin J, et al. cautivos en | Secuenciaci | Ay B
captive animals in zoolbgicos | 6n genética
zoological gardens en China
Molecular Abozahra R, 2021 | Poblacion PCR Ensamblaje
characterization of | Mokhles M, rural y AyB
Giardia lamblia Baraka K urbana en
assemblages by Egipto
conventional PCR
in Egypt
Molecular Al-Shehri H, 2019 | Nifios en PCR, Ensamblaje
characterization of | LaCourse EJ, Uganda Tipificacion | Ay B
Giardia intestinalis | Klimach O, et al. genética

assemblages in
Uganda
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Molecular typing Wesotowska M, | 2019 | Ganado en | PCR, Ensamblaje
and zoonotic Boron- Polonia Tipificacion | Ay E
potential of Giardia | Kaczmarska A, genética

duodenalis isolates | Kwit M, et al.

from livestock in

Poland

Host-parasite Ma’ayeh SY, Liu | 2020 | Modelo Andlisis Ensamblaje
interactions of J, Peirasmaki D, experiment | protedbmico, | A

Giardia duodenalis | et al. al transcriptom

assemblage A: A ico

proteomic and

transcriptomic

analysis

Evaluation of novel | Einarsson E, 2020 | Poblacién MLST, Ensamblaje
molecular methods | Ma’ayeh S, humana Secuenciaci | Ay B

for genotyping Svard SG on genética

Giardia intestinalis

Distribution of Ajjampur SS, 2020 | Nifios en PCR, Ensamblaje
Giardia duodenalis | Sankaran P, India Secuenciaci | Ay B
assemblages and Kang G, et al. on genética
Cryptosporidium

parvum genotypes

in Indian children

Prevalence of Wang Y, Chang | 2021 | Mascotas PCR, Ensamblaje
Giardia duodenalis | Y, Yu F, et al. en China Secuenciaci | Ay B
assemblages in on genética

dogs and cats in

Shanghai

Genotyping and Ng J, 2021 | Fauna PCR, MLST | Ensamblaje
phenotyping of MacGregor J, silvestre en AyB
Giardia duodenalis | Chang A, et al. Australia

from wildlife in

Australia

Prevalence of Negga T, 2021 | Animales PCR Ensamblaje
Giardia duodenalis | Alemayehu A, domésticos AyB

in domesticated Worku T, et al. en Etiopia

animals in Ethiopia

Molecular Almeida I, 2021 | Nifios en PCR, Ensamblaje
surveillance of Sousa M, guarderias | Secuenciaci | Ay B
Giardia in daycare | Marques S, et de Portugal | 6n genética

children in Portugal | al.

Molecular Mohammed M, 2021 | Nifios en PCR Ensamblaje
characterization of | Tarmo RF, Tanzania AyB
Giardia and Samson HH, et

Cryptosporidium al.

46




species in children
with acute diarrhea
in Tanzania

Comparison of
conventional and
real-time PCR for
detection of Giardia
spp. in clinical
samples

Pires R, Freitas
J, Sousa S, et
al.

2022

Pacientes
en
hospitales
en Brasil

PCR, PCR
en tiempo
real

Ensamblaje
AyB
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