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Laczna punktacja dla publikacji wchodzacych w sktad jednotematycznego cyklu publikacji

wg czesci A Wykazu Czasopism Naukowych Ministerstwa Edukacji i Nauki (MEIN) wynosi 550
pkt.

Sumaryczny Impact Factor (IF) dla publikacji wchodzacych w sktad osiaggnigcia naukowego
wedtug listy Journal Citation Reports (JCR) raportu Biblioteki WUM, zgodnie z rokiem
opublikowania wynosi: 16,595.

Publikacje stanowigce osiagnigcie naukowe wraz z o$wiadczeniami wspotautoréw, okreslajagcymi

ich indywidualny wktad w powstawanie pracy, znajduja si¢ w zataczeniu.

¢. Omoéwienie celu naukowego ww. prac i osiaggnietych wynikow

Wstep

Owady stanowig najwicksza grupe organizméw na §wiecie 1 charakteryzuja si¢ doskonalg
zdolnos$cia do eksploatacji roznych typow siedlisk, w tym siedlisk synantropijnych oraz nowych
obszarow geograficznych. Wiele waznych chorobotworczych patogenow takich jak bakterie,
pierwotniaki, kretki, riketsje, grzyby, robaki i wirusy przenoszonych jest przez stawonogi
(wektory), co stanowi jeden z najpowazniejszych probleméw zdrowia publicznego (Shanchez-
Contreras i Vlisidou 2008). Szacuje si¢, ze ok. 60% chorob zakaznych cztowieka to choroby
odzwierzece, a prawie 20% zgonow wsrdd ludzi jest spowodowanych przez choroby zakazne, ktére
sa okreslane jako przenoszone przez wektory (Wilson i wsp., 2017). Do transmisji choroby
dochodzi najczesciej, gdy owad wysysajac krew przekazuje patogeny. Inng droga zarazenia jest
potkniecie przez kregowca zainfekowanego nosiciela (bezkregowca) lub gdy rana zostanie
zanieczyszczona odchodami wektora zawierajagcymi materiat zakazny. Niezaleznie od drogi
przenoszenia, owady sa krytycznym ogniwem w transmisji choréb o znaczeniu medycznym. Liczne
badania dotycza roli kleszczy i komarow w przenoszeniu chorobotworczych patogenéw miedzy
dzika zwierzyna, zwierzetami gospodarskimi, zwierzetami towarzyszacymi i ludzmi. Natomiast
niewiele wiadomo na temat krwiopijnych muchowek, szczegdlnie z rodziny Tabanidae i
Hippoboscidae, jako wektorow.

Bakowate (Diptera, Tabanidae) wystepuja na catym $wiecie i obejmuja okoto 4400
gatunkoéw nalezacych do 144 rodzajow (Pape i wsp., 2011), z czego w Polsce opisano okoto 50
gatunkow (Trojan, 1959). Do gatunkow waznych z gospodarczego punktu widzenia zalicza si¢
w szczegdlnosci muchowki nalezace do rodzaju Chrysops i Tabanus. W naszym Kkraju masowo
wystepuja dwie grupy muchowek: wiosenna i letnia (Trojan, 1959). Do tych pierwszych nalezg:
Tabanus confinis, T. fulvicornis, T. tropicus i T. maculicornis. Druga grupa obejmuje T. bromius, T.
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bovinus, T. miki i Chryzozona pluvialis. Samice tych owadow odzywiaja si¢ krwia ssakow,
natomiast samce pytkiem kwiatow i spadzig. Samice mogg wielokrotnie atakowac swoich zywicieli
w celu pobrania krwi, ktora jest konieczna by zapoczatkowaé rozwdj jajnikéw. Jaja sktadane sg w
poblizu wody przewaznie na roslinach. Rozwdj larw trwa dlugo, nawet dwa lata. Przepoczwarzenie
przebiega w glebie. Zywicielami muchowek sg gtéwnie dzikie i domowe zwierzeta kopytne (m.in.
jeleniowate, bydto domowe, konie). Czgsto tez atakuja one rowniez ludzi, a zatem moga stanowic
stabo poznany czynnik ryzyka przenoszenia chordb przez te grupe owadow. Biorgc pod uwage
wielokrotne zerowanie tego samego osobnika na réznych gatunkach zywicieli, istnieje duze
prawdopodobienstwo transmisji patogenu nie tylko zmierze-zwierze ale takze zwierze-cztowiek lub
nawet czlowiek-cztowiek. Co ma istotne znaczenie w szeroko dyskutowanej

I wdrazanej strategii Jedno Zdrowie (One Health).

Z kolei rodzina narzepikowatych (Hippoboscidae) obejmuje ponad 213 gatunkow
pasozytujacych zarowno na ptakach, jak i ssakach (Rahola i wsp., 2011). W Europie opisano 31
gatunkéw muchowek, a w Polsce potwierdzono dotychczas wystgpowanie 10 gatunkow
narzepikowatych (Obona i wsp., 2019b). W polskiej faunie pasozytami ssakow sa: narzepik konski
(Hippobosca equina) pasozyt zewnetrzny glownie koni i innych duzych ssakéw, w tym bydla,
wpleszcz owczy (Melophagus ovinus) wystepujacy u owiec oraz strzyzak jeleni (syn. jelenica)
Lipoptena cervi i Lipoptena fortisetosa, ktorych zywicielami specyficznymi sg jeleniowate.
Cztowiek réwniez moze by¢ narazony na ataki strzyzakow, ktérych uklucia moga skutkowaé
wystgpieniem ci¢zkiego zapalenia skory (Maslanko i wsp., 2020) oraz stanowi¢ ryzyko transmisji
patogenow. Z dwoch stwierdzonych w Polsce gatunkow L. cervi jest owadem rodzimym, natomiast
L. fortisetosa jest inwazyjnym gatunkiem pochodzacym z Dalekiego Wschodu i wschodniej
Syberii, ktory stopniowo rozprzestrzenia si¢ w Europie (Borowiec 1984; Sokot i Michalski, 2015;
Kowal i wsp., 2016). Wykazano, ze na terenie Polski populacja L. fortisetosa stale ro$nie, jednak
miejsca jego wystgpowania nie zostaly dotychczas dobrze zbadane. Pierwsze obserwacje tego
gatunku prowadzono na Dolnym Slasku pod koniec lat 80. (Borowiec i Zatwarnicki, 1989),
nastgpnie odnotowano L. fortisetosa w latach 2007-2012 u jeleni bytujacych na pétnocy kraju oraz
w Tatrach. (Cydzik i Kadulski, 2009; Jedrysik i Kadulski; Kowal i wsp., 2009; Matysek i Kowal,
2014). W 2017 gatunek ten zostat wykryty na terenie Wielkopolski (Sokot i Gatecki, 2017). W
2021r. wystgpowanie L. fortisetosa stwierdzono na terenie Warmii i Mazur (Gategcki i wsp., 2021).

Wsrod wymienionych gatunkéw muchowek nastgpita stopniowa utrata zdolnosci do
lotu, na rzecz zwigzania si¢ z zywicielem (Kowal i wsp., 2016). Cykl rozwojowy przedstawicieli
narzepikowatych przebiega z larworodnoscia i przeobrazeniem zupelnym (holometabolia) (Kowal i
wsp., 2016). Rozwdj larw od I do III stadium przebiega w jajowodzie samicy, gdzie wydzielina

Sciany tego narzadu stuzy im jako zrédlo pokarmu. Przed przepoczwarzeniem larwy Il stadium
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opuszczaja ciato samicy, opadaja na podloze lub przyczepiaja si¢ do siersci zywicieli i w ciagu
okoto godziny przeksztalcajg si¢ w poczwarki typu boboéwki (puparium). Bezskrzydly wpleszcz
owczy jest na stale zwigzany ze swoim zywicielem, na Ktérym przechodzi swoéj caly cykl
rozwojowy. Samica wpleszcza na zywicielu sktada w pelni rozwinietg larwe, ktora mocno
przyczepia si¢ do welny 1 po kilku godzinach przeksztalca si¢ w poczwarke typu bobowki, ktora
nastepnie rozwija si¢ w posta¢ dojrzata (Small, 2005). W pelni lotny narzepik konski jest
pasozytem tymczasowym, ktory po potknig¢ciu krwi opuszcza miejsce zerowania i przenosi si¢ na
innego osobnika lub na ziemig, gdzie sktada larwy w trzecim stadium larwalnym (Kowal i wsp.,
2016). Natomiast strzyzaki po wyladowaniu na zywicielu zrzucajg skrzydta i do konca zycia sg juz
na stale z nim zwigzane. PO przepoczwarzeniu skrzydlate strzyzaki poszukujg zywiciela, sa jednak
zdolne do lotu tylko na niewielkie odlegtosci (Kowal i wsp., 2016).

