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Babesia comprende hemoprotozoos transmitidos por garrapatas que infectan mamiferos y aves y
que son reconocidos mundialmente por su impacto en la salud de animales domésticos y sus costos
economicos asociados. Ademas, la babesiosis puede ser fatal en animales silvestres si esta asociada
con practicas de manejo estresantes, y es también de creciente interés como zoonosis emergente.
Debido a la gran diversidad de hospedadores de Babesia hallados, se puede considerar que todos los
vertebrados son portadores potenciales, siempre y cuando puedan ser parasitados por las garrapatas
vectores. En esta presentacion se proveera una resefia de las especies de Babesia mas relevantes, y
una discusion sobre criterios taxonomicos clasicos. Se describira un posible panorama de la historia
natural de los piroplasmidos, que agrupa a los géneros cercanamente relacionados Babesia,
Cytauxzoon y Theileria, y se discutiran sus implicancias para futuras lineas de investigacion.
Asimismo, se presentara una clasificacion molecular revisada de los piroplasmidos, basada en
nuevos arboles filogenéticos generados con todas las secuencias disponibles de los genes 18S rRNA
y hsp70. Finalmente, para reconciliar las estimaciones existentes para el origen de los piroplasmidos
y las garrapatas (~300 millones de afos, Ma, respectivamente) y la radiacion de los mamiferos (60
Ma), hipotetizamos que el ciclo de vida dixénico de los piropldsmidos evolucion6 con el origen de
las garrapatas. Asi, el salto observado entre el origen de estos artropodos y la radiacion de los
mamiferos indica la existencia de linajes de piroplasmidos previamente desconocidos y/o especies
en taxones de vertebrados existentes, incluyendo reptiles y quizas también anfibios. Un muestreo
mas amplio de taxones que incluya todos los potenciales hospedadores, tanto entre los vertebrados
como entre las garrapatas, y la construccion de arboles utilizando multiples genes permitira
perfeccionar la filogenia y taxonomia del género Babesia.
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