
Streszczenie

Zwierzęta dziko żyjące są głównym rezerwuarem wielu patogenów przenoszonych

przez wektory. W Europie najbardziej rozpowszechnionym inwa2yjnym gatunkiem

drapieżników jest szop pracz (Procyon lotor) oraz jenot azjatycki (Nyctereutes procyonoides),

podczas gdy pasożyty z rodzaju Babesia oraz Hepatozoon stanowią większość przenoszonych

przez kleszcze pasożytniczych pierwotniaków o dużym znaczeniu weterynaryjnym i

medycznym.

Celem niniejszej pracy była weryfikacja hipotezy, czy introdukowane gatunki

mwa2yjne, tj. szop pracz oraz jenot azjatycki, wraz z sympatrycznie występującymi rodzimymi

gatunkami drapieżników tj. lisem mdym (Vulpes vulpes), borsukiem europejskim (Meles

meles), kuną domową i kuną leśną (Martes foina, Martes martes), pehiią rolę rezerwuarową dla

pasożytów wewnątrzkrwinkowych z rodzaju Babesia oraz Hepatozoon. Aby potwierdzić

postawioną hipotezę wyznaczono prewalencję, dokonano charakterystyki molekularnej i

określono potencjał zoonotyczny zidentyfikowanych mikropasożytów u wyżej wymienionych

drapieżników.

Analizie poddano materiał badawczy pozyskany od 275 dziko żyjących drapieżników.

Fragmenty śledzion pozyskane podczas sekcji parazytologicznych wykorzystywano do izolacji

DNA a następnie do amplifikacji materiahi genetycznego w reakcji nested-PCR. W celu

identyfikacji pasożytów z rodzaju Babesia wykorzystano 3 markery molekularne (18S rRNA,

COI, Cytb), natomiast w przypadku pasożytów z rodzaju Hepatozoon tylko gen kodujący 18S

rRNA. Wybrane próbki pozytywne oc2yszczono, poddano sekwencjonowaniu a następnie

analizie molekularnej, filogenetycznej oraz statystycznej.

W wyniku analizy molekularnej potwierdzono obecność pasożytów z rodzaju Babesia

oraz/lub Hepatozoon u wszystkich badanych drapieżników. Ogólna prewalencja

mikropasożytów krwi u badanych drapieżników wyniosła 67,64%. Najwyższą prewalencję

mikropasożytów krwi zanotowano u borsuka europejskiego (90, 2%), a najniższą u jenota

azjatyckiego (32%). Ogólna prewalencja Babesia spp. u wszystkich badanych drapieżników

wynosiła 45,45%, z najwyższą ekstensywnością zarażenia zaobserwowaną u borsuka

azjatyckiego (90,20%), a najniższą u kun (17, 86%). Ogólna prewalencja Hepatozoon spp. u

wszystkich badanych drapieżników wynosiła 36%, z wysoką ekstensywnością zarażenia

zaobserwowaną u kun (64, 29%) oraz lisa rudego (62, 5%). Nie zanotowano występowania

Hepatozoon spp. u borsuka europejskiego. Wspóhvystępowanie 2



rodzajów/gatunków/genotypów mikropasożytów krwi odnotowano u 38 osobników należących

do puli wszystkich przebadanych gatunków drapieżników (13,81%). Koinwazję 3 patogenami

stwierdzono tylko u 3 osobników lisa rudego (1,09%). Najwyżs2y odsetek koinwazji

zanotowano u lisa mdego (41,67%).

Po przeprowadzeniu konipleksowej analizy molekularnej oraz filogenetycznej

otrzymanych wyników po raz pierwszy potwierdzono występowanie Babesia canis u jenota

azjatyckiego w Europie oraz u drapieżników należących do rodziny Mustelidae. Po raz

pierwszy również odnotowano obecność B. vulpes u szopa pracza w Europie oraz

mikropasożytów z rodzaju Hepatozoon u jenota azjatyckiego na świecie. U borsuka

europejskiego potwierdzono obecność Babesia sp. badger genotyp A z trzema unikalnymi

haplotypami, natomiast u kun zidentyfikowano dwa haplotypy Hepatozoon martis. Dodatkowo

wykazano, iż szop pracz może pełnić rolę rezerwuarową dla pasożytów z rodzaju Hepatozoon

należących do dwóch kładów - Bartazoon oraz Hepatozoon.

Uzyskane wyniki potwierdziły shiszność przyjętej hipotezy, że wszystkie grupy

żywicielskie, ze szczególnym uwzględnieniem gatunków inwazyjnych, mają potencjał jako

kompetentne rezerwuary dla mikropasożytów krwi z rodzaju Babesia oraz Hepatozoon.

Dodatkowo przyjęto przypuszczenie, iż zidentyfikowanie tych samych gatunków

mikropasożytów krwi u dziko żyjących drapieżników sympatrycznie występujących na tym

samym obszarze wskazuje na cyrkulację i międzygatunkową transmisję patogenów w obrębie

tych gmp zwierząt.
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