Wiadomo, ze niektore gatunki Krwiopijnych muchowek z rodziny Tabanidae i
Hippoboscidae sag odpowiedzialne za rozprzestrzenianie powaznych czynnikow chorobotworczych
takich jak: wirusy (m.in. wirusa zakaznej anemii koni, wirusa polio, wirusa kleszczowego zapalenia
mozgu); bakterii (tj. Anaplasma marginale, A. phagocytophilum, Francisella tularensis, Borrelia
burgdorferi, Bartonella sp.); pierwotniakéw (Trypanosoma brucei, T. evansi,); nicieni (Loa loa).
Wiele wystepujacych w Europie owadoéw potencjalnie zdolnych do przenoszenia patogendéw nie
zostalo doktadnie zbadanych pod tym katem (Baldacchino i wsp., 2014). Natomiast w Polsce
badania na temat roli krwiopijnych muchowek z rodziny Tabanidae i Hippoboscidae w
rozprzestrzenianiu choréb transmisyjnych (vector-borne diseases) o znaczeniu medycznym i
weterynaryjnym nie byty prowadzone. To wiasnie ciekawo$¢ 1 potrzeba uzupetnienia wiedzy z tego
zakresu sktonita mnie do podjgcia badan nad potencjalng rolg krwiopijnych muchéwek z rodziny
Tabanidae i Hippoboscidae w rozprzestrzenianiu: pierwotniakow z rodzaju Trypanosoma oraz
bakterii z rodzaju Anaplasma, Borrelia i Bartonella w Polsce.

Borelioza z Lyme zwana tez kretkowicg kleszczowa, nalezy do najczesciej
diagnozowanych chordob odkleszczowych w Europie. W Polsce z roku na rok obserwowany jest
wzrost zachorowan na borelioze wsrdd ludzi. Wedtug danych Narodowego Instytutu Zdrowia

Publicznego (Meldunki Epidemiologiczne, www.pzh.gov.pl) liczba zarejestrowanych przypadkow

systematycznie wzrasta. W 2020 roku zarejestrowano ich 12934, natomiast w 2022 roku liczba ta
wzrosta do 17369. Za wywotywanie zmian chorobowych u ludzi odpowiedzialne sg gatunki
nalezace do kompleksu Borrelia burgdorferi sensu lato - Borrelia burgdorferi sensu stricto,

B. afzelii, B. garinii, B. bavariensis, B. spielmanii, B. bissetii, B. valaisiana, B. lusitaniae,

B. bavariensis, B. kurtenbachii. Na terenie Europy najczesciej stwierdzanymi gatunkami sg

B. afzeliii B. garini. Ze wzgledu na brak specyficznych objawow oraz zréznicowany obraz

kliniczny diagnostyka w rozpoznawaniu boreliozy jest czesto trudna. Choroba ta przenoszona jest
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glownie przez kleszcze z rodzaju Ixodes, a jej naturalnym rezerwuarem sg gryzonie, ptaki oraz
zwierzgta parzystokopytne.

Ludzka anaplazmoza granulocytarna (human granulocytic anaplasmosis; HGA)
wywotywana jest przez Gram-ujemne bakterie Anaplasma phagocytophilum bytujace gtéwnie
w granulocytach obojetnochtonnych krwi obwodowej ludzi i zwierzat (Dumler i wsp., 2001).
W Europie rezerwuarem tych bakterii sa dziko zyjace zwierzeta kopytne oraz gryzonie, a wektorem
kleszcze z rodzaju Ixodes (Dumler i wsp., 2005). Liczba przypadkéw ludzkiej anaplazmozy
granulocytarnej stale rosnie. Wedtug danych CDC (Centers for Disease Control and Prevention,
USA) w samych Stanach Zjednoczonych w 2000 r. zgloszonych zostalo 273 przypadkoéw
anaplazmozy a w 2021 r. liczba ta wzrosta do 6723 (https://www.cdc.gov/anaplasmosis/stats).
Prawdopodobnie przypadkow jest znacznie wiecej, jednak ze wzgledu na mato charakterystyczne
objawy, ktore czesto przypominaja grype (kaszel, bole stawowo-mig$niowe, bole glowy, wysoka
temperatura) jest choroba trudng do rozpoznania i zrdéznicowania. Wedlug najnowszych badan
przeprowadzonych w Polsce na grupie 1375 pacjentéw, anaplazmoze zdiagnozowano u 120 (8,7%)
0sob (Moniuszko-Malinowska i wsp., 2021). Oznacza to, ze ludzka anaplazmoza granulocytarna w
Europie nie jest tak rzadka, jak dotad sadzono (Malinowska i wsp., 2021).

Bakterie z rodzaju Bartonella nalezg do pasozytow wewnatrzkomérkowych atakujacych

erytrocyty i komorki $rodbtonka naczyn krwionosnych ssakow. Obecnie do rodzaju Bartonella
nalezg 24 gatunki, a potowa z nich jest patogenna dla cztowieka, m.in.: B. henselae, B. alsatica,
B. quintana, B. elizabethae, B. bacilliformis, B. alsatica, B. koehlerae, B. vinsonii subsp. Arupensis
(Dally i wsp., 1993; Fenollar i wsp., 2005; Minnick i wsp, 2009). Wywotuja one bartonellozy,
choroby o réznorodnym obrazie klinicznym miedzy innymi: chorobe kociego pazura, bakteryjna
naczyniakowato$¢, plamice Watrobowa i zapalenie wsierdzia. Wedtug badan Podsiadly i wsp., 2002,
w Polsce w latach 1998-2001 notowano pojedyncze przypadki zachorowan wywotanych Bartonella
quintana. Rezerwuarem bakterii z rodzaju Bartonella sg koty, psy, zwierzg¢ta hodowlane oraz dziko
zyjace. Przenosicielami tych drobnoustrojow sa krwiopijne stawonogi: kleszcze, pchly kocie
(Ctenocephalides felis), moskity z rodzaju Lutzomyia oraz wszy odziezowe (Pediculus humanus
corporis). Wykazano réwniez, ze W transmisji B. schoenbuchensis moga uczestniczy¢ krwiopijne
muchéwki - Lipoptena cervi (Hippoboscide) (Dehio i wsp., 2004). W Polsce obecnos¢ Bartonella
wykryto u az 75,12% strzyzakow zebranych z jeleniowatych na terenie péinocno-wschodniej Polski
(Szewczyk i wsp., 2017).

Trypanosoma czyli $widrowce to pierwotniaki 0 duzym znaczeniu medycznym i
gospodarczym, szczegdlnie w strefie tropikalnej, gdzie odpowiadaja za choroby ludzi i zwierzat
(choroba Chagasa, trypanosomoza afrykanska). Natomiast niewiele wiadomo o gatunkach

uwazanych za stabo patogenne lub nieszkodliwe, szczegdlnie tych wystepujacych u zwierzat
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zamieszkujacych strefe umiarkowang. W Polsce dotychczas przeprowadzono jedynie badania nad
swidrowcami z podrodzaj Megatrypanum, ktore wystepujaca u duzych ssakow z rzedu przezuwaczy
(Ruminantia). Do tej pory opisano 5 gatunkow $widrowcow: Trypanosoma wrublewskii u zubra
(Bison bonasus bonasus), T. theileri u bydta domowego (Bos taurus), T. stefanskii u sarny
(Capreolus capreolus), T. cervi u jelenia szlachetnego (Cervus elaphus) oraz T. melophagium u
owcy (Ovis aries) (Kingston i Morton, 1975; Kingston i wsp., 1992). Wykazano, ze ich
przenosicielami sa krwiopijne muchowki nalezace do rodziny Tabanidae, Hippoboscidae i
Muscidae (Hoare, 1972; Bose i wsp., 1987; Bose i Petersen, 1991). Rozwoj $widrowcow odbywa
si¢ zewnatrzkomorkowo w obrgbie Zotadka, jelita cienkiego i1 prostego owada, z pomini¢ciem
$linianek (Hoare, 1972). W Polsce nie prowadzono badan na temat roli krwiopijnych muchowek w
przenoszeniu §widrowcow.

Pomimo licznych badan nad rolg kleszczy i komaréw w przenoszeniu chorobotworczych
patogenow, niewiele wiadomo o udziale krwiopijnych muchowek w rozprzestrzenianiu choréb
ludzi i zwierzat, Szczegblnie tych stabo poznanych i diagnozowanych, tzw. choréb zaniedbanych
(neglected diseases). W Polsce rola krwiopijnych muchowek w przenoszeniu chorobotworczych
mikroorganizmow migdzy dzika zwierzyng, zwierzetami gospodarskimi, zwierzgtami
towarzyszacymi i ludzmi bedaca istotng czgscig koncepcji ,,Jedno Zdrowie” (,,One Health”) nie
zostata poznana. Przeprowadzone przeze mnie badania pozwolity na wykazanie potencjalnej roli
tych owadoéw w transmisji chor6éb oraz ich mozliwe wykorzystanie jako wskaznika obcigzenia

srodowiska patogenami.
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Cel naukowy prowadzonych badan
Celem badan bedacych przedmiotem niniejszej rozprawy habilitacyjnej byto:

1. Ocena roli krwiopijnych muchowek jako potencjalnych wektoréw rozprzestrzeniajacych pa-
togeny o znaczeniu medycznym i weterynaryjnym.

2. Analiza i identyfikacja materiatu genetycznego w celu wykrycia Anaplasma phagocytophi-
lum, Borrelia burgdorfei s.l., Bartonella spp., i Trypanosoma spp. u wybranych gatunkow
muchéwek z rodziny Tabanidae i Hippoboscidae.

3. Analiza roznorodnosci genetycznej ww. patogendow w oparciu o wybrane markery genetycz-
ne.

4. Zbadanie mozliwos$ci transstadialnego (wertykalnego) przenoszenia badanych patogenow u

krwiopijnych muchoéwek.

Publikacja 1.

Werszko J., Szewczyk T., Steiner-Bogdaszewska Z., Laskowski Z., Karbowiak G. Molecular detec-
tion of Anaplasma phagocytophilum in Blood-Sucking Flies (Diptera: Tabanidae) in Poland. Journal
of Medical Entomology. 2019; 56 (3):822-827, doi:10.1093/jme/tjy217.

Celem prezentowanej pracy bylo molekularne wykrycie i charakterystyka bakterii
Anaplasma phagocytophilum w krwiopijnych muchowkach z rodziny Tabanidae. Muchowki
z rodziny Tabanidae nalezace do trzech gatunkéw: Haematopota pluvialis, Tabanus distinguendus
i T. bromius zebrano z terendw Polski pdinocno-wschodniej (Puszcza Biatowieska, ferma
jeleniowatych w Kosewie Gornym). DNA Anaplasma phagocytophilum wykryto u wszystkich
badanych gatunkéw muchéwek. Ogolna prewalencja zakazenia wynosita 24,39% (10/41).
W badanej grupie H. pluvialis ekstensywno$¢ zakazenia wyniosta 1,35% (5/27). Najnizszy

wskaznik infekcji A. phagocytophilum wykazano u trzech z dziewigciu T. distinguendus i u dwoch
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z szeSciu T. bromius. Uzyskano cztery sekwencje nukleotydowe, ktore sklasyfikowano jako
fragment genu 16S rDNA A. phagocytophilum (397 pz). Otrzymane sekwencje nukleotydowe

A. phagocytophilum z H. pluvialis (GenBank:MH844585, MH844586, MH844587) i sekwencja
otrzymana z T. distinguendus (MH844584) byly identyczne ze szczepem A. phagocytophilum
powszechnie wystepujacym w Stanach Zjednoczonych, Chorwacji, Austrii, Korei Potudniowe;j,
Japonii, Chinach, Turcji, Rosji, Biatorusi, Szwajcarii i Norwegii; wsrdéd réznorodnych gospodarzy:
kleszcze, gryzonie, bydto domowe, zubry, owce, lisy, jenoty oraz cztowiek. Wykazano, ze w Polsce
zakazenie A. phagocytophilum u kleszczy pospolitych (Ixodes ricinus) jest wysokie i w zaleznosSci
od regionu wynosi od 0,9% do 26,6% (Tab.1).

Tabela 1. Odsetek kleszczy zakazonych Anaplasma phagocytophilum w Polsce (uwzglednione

zostaly wszystkie stadia rozwojowe).

Region Polski Prewalencja Autorzy
zakazenia (%)
poinocny
0.9 Stanczak i wsp., 2015
14.0 Stanczak i wsp., 2004
19.2 Stanczak i wsp., 2002
poinocno-zachodni
0.9 Asman i wsp., 2017
4.1 Skotarczak i wsp., 2006
4.5 Skotarczak i wsp., 2003
4.6 Rymaszewska i wsp., 2005
poinocno-wschodni
8.7 Grzeszczuk i wsp., 2004a
141 Grzeszczuk i wsp., 2006
centralny
3.0-6.0 Welc-Faleciak i wsp., 2014
8.7-14.5 Sytykiewicz i wsp., 2012
wschodni
34-12.1 Sytykiewicz i wsp., 2012
2.8-10.2 Chmielewska-Badora i wsp., 2007
13.1 Tomasiewicz i wsp., 2004
4.9 Wojcik-Fatla i wsp., 2009
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1.1-1.3 Welc-Faleciak i wsp., 2014

14.5 Grzeszczuk, 2006

10.3 Dziggiel i wsp., 2014
potudniowy

26.6 Asman i wsp., 2013

5.8 Rozwadowska i wsp., 2018
poludniowo-zachodni

1.2 Witecka i wsp., 2018

W regionie potnocno-wschodniej Polski wysoki wskaznik infekcji A. phagocytophilum
1,5%- 50,9% zaobserwowano rowniez u jeleniowatych (Hapunik i in. 2011). Dziko zyjace
zwierzgta kopytne sg naturalnymi rezerwuarami tych bakterii i zapewniaja statg obecnos$¢ i krazenie
A. phagocytophilum w $rodowisku naturalnym. Kwestia rezerwuaru zoonotycznego jest znacznie
bardziej skomplikowana, ze wzgledu na istnienie catego szeregu genomogatunkow i1 szczepdw,
wszystkich przenoszonych przez kleszcza pospolitego, ale roznigcych si¢ preferencjami wzgledem
krggowca i patogennoscia dla cztlowieka (Karbowiak i wsp., 2016). Ze wzgledu na fakt, ze kleszcz
pospolity jest gatunkiem poliksenicznym, moze atakowaé szereg zywicieli i przenosi¢ rdézne
szczepy patogenow do szerokiego zakresu zywicieli. Taki mechanizm moze wyjasnia¢
podobienstwo pomiedzy sekwencjami A. phagocytophilum otrzymanymi od muchéwek z rodziny
Tabanidae i sekwencjami wyizolowanymi od zwierzat migsozernych i gryzoni.

Przeprowadzone przeze mnie badania molekularne po raz pierwszy w Europie potwierdzity
obecno$¢ materiatu genetycznego A. phagocytophilum u trzech gatunkéw muchéwek z rodziny
Tabanidae: Haematopota pluvialis, Tabanus bromius i Tabanus distinguendus. Otrzymane wyniki
wskazuja, ze bgkowate mogg by¢ potencjalnymi przenosicielami tych wewnatrzkomérkowych
pasozytow. Wysoki odsetek infekcji A. phagocytophilum w badanej grupie muchéwek wskazuje, ze
moga one zosta¢ wykorzystane jako wskaznik obcigzenia srodowiska patogenami. Bagkowate moga
zosta¢ wykorzystane jako dodatkowy materiat biologiczny, przy pomocy ktorego bedzie mozna
okresli¢ prewalencje przenoszonych przez nie patogendéw, co moze pomdc w przewidywaniu
rozmieszczenia chorob, a takze oszacowaé ryzyko zakazenia U zwierzat i ludzi w poinocno-

wschodniej Polsce.

Bibliografia:
1. Asman M., Nowak M., Cuber P., Strzelczyk J., Szilman E., Szilman P., Trapp G., Siuda K.,
Solarz K., Wiczkowski A. The risk of exposure to Anaplasma phagocytophilum, Borrelia

burgdorferi sensu lato, Babesia sp. and co-infections in Ixodes ricinus ticks on the territory
13



10.

11.

12.

of Niepolomice Forest (southern Poland). Annals of Parasitology. 2013; 59 (1) p13-19.
Asman M., Nowak-Chmura M, Solarz k., Szilman E., Semla M., Zysk B. Anaplasma
phagocytophilum, Babesia microti, Borrelia burgdorferi sensu lato, and Toxoplasma gondii
in Ixodes ricinus (Acari, Ixodida) ticks collected from Slowinski National Park (Northern
Poland). Journal of Vector Ecology. 2017; 42 (1): 200-202. doi: 10.1111/jvec.12258.
Baldacchino F., Desquesnes M., Mihok S., Foil LD., Duvallet G., Jittapalapong S. Tabanids:
neglected subjects of research, but important vectors of disease agents! Infection, Genetic
and Evolution: journal of molecular epidemiology and evolutionary genetics in infecious
diseases. 2014; 28:596-615. doi: 10.1016/j.meegid.2014.03.029.

Cao W.C., Zhan L., He J.,, Foley J.E.,, DE Vlas S. J,, Wu X.M., Yang H., Richardus J.
H., Habbema J.D. Natural Anaplasma phagocytophilum infection of ticks and rodents from a
forest area of Jilin Province, China. American Journal of Tropical Medicine and Hygiene.
2006; 75: 664-668.

Chmielewska-Badora J., Zwolinski J., Cisak E., Wojcik-Fatla A., Buczek A., Dutkiewicz J.
Prevalence of Anaplasma phagocytophilum in Ixodes ricinus ticks determined by
polymerase chain reaction with two pairs of primers detecting 16S rRNA and ankA genes.
Annals of Agricultural and Environmental Medicine. 2007; 14 (2): 281-285.

Dumler J. S., Choi K. S., Garcia-Garcia J. C., Barat N. S., Scorpio D. G., Garyu J. W., Grab
D. J., Bakken J. S. Human granulocytic anaplasmosis and Anaplasma phagocytophilum.
Emerging Infectious Disease. 2005; 11: 1828-1834.

Foil L. D. Tabanids as vectors of disease agents. Parasitology Today. 1989; 5: 88-96.
Grzeszczuk A. and J. Stanczak. Highly variable year-to-year prevalence of Anaplasma
phagocytophilum in Ixodes ricinus ticks in north-eastern Poland: a 4-year follow-up. Annals
of the New York Academy of Sciences. 2006; 1078:309-11.

Grzeszczuk A., Stanczak J., Kubica-Biernat B., Racewicz M., Kruminis-Lozowska W.,
Prokopowicz D. Human anaplasmosis in north-eastern Poland: seroprevalence in humans
and prevalence in Ixodes ricinus ticks. Annals of Agricultural and Environmental Medicine.
2004a; 11 (1): 99-103.

Hapunik J., Vichova B., Karbowiak G., Wita I., Bogdaszewski M., Petko B. Wild and farm
breeding cervids infections with Anaplasma phagogcytophilum. Annals of Agricultural and
Environmental Medicine. 2011; 18: 73-77.

Prokopowicz D. 1995. Choroby przenoszone przez kleszcze. Wydawnictwa Fundacji Biich-
nera, Warszawa.

Rozwadowska B., Albertynska M., Dudek S., Jasik K.P., Mendera-Bozek U. Obecnos$¢ Ana-

plasma phagocytophilum u kleszczy z terenu wojewoddztwa Slaskiego [Prevalence of Ana-
14



13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

plasma phagocytophilum in ticks from the Silesian Voivodeship]. In: Buczek A., Blaszak Cz
(eds): Arthropods. At the beginning of the new century. Koliber, Lublin. 2018; 131-137.
Rymaszewska A. Identification of Anaplasma phagocytophilum on the basis of a fragment of
the 16S rDNA gene. Folia Biol (Krakow). 2005; 53 (3-4): 199-203.

Skotarczak B., Rymaszewska A., Wodecka B., Sawczuk M. Molecular evidence of
coinfection of Borrelia burgdorferi sensu lato, human granulocytic ehrlichiosis agent, and
Babesia microti in ticks from northwestern Poland. Journal of Parasitology. 2003; 89: 194-
196.

Skotarczak B., Rymaszewska A., Wodecka B., Sawczuk M., Adamska M., Maciejewska A.
PCR detection of granulocytic Anaplasma and Babesia in Ixodes ricinus ticks and birds in
west-central Poland. Annals of Agricultural and Environmental Medicine. 2006; 13(1):21-3.
Stanczak J., Racewicz M., Kruminis-Lozowska W., Kubica- Biernat B. Coinfection of
Ixodes ricinus (Acari: Ix6didae) in northern Poland with the agents of Lyme borreliosis (LB)
and human granulocytic ehrlichiosis (HGE). International Journal of Medical Microbiology.
2002; 291(33), 198-201.

Stanczak J., Gabre R.M., Kruminis-Lozowska W., Racewicz M., Kubica-Biernat B. Ixodes
ricinus as a vector of Borrelia burgdorferi sensu lato, Anaplasma phagocytophilum and
Babesia microti in urban and suburban forests. Annals of Agricultural and Environmental
Medicine. 2004; 11 (1): 109-114.

Stanczak J., Cieniuch S., Lass A., Biernat B., Racewicz M. Detection and quantification of
Anaplasma phagocytophilum and Babesia spp. in Ixodes ricinus ticks from urban and rural
environment, nothern Poland, by real-time polymerase chain reaction. Experimental and
Applied Acarology. 2015; 66 (1): 63-81. doi: 10.1007/s10493-015-9887-2.

Sytykiewicz H., Karbowiak G., Hapunik J., Szpechcinski A., Supergan-Marwicz M.,
Gotawska S., Sprawka 1., Czerniewicz P. Molecular evidence of Anaplasma
phagocytophilum and Babesia microti co-infections in Ixodes ricinus ticks in central-eastern
region of Poland. Annals of Agricultural and Environmental Medicine. 2012; 19 (1): 45-49.
Tomasiewicz K., Modrzewska R., Buczek A., Stanczak J., Maciukaj¢ J. The risk of exposure
to Anaplasma phagocytophilum infection in mid-eastern Poland. Annals of Agricultural and
Environmental Medicine. 2004; 11: 261-264.

Trojan, P. 1979. Tabanidae Slepaki (Insecta: Diptera). Fauna Polski, Wydawnictwo PWN
426 Warszawa; Poland.

Welc-Falgciak R., Kowalec M., Karbowiak G., Bajer A., Behnke M.J., Sinski E.
Rickettsiaceae and Anaplasmataceae infections in Ixodes ricinus ticks from urban and

natural forested areas of Poland. Parasites and Vectors. 2014; 7:121.doi: 10.1186/1756-3305-
15



7-121.

23. Witecka J., Asman M., Solarz K., Zwonik A. The occurence of Babesia microti and
Anaplasma phagocytophilum in Ixodes ricinus ticks collected in the selected areas of the
Opolskie Province. A preliminary study. The 20th International Symposium Parasitic and
Allergic Arthropods - medical and sanitary significance. Janowiec, Poland, June 5-7, 2018:
78.

24. Wojcik-Fatla A., Szymanska J., Wdowiak L., Buczek A., Dutkiewicz J. Coincidence of three
pathogens (Borrelia burgdorferi sensu lato, Anaplasma phagocytophilum and Babesia
microti) in Ixodes ricinus ticks in the Lublin macroregion. Annals of Agricultural and
Environmental Medicine. Med. 2009; 16 (1): 151-158.

Publikacja 2.

Werszko J., Szewczyk T., Steiner-Bogdaszewska Z., Wroblewski P., Karbowiak G., Laskowski Z.
Molecular detection of Megatrypanum trypanosomes in tabanid flies. Medical and \eterinary
Entomology. 2020; 34(1), 69-73, doi: 10.1111/mve.12409.

Swidrowce z rodzaju Trypanosoma naleza do najwazniejszych i najbardziej
rozpowszechnionych pasozytow na $wiecie, wywolujacych powazne choroby u ludzi i zwierzat.
Natomiast mato poznane sg gatunki swidrowcdéw wystepujace u zwierzat zamieszkujacych strefe
umiarkowana i uwazane za mato lub niepatogeniczne. Swidrowce z podrodzaju Megatrypanum
zostaly zidentyfikowane u wielu gatunkéw zwierzat na catym S$wiecie. W Polsce, jak dotad,
prowadzono jedynie badania nad $widrowcami z podrodzaju Megatrypanum wystepujacymi U
duzych przezuwaczy. Rola krwiopijnych muchéwek z rodziny Tabanidae jako wektorow
swidrowcow jest stabo poznana. W Polsce nie prowadzono badan nad tym zagadnieniem. Celem
badan w prezentowanej pracy byla molekularna identyfikacja $widrowcow z podrodzaju
Meagatrypanum w krwiopijnych muchoéwkach z rodziny Tabanidae.

W takcie badan muchoéwki z rodziny Tabanidae zebrano na terenie Puszczy Biatowieskiej
(n=29) oraz na Fermie Jeleniowatych w Kosewie Gornym (n=66). Zidentyfikowano siedem
gatunkow muchowek: Hamatopota pluvialis, Tabanus autumnalis, T. bovinus, T. distinguendus,

T. apricus, T. bromius and T. maculicornis. Sposrdd tych siedmiu gatunkow pigé (H. pluvialis,
T. autumnalis, T. bovinus, T. bromius i T. maculicornis) wystepuje na Pojezierzu Mazurskim
(Graczyk i Gitka, 2002), natomiast pozostate dwa (T. distinguendus i T. apricus) zostaty wykryte po

raz pierwszy na tym obszarze. Tabanus distinguendus wystepowat dotychczas w centralnej
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i potnocno-zachodniej Polsce, a T. apricus w potudniowej czgéci kraju (Trojan, 1959). Ogoélna
ekstensywno$¢ zarazenia $widrowcami w badanej grupie owadow byta wysoka i wynosita 33,68%
(32/95). Najwyzszy wskaznik infekcji wykazano u H. pluvialis (57,14%; 20/35). Niska prewalencje
zarazenia wykazano w grupie T. bromius 17,95% (7/39). Swidrowce wykryto u trzech z pieciu
przebadanych T. maculicornis oraz u dwoch z dwunastu T. distinguendus (Tab. 1).

Tabela 1. Zarazenie Trypanosoma spp

Gatunek Prewalencja zarazenia (%)/ Miejsca zbioru muchoéwek
liczba zarazonych

muchéwek/liczba  badanych

muchoéwek
Haematopota pluvialis 57,14% (20/35) Biatowieza Primeval Forest
Tabanus autumnalis 0% (0/1) Biatowieza Primeval Forest
Tabanus bovinus 0 %(0/1) Biatowieza Primeval Forest
Tabanus distinguendus 16,67% (2/12) Deer Farm in Kosewo Gorne
Tabanus bromius 17,95% (7/39) Deer Farm in Kosewo Gorne
Tabanus apricus 0% (0/2) Deer Farm in Kosewo Gorne
Tabanus maculicornis 60% (3/5) Deer Farm in Kosewo Gorne
Haematopota pluvialis 37,5% (3/8) Deer Farm in Kosewo Gorne

Wyniki badan wiasnych sg zblizone do rezultatdéw uzyskanych przez Bose i wsp. (1987),
ktorzy potwierdzili wysoka ekstensywno$¢ zarazenia (2,6-39%) Swidrowcami u muchéwek z
rodziny Tabanidae w Niemczech. Podobnie Ganyukova i wsp. (2018) wykazali wysoka
ekstensywno$¢ zarazenia Swidrowcami podobnymi do gatunku T. theileri (33%) w potnocno-
zachodniej Rosji. Wysoka ekstensywnos$¢ zarazenia Trypanosoma theileri (59,3%) potwierdzili
Vot'ypka i wsp. (2015) u zebranych w Afryce muchéwek z rodziny Tabanidae. W trakcie badan
otrzymano cztery sekwencje nukleotydowe fragmentu genu 18S rDNA Trypanosoma sp. Sekwencje
uzyskane z T. distinguendus (MKO088729) i T. maculicornis (MK088728) byty identyczne z
sekwencjg Trypansoma theileri otrzymana od muchy tse-tse (Glossina fuscipes fuscipes) z Afryki
(KR024688) i Trypanosoma cf. cervi (JX178193) otrzymang od mulaka biatoogoniastego

(Odocoileus virginianus) ze Stanoéw Zjednoczonych. Natomiast dwie ekwencje nukleotydowe
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Trypanosoma sp. uzyskane od H. pluvialis byty identyczne z izolatami Trypanosoma sp. opisang u
daniela (Dama dama) z Niemiec (GenBank AJ009165) i Polski (GenBank KJ195885), jak i z
izolatami otrzymanymi od jelenia sika (Cervus nippon) (GenBank: KJ195879) i jelenia
szlachetnego (Cervus elaphus) (GenBank: KJ397590) z Polski. Uzyskane izolaty byly rowniez
identyczne z sekwencja nukleotydowsg Trypanosoma sp. otrzymang od muchy piaskowej
(Phlebotomus perfilliewi) z Wioch. Kosmopolityczny gatunek T. theileri wystgpuje w krwi dzikich i
domowych przezuwaczy. Poprzednie analizy filogenetyczne wykazaly, ze w obrebie tego gatunku
wystepuja dwie linie genetyczne T. theileri (TthI) i (Tthll) a takze blisko spokrewnione genotypy
(Garcia i wsp. 2011; Fischer i wsp., 2013). W przedstawionych badaniach wykazano, ze na
badanym fragmencie genu 18S rRNA sekwencje zgodne w 100% i/lub minimalnie si¢ réznigce
grupuja sie, w efekcie czego otrzymano dwie grupy/linie genetyczne Trypansosoma: Tthi do, ktorej
sklasyfikowano sekwencje otrzymane od T. distinguendus i T. maculicornis oraz grupg¢ Tthil z,

ktorg spokrewnione byty sekwencje uzyskane od H. pluvialis (Tab. 2).
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Tabela 2. Miejsca zmienne sekwencji nukleotydowych fragmentu genu 18S rRNA Trypanosoma spp. otrzymanych z Tabanus maculicornis,
T. distinguendus i Haematopota pluvialis dopasowanych do sekwencji pochodzgcych z GeneBank (Blast). Numeracja pozycji nukleotydow

opiera si¢ na sekwencji genu 18S rRNAT. theileri (numer dostgpu GenBank: AB007814).

Linie
. . Numer .
(;at,unlﬂ ‘ Kraj dostepu Zywiciel Pozycja nukleotydowa ffurityczn
rypanosoma GenBank T%hef:,z”
875 [ 990 [ 998 [ 999 [ 1001 | 1005 | 1006 | 1007 | 1008 | 1009 | 1010 | 1016 | 1309 | 1315 | 1321
Trpanosoma Glossina
Vpa Afryka KRO024688 | fuscipes T |T T T |71 A T C T T T A T A G
theileri .
Jfuscipes
T. . Polska | MKoss72g | fabamus o\ p p o fr ol A T |c |1 |t |t |a [t |a |G
maculicornis
T. sp. Polska MKogg729 | Labanus T |T T |T |T A T C T T T A T A G
distinguendus
T. sp. Rosja MK156794 | Hybomitra T |T T |T |T A T T T T T A T A G ThI
tarandina
. sp. Rosja MK1s6793 | {sops T |t |t |t |t |a |t [t |t |1 |1 |A |T |a |a
varicatus
T. sp. Rosja MK156792 | [vbomitra T |T T T T A T T T T T A T A G
muehlfeldi
T. of cervi USA IX178102 | Odecoileus c |T T |T |T A T T T T . A T A G
v.'rgn;'mnus
T. sp. Niemcy AJ009165 Cervus dama T T A T C - T T C T - A C G A
T. theileri Polska KJI397591 Bison bonasus | T T A T C - - T T T C A C G A
1. sp. Rosja MK156791 | Hvbomitra T |T A T |cC ; T T T T ; A C G A
tarandina
T. theileri Szkocja AJ0O09163 Bos taurus T T A T C - T T T C - A C G A
Thil
T. sp. Wiochy KY6g1g02 | Phlebotomus | o\ ¢ A |T |c T T C T . . A C G A
perfilliewi
7. sp. Polska MKOsg730 | Haematopota | . A |1 |C I T C I - : A |C G A
pluvialis
T. melophagium | Szkocia | FN666409 g‘;ﬂﬁ”“g”‘ T |6 A |c |c |a |t |t |1t |1 |- ¢ |c |6 |a
1. melophagium | Chorwacja | Q664912 gﬁﬁh A I N A |c |c A T T T T - G C G A
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Wyniki przeprowadzonych badan wskazuja, ze muchéwki z rodziny Tabanidae sg
nosicielami  Trypanosoma (Megatrypanum). Po raz pierwszy material genetyczny
$widrowcow zidentyfikowano u gatunku Hamatopota pluvialis i Tabanus bromius w Polsce

oraz u T. maculicornis i T. distinguendus na $wiecie.
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Wedlug danych literaturowych $widrowce (Megatrypanum) nie wykazuja
specyficznosci wzgledem gatunku owada | moga zaraza¢ rozne gatunki krwiopijnych
muchéwek (Bose i in., 1987), dlatego tez nasza hipoteza byto to, ze krwiopijne muchowki
z rodziny Hippoboscidae moga by¢ nosicielami tych pierwotniakow w $rodowisku.
Wickszos¢ badan nad strzyzakami (Lipoptena cervi i Lipoptena fortisetosa) prowadzono
gtéownie w Europie Péocnej. Natomiast w Europie Srodkowej, w tym w Polsce, badania
tych ektopasozytow w duzej mierze zostaty zaniedbane. Celem badan byla identyfikacja
materialu genetycznego pierwotniakow Trypanosoma (Megatrypanum) u muchoéwek
z gatunku L. cervi i L. fortisetosa zebranych z dzikich jeleniowatych oraz ze srodowiska, co
mogloby wskazywac na potencjalng rol¢ tych owadow jako rezerwuaru 1 wektoréw badanych
pierwotniakow.

Zebrano Iacznie 155 strzyzakow: 118 (52 9,66 &) L. cervi i 37 (24 2,13 &) L.
fortisetosa z terenow Polski péinocno-wschodniej (Puszcza Piska, Puszcza Biatowieska) (Tab.
1). Wigkszo$¢ strzyzakow zebrano od jeleniowatych podczas polowan, ze $rodowiska
uzyskano 27 (109,173 skrzydlatych L. cervi (osobniki nie miaty wcze$niej kontaktu
z zywicielem). Odnotowano dwa nowe stanowiska wystepowania L. fortisetosa w tym
regionie jedno w Puszczy Piskiej, a drugie w Puszczy Bialowieskiej. W analizowanych
probkach Lipoptena spp. wykazano obecno$¢ materialu genetycznego Trypanosoma spp.

Swidrowce wykryto u 42 sposrod 155 (27,09%;) przebadanych strzyzakow. Ekstensywnosé
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zarazenia W badanej grupie L. cervi wynosita 20% (24/118), z czego 18,51% (5/27)
u osobnikow skrzydlatych pozyskanych ze srodowiska. Trypanosoma spp. zidentyfikowano
u 18 z 37 (48,64%) L. fortisetosa.

Tabela 1. Szczegdtowe dane dotyczace prewalencji zarazenia $widrowcami u L. cervi i L.

fortisetosa z podziatem na ple¢ i miejsca ich zbioru.

Miejsca zbioru muchéwek .
Ogélna
Prewalencja zarazenia Trypanosoma sp. (%) - Smolany Sadek Iic‘zba
Nadlesnictwo Strzalowo . L. - (osobniki, ktére nie miaty | zarazonych
R Biatowieza | Hajndéwka . .
(Puszcza Piska) wezesniej kontaktu z osobnikow
zywicielem)
. zbadane 27 6 9 10 52
* zaraione 5 0 2 3 10
, zbadane 38 3 8 17 66
Lipoptena cervi zaraione 7 2 3 2 14
zbadane 65 9 17 27 118
suma . 1 2 5 5 24
zarazone
(20.33%)
- zbadane 16 8 24
i zaraione 10 3 13
N zbadane 11 2 13
Lipoptena fortisetosa zaraione 4 1 >
zbadane 27 10 37
suma . 18
zaraione 14 4 (48.64%)

Obecno$¢ materialu genetycznego Trypanosoma u skrzydlatych L. cervi czyli
bedacym juz nowym pokoleniem, moze wskazywac na ich wertykalng transmisje. Zjawisko
przenoszenia patogenoéw z samicy na kolejne pokolenie jest prawdopodobne, jednak doktadne
wyjasnienie tego procesu wymaga kolejnych analiz. Strzyzaki zrzucaja skrzydia gdy znajda
odpowiedniego zywiciela i do konca zycia sg stale z nim zwigzane. Korhonen i wsp. (2015)
wykazali obecnosci DNA bakterii Bartonella u poczwarek i skrzydlatych L. cervi
potwierdzajac w ten sposob potencjal strzyzakow w transmisji transstadialnej tych patogenow.
Wedlug Dehio 1 wsp. (2004) strzyzaki moga by¢ potencjalnymi wektorami biologicznymi
Bartonella schoenbuchensis, ktorych skupiska zaobserwowano w jelicie $rodkowym
badanych owadéw. Vichova i in. (2011) oraz De la Fuente i wsp. (2005) nie wykazali
obecnos$ci bakterii z rodzaju Anaplasma u skrzydlatych L. cervi zebranych w srodowisku. W
analizowanych probach nie zaobserwowano roznic zarazenia w zalezno$ci od gatunku i plci
badanej grupy strzyzakow.

Kolejnym etapem badan bylo poréwnanie uzyskanych sekwencji nukleotydowych

fragmentu genu 18S rRNA Trypansoma spp. z sekwencjami zamieszczonymi w bazie Gen-
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Bank. Wykazano, ze sekwencje Trypanosoma spp. uzyskane z L. cervi (izolat Lc99
KGMT393974; izolat Lc106KGMT393977, izolat Lc6SMMT393982) byty identyczna z se-
kwencja T. theieleri uzyskanej od muchytse-tse (Glossina fuscipes fuscipes) z Afryki
(KR024688) oraz z sekwencja T. cf. cervi (JX178193) z jelenia wirginijskiego (Odocoileus
virginianus) pochodzacg ze Stanéw Zjednoczonych. Dwie sekwencje nukleotydowe Trypano-
soma spp. otrzymane od L. fortisetosa (izolat Lf4AKG MT393983; izolat Lf15KG MT393984)
byly identyczne z sekwencja T. theileri z zubra (Bison bonasus) oraz bydta (Bos taurus)
(KF924257) z Polski. Otrzymane sekwencje byty rowniez identyczne z sekwencjami T. thei-
leri opisanymi u przezuwaczy z rodziny Bovidae w Stanach Zjednoczonych i Brazylii
(JX853185, JX178162, JX178185, JX178188, AY773679, AY773674). Sekwencja Trypan-
soma spp. otrzymana z L. fortisetosa (izolat Lf10KG, MT394044) byta identyczna z sekwen-
cja T. melophagium z wpleszcza owczego (M. ovinus) z Chorwacji i Wielkiej Brytanii
(HQ664912, FN666409). Druga sekwencja Trypanosoma spp otrzymana z L. fortisetosa (izo-
lat 1LfHka, MT393991) charakteryzowata si¢ 99,6% podobienstwem do sekwencji T. theileri
z sitatungii sawannowej (Tragelaphus spekii) z Afryki Srodkowej (FM202489) oraz z Trypa-
nosoma sp. opisang u baka syberyjskiego (Hybomitra tarandina) w Rosji (MK156791).
Podsumowujac uzyskane wyniki wykazano, ze Lipoptena cervi i Lipoptena
fortisetosa sg nosicielami $§widrowcoéHw Trypansoma spp. Po raz pierwszy na $wiecie materiat
genetyczny $widrowcow zostal zidentyfikowany u L. fortisetosa zebranych z zywicieli oraz
skrzydlatych L. cervi pozyskanych ze s$rodowiska. Obecno$¢ materialu genetycznego
Swidrowcow u osobnikow, ktore nie miaty wczesniej bezposredniego kontaktu z zywicielem
wskazuje na to, ze pierwotniaki prawdopodobnie moga by¢ przenoszone podczas rozwoju
embrionalnego larw (transmisja wertykalna). Wykazano takze dwa nowe stanowiska
wystgpowania L. fortisetosa w potnocno-wschodniej Polsce: w Puszczy Biatowieskiej

i Puszczy Piskiej.
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W Polsce nie prowadzono badan nad rolg wpleszczy owczych (Melophagus ovinus)
jako potencjalnych wektorow chordb zakaznych. Celem badan w prezentowanej pracy byta
molekularna identyfikacja pierwotniakow z rodzaju Trypanosoma spp. i bakterii nalezacych
do Anaplasma sp., Bartonella spp. i Borrelia burgdorferi s.l. u wpleszczy owczych (M. ovi-
nus). Jednoczesnie zatozono przeprowadzenie analizy mozliwosci wystepowania koinfekcji
tymi patogenami. Sekwencje nukleotydowe otrzymanych amplikonéw poddano analizie mo-
lekularnej oraz okreslono ich pozycje filogenetyczng. Wpleszcze owcze n=129 (69 @; 60 &)
zostaly zebrane od owiec podczas strzyzenia w gospodarstwach potozonych w Polsce

poétnocno-wschodniej. Material genetyczny swidrowcow Trypansoma spp. zidentyfikowano

24



u 58,91% badanych muchowek. Wysoka ekstensywnos$¢ zarazenia Bartonella spp. wykazano

u 86,82% owadoéw. Z kolei zarazenie B. burgdorfei s.l. zidentyfikowano u 2 dwoch osobni-

kow (1,55%). Natomiast bakterii A. phagocytophilum nie wykryto w badanej grupie mucho-

wek (Tab. 1).

Tabela 1. Prewalencja zarazenia wpleszczy owczych patogenami z podziatlem na ptec

I miejsca ich zbioru.

. L. . Lokalizacja (‘:lgolna liczba
Prewalencja zarazenia patogenami (%) zainfekowanych
Rzepiska Nowoberezowo Wality Grédek osobnikéw
. . zbadane 23 28 18 0 69
M. ovinus 2 -
zaraione 21 7 14 0 42
. zbadane 15 11 15 19 60
Trypanosoma spp. M. ovinus N
zaraione 15 2 0 17 34
zbadane 38 39 33 19 129
suma N
zaraione 36 9 14 17 76 (58.91%)
. i zbadane 23 28 18 0 69
M. ovinus -
zakazone 23 24 18 0 65
N _. zbadane 15 11 15 19 60
Batonellas spp. M. ovinus & X
zakaione 12 8 13 14 47
zbadane 38 39 33 19 129
sums
zakazone 35 32 31 14 112 (86.82%)
N ~ zbadane 23 28 18 0 69
M. ovinus 7 -
zakazone 0 0 0 0 0
zbadane 15 11 15 19 60
Borrelia burgdorferi s.1. M. ovinus & -
zakaione 0 0 0 2 2
zbadane 38 39 33 19 129
suma
" zakazone 0 0 0 2 2 (1.55%)
N ~ zbadane 23 28 18 0 69
M. ovinus -
zakazone 0 0 0 0 0
. zbadane 15 11 15 19 60
Anaplasma spp. M. ovinus -~ -
zakaione 0 0 0 0 0
zbadane 38 39 33 19 129
m
suma zakazone 0 0 0 0 0

W Europie wysoki wskaznik infekcji (37% - 100%) bakteriami Bartonella u wplesz-

czy owczych zostal potwierdzony przez innych autoréw (Halos i wsp., 2004; Rudolf i wsp.,

2016; Boucheikhchoukh i wsp., 2019). Natomiast dwukrotnie wyzszy odsetek zarazenia mu-

chowek przez Borrelia garinii i Borrelia valaisiana (gatunki nalezace do kompleksu B. bur-

gdorferi s.l) odntotowano w Chinach (Chu i wsp., 2011).

W badanej grupie owadow potwierdzono réwniez wystepowanie infekcji mieszanych

dwu- i trzygatunkowych. Wspotwystepowanie Trypanosoma spp. i Bartonella spp wykryto

u 65 ze 129 (50,39%) muchowek. Koinfekcje Trypanosoma spp., Bartonella spp. i B. bur-

gdorferi s.l. wykazano u 2 wpleszczy owczych (1,55%). Natomiast inni autorzy wspotwyste-
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powanie bakterii Bartonella i Anaplasma odnotowali na poziomie 18,64% (Boucheikhchoukh
i wsp., 2019).

Analiza statystyczna wykazaty, ze istniejg trzy istotne powigzania mi¢dzy zmiennymi:
tj. w przypadku czestosci wystepowania Trypanosoma spp. u wpleszczy owczych i miejsce
pobrania probki (X2 = 51,8768, p < 0,01) oraz czestos¢ wystepowania ktoregokolwiek z ba-
danych patogenow i miejsce pobrania probki (X2 = 15,6845, p <0,01) oraz pod katem wyste-
powania Bartonella spp. a picig badanych muchowek (X2 = 7,064, p < 0,01).

Uzyskano cztery sekwencje nukleotydowe fragmentu genu rpoB Bartonella spp. (nu-
mery dostepu Gen Bank: MW929188, MW929189, MW929190, MW92919), ktore byty iden-
tyczne z sekwencjg Bartonella melophagi otrzymang z wpleszcza owczego ze Standéw Zjed-
noczonych (EF605288). Sposrod o$miu uzyskanych sekwencji nukleotydowych fragmentu
genu 18S rRNA Trypanosoma spp., trzy z nich (MzZ014571, MZ014572, MZ014565) byty
identyczne z Trypanosoma melophagium opisang u wpleszcza owczego z Wielkiej Brytanii i
Chorwacji (FN666409, HQ664912). Pozostale pig¢ sekwencji (MZ014566, MZ014567,
MZ014568, MZ014569, MZ014570) byty identyczne z sekwencjg Trypanosoma sp. otrzyma-
ng ze strzyzaka (L. fortisetosa) z Polski (MT393991). Natomiast otrzymane dwie sekwencje
nukleotydowe fragmentu genu fla B B. burgdorferi s.I. (MW929186, MW929187) byty iden-
tyczne ze szczepem B. burgdorferi otrzymanym z kleszczy pospolitych (1. ricinus) pochodza-
cych z Polski (MK604273, MK604272, MF150052, KX64620, KF422802, HM345911),
Szwajcarii (KF422803) i Serbii (AB189460). Otrzymane sekwencje byty takze identyczne z
izolatami B. burgdorferi uzyskanymi od pacjenta chorego na borelioze w Czechach
(FJ231333-FJ231335). Wynik ten potwierdza obecno$é¢ szczepu typowego dla Europy Srod-
kowej. Ponadto otrzymane sekwencje byly identyczne z sekwencjg B. burgdorferi z myszy
bawelnianej (Peromyscus gossypinus) otrzymang ze Stanéw Zjednoczonych (EU220782).
Polska pétnocno-wschodnia uwazana jest za region endemiczny o wysokim ryzyku wystepo-
wania zachorowan na choroby odkleszczowe. Mimo to w Polsce nie ma oficjalnych danych
na temat wpleszczy owczych, ich roli w przenoszeniu patogenoéw oraz ich kompetencji jako
wektorow w zakresie czynnikow zakaZnych.

Uzyskane wyniki po raz pierwszy w Polsce potwierdzily obecnos¢ materialu gene-
tycznego Trypanosoma sp., Anaplasma sp. Bartonella sp. i Borrelia burgdorferi s.l. u wplesz-
czy owczych (M. ovinus). Ponadto po raz pierwszy w Europie wykazano obecno$¢ DNA bak-

terii B. burgdorferi s.I. u tego gatunku krwiopijnej muchowki. Wykazano roéwniez ze u
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wpleszczy owczych moga jednoczesnie wspotwystepowaé dwa (Trypanosoma spp. i Barto-
nella spp) oraz trzy patogeny (Trypanosoma spp., Bartonella spp. i B. burgdorferi s.1.).
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Glownym celem pracy bylo okreslenie roli strzyzakow (Lipoptena spp.) w
przenoszeniu bakteryjnych patogenéw - Bartonella spp. oraz Borrelia burgdorferi senu lato,
oszacowanie czgstosci wystepowania infekcji wielogatunkowych oraz analiza réznorodnos$ci

genetycznej patogenow W oparciu o wybrane markery genetyczne.
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Z terendw Puszczy Piskiej i Puszczy Bialowieskiej zebrano i przebadano 237
strzyzakow nalezacych do dwoch gatunkéw: L. cervi n=198 (w tym osobniki skrzydlate nie
majace wezesniej kontaktu z zywicielem n=27) oraz L. fortisetosa n=37.

Przeprowadzone badania molekularne potwierdzity obecnos¢ DNA bakterii
B. burgdorferi s.l. u 14,04% (33/235) L. cervi, w tym u osobnikow skrzydlatych 14,8% (4/27).
Natomiast nie wykryto zakazenia B. burgdorferi s. |. w badanej grupie L. fortisetosa.
Obecnos¢ materialu genetycznego Bartonella spp. wykryto u 57,02% (134/235) badanych
strzyzakow. Obecno$¢ DNA tych bakterii stwierdzono wsrod 53,5% (106/198) L. cervi i u
75,7% (28/37) L. fortisetosa. Potwierdzono takze obecnos¢ infekcji mieszanych, ktore u
strzyzakow sg znane, ale rzadko wystepuja. Zakazenie B. burgdorferi s.l. i Bartonella spp.
wykryto u 23 z 198 (11,61%) przebadanych L. cervi. Uzyskane w trakcie badan sekwencje
nukleotydowe fragmentu genu rpoB Bartonella oraz fragmentu genu flaB Borreliella
zdeponowano w bazie danych GenBank NCBI (nr dostgpu ON016083 — ONO016087 dla
Bartonella sp., ON016088 dla Borrelia afzelii i ON016089 — ONO016091 dla Borrelia
burgdorferi). Otrzymano dwa drzewa filogenetyczne wykonane metodg najwigkszej

wiarygodno$ci ML (Maximum Likelihood) (Ryc. 1, Ryc. 2).
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Rycina 1. Topologia filogenetyczna Bartonella spp., uzyskana metoda najwiekszej wiarygod-
nosci (Maximum Likelihood, ML) obliczone za pomoca modelu ewolucji sekwencji
GTR+I+G, przedstawiajaca powigzania filogenetyczne pomigdzy sekwencjami fragmentu
genu rpoB Bartonella sp. otrzymanymi w trakcie badan (HI-H5, zaznaczone na zielono) i
opublikowanymi (H6-H36) w GenBank. Liczby wymienione w weztach reprezentujg procent

wsparcia dla tego wezta z 1000 powtorzen. Drzewo zostato ukorzenione do sekwencji Brucel-

la melitensis. Linie B, C, D, E, wedlug Sato i wsp. (2011, 2021).

100 Bartonella sp. (ON016083 Poland)

4& Bartonella sp. (LC485119 Japan) D

99 Bartonella sp. (MF580657 Poland)

75r Bartonella sp. (ON016084 Poland)

B Bartonella sp. (ON016086 Poland)
Bartonella sp. (AB703149 Japan) (o4
Bartonella sp. (MF580656 Poland)

99| Bartonella sp. (LC485121 Japan)

Bartonella sp. (ON016085 Poland)

Bartonella odocoilei (MW076525 Mexico)

96— Bartonella odocoilei (MW076523 Mexico)

95{ Bartonella sp. (ON016087 Poland)
Bartonella sp. (MT876361 Lithuania)

{r Bartonella capreoli (AB703142 Japan)

Bartonella capreoli (HM167505 USA)

1+ Bartonella sp. (AY805112 USA)

Bartonella sp. (MT876351 Lithuania)

- Bartonella sp. (MF580662 Poland)

- Bartonella sp. (MT876365 Lithuania)

_'[ Bartonella chomelii (KM215710 Spain)
Bartonella chomelii (JN646664 New Caledonia)

175100 Bartonella sp. (AB703144 Japan)

Bartonella sp. (AB703148 Japan)

g Bartonella sp. (AB703146 Japan)

Bartonella sp. (MF580655 Poland)

Bartonella sp. (LC485118 Japan)

Bartonella sp. (MZ061868 Poland) B
87|" Bartonella sp. (MZ061869 Poland)
Bartonella sp. (AB703145 Japan)
100L Bartonella sp. (AB703147 Japan)

— Bartonella sp. (LC485120 Japan)
Bartonella bovis (KF218224 Thailand)
W{LBaﬂone//a bovis (KF218220 Thailand)
Bartonella bovis (KF218217 France)

100 Brucella melitensis (MK629660 Iran)

| Brucella melitensis (MK629659 Iran)

99

88

0.2
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Rycina 2. Drzewo wykonane metoda najwiekszej wiarygodnosci (Maximum Likelihood, ML)
obliczone za pomocg modelu ewolucji sekwencji GTR + G, reprezentujace powigzania
filogenetyczne pomigdzy sekwencjami genu flaB Borreliella sp. z Polski (H1-H4,
zaznaczono na niebiesko) i opublikowanymi (H5-H28) w GenBank. Liczby wymienione w
weztach reprezentujg procent wsparcia dla tego wezta z 1000 powtdrzen. Drzewo zostato

ukorzenione do sekwencji B. tachyglossi i. B. miyamotoi.

B. burgdorferi (AB091813 Turkey)
B. burgdorferi (X75200 Sweden)
B. burgdorferi (KF422801 Poland)
B. burgdorferi (KF422799 Poland)
B. burgdorferi (KF422875 Poland)
- B. burgdorferi (ON016090 Poland)
- B. burgdorferi (DQ016620 Poland)
B. burgdorferi (ON016089 Poland)
— B. burgdorferi (HM345910 Poland)
B. burgdorferi (ON016091 Poland)
B. burgdorferi (KT963084 China)
—— B. lusitaniae (AB091809 Turkey)

B. garinii (L42885 Austria)
99 t B. garinii (KF894058 Poland)
B. garinii (KX646202 Poland)

B. valaisiana (EU135600 China)
100 488[‘;B.yangtzensis (EU135599 China)
76 B. yangtzensis (EU135603 China)

B. afzelii (KR782182 Poland)
B. afzelii (KR782180 Poland)
B. afzelii (MG944962 Poland)
B. afzelii (KR782190 Poland)
73 B. afzelii (ON016088 Poland)
B. afzelii (KF918616 Poland)
B. afzelii (JF732879 Poland)
B. afzelii (MN958344 Iran)
B. tachyglossi (KY586966 Australia)

B. miyamotoi (FJ823229 Poland)
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Otrzymano pie¢ haplotypéw na podstawie analizy otrzymanych sekwencji
nukleotydowych  fragmentu genu rpoB Bartonella sp.,, (ONO016083-ON1687),
reprezentowanych jako linia filogenetyczna C, D i E tego gatunku (Sato i wsp., 2011, 2021).
Uzyskany haplotyp H1 nalezy do odrebnej linii filogenetycznej D. Natomiast linia C jest
reprezentowana przez haplotyp: H2 (otrzymany z L. fortisetosa), H3 (otrzymany z L. cervi) i
H4 (otrzymany z L. fortisetosa). Haplotyp H5 nalezy do odrebnej linii filogenetycznej E.
Haplotyp H1 Bartonella sp. reprezentujacy lini¢ D, wykazal podobienstwo na poziomie
98,8% z haplotypami opisanymi w Polsce przez Szewczyka i wsp. (2017) (numer dostepu
GenBank MF580657) i w Japonii przez Sato i wsp. (2011) (GenBank LC485119). Haplotypy
H2-H4 nalezace do grupy filogenetycznej C grupowane sg takze z haplotypami opisanymi w
Japonii (Sato i wsp., 2011, 2021) ( GenBank AB703149 i LC485121) oraz z Polski (Wodecka
i wsp., 2011) (GenBank MF580656). Haplotyp H5 Bartonella sp. stwierdzony u dwoch
roznych osobnikow L. cervi wykazal 99,85% podobienstwa z sekwencja Bartonella sp.
otrzymang od tosia na Litwie (nr dostepu GenBank MT876361; niepublikowany). Sekwencje
zostaly sklasyfikowane do grupy z haplotypem Bartonella sp., otrzymanym z jelenia
biatoogoniastego ze Stanow Zjednoczonych USA (Tate i wsp., 2015) (nr dostepu GenBank
AY805112) (Ryc. 2).

Wsrod czterech osobnikow L. cervi stwierdzono wystepowanie czterech haplotypow
genu flageliny Borrelia sp. Haplotyp H1 nalezy do B. afzelii, podczas gdy haplotypy H2, H3 i
H4 reprezentuja B. burgdorferi. Uzyskany haplotyp B. afzelii wykazat 98,84% podobienstwa
do haplotypow tego gatunku opisanych w Polsce przez Wodecka i wsp. (2011) (GenBank
KF918616 i JF732879) oraz otrzymanychw Iranie przez Naddaf i wsp. 2021 (GenBank
MN958344). Otrzymane haplotypy B. burgdorferi przypisano do grupy z sekwencjami
opisanymi w Polsce przez Wodecka i wsp. (2011) (GenBank DQ016620 i HM345910)
(Ryc.2).

Podsumowujgc uzyskane wyniki zidentyfikowano pig¢ nowych haplotypow
Bartonella sp. u dwoch gatunkéw strzyzakow Lipoptena cervi /Lipoptena fortisetosa. Po raz
pierwszy w Polsce i na $§wiecie potwierdziliSmy wystepowanie haplotypu Borrelia afzelii oraz
trzech haplotypoéw B. burgdorferi u skrzydlatych L. cervi zebranych ze srodowiska, ktore nie

mialy bezposredniego kontaktu z Zywicielem.
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d. Podsumowanie

Przeprowadzone badania i uzyskane wyniki prezentowane w zbiorze publikacji

zgtoszonych do postepowania habilitacyjnego dostarczaja dowodéw na to, ze krwiopijne

muchowki sg nosicielami patogenow w srodowisku | mogg stanowi¢ potencjalne zagrozenie

dla zdrowia czlowieka i zwierzat. Podsumowujac najwazniejsze wyniki badan w moim

osiggnigciu naukowym:

1. Po raz pierwszy w Europie potwierdzono obecno$¢ materiatu genetycznego
Anaplasma phagocytophilum u trzech gatunkéw muchowek z rodziny Tabanidae:

Haematopota pluvialis, Tabanus bromius i Tabanus distinguendus.
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10.

Wykazano, ze muchowki z rodziny Tabanidae sg nosicielami Trypanosoma
(Megatrypanum). Po raz pierwszy materiat genetyczny $widrowcow zidentyfikowano
u gatunkow Hamatopota pluvialis i Tabanus bromius w Polsce oraz u T. maculicornis i

T. distinguendus na $wiecie.

Po raz pierwszy na S$wiecie zidentyfikowano obecno$¢ materialu genetycznego
SwidrowcoOw U Lipoptena fortisetosa zebranych z zywicieli oraz skrzydlatych

strzyzakow Lipoptena cervi pozyskanych ze srodowiska.

Wykazano obecnos¢ materiatu genetycznego $widrowcow u skrzydlatych osobnikow,
ktore nie miaty wczesniej bezposredniego kontaktu z zywicielem, CO moze wskazywaé

na wertykalng transmisj¢ $§widrowcow.

Wykazano dwa nowe stanowiska wystepowania L. fortisetosa w poéinocno-wschodniej

Polsce: w Puszczy Biatowieskiej i Puszczy Piskie;.

Po raz pierwszy w Polsce potwierdzono obecnos¢ materialu genetycznego Trypano-
soma sp., Anaplasma sp., Bartonella sp. i Borrelia burgdorferi s.l. u wpleszczy ow-
czych (Melophagus ovinus).

Po raz pierwszy w Europie zidentyfikowano obecnos¢ DNA bakterii B. burgdorferi s.l.
u M. ovinus.

Wykazano ze wpleszcze owcze (M. ovinus) mogg by¢ jednoczes$nie zarazone dwoma
(Trypanosoma spp. i Bartonella spp) i/lub trzema patogenami (Trypanosoma spp.,
Bartonella spp. i B. burgdorferi s.1.).

Zidentyfikowano pi¢¢ nowych haplotypoéw Bartonella sp. u dwoch gatunkoéw strzyza-
kow (Lipoptena cervi /Lipoptena fortisetosa).

Po raz pierwszy w Polsce i na $wiecie potwierdzono wystepowanie haplotypu Borrelia
afzelii oraz trzech haplotypow B. burgdorferi u skrzydlatych L. cervi, co moze wska-
zywac na to, ze bakterie te moga by¢ przenoszone podczas rozwoju embrionalnego

larw.

Badania przeprowadzono w ramach realizacji projektéw badawczych:

1.

Kierownik i wykonawca w projekcie badawczym Miniatura 2 finansowanym przez
NCN o numerze 2018/02/X/NZ8/00037 pt. ,,R6znorodnos¢ i znaczenie muchoéwek z

rodziny narzepikowatych (Hippoboscidae) w przenoszeniu §widrowcow z podrodzaju
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Megatrypanum w Polsce potnocno-wschodniej” (2018-2019). Koordynator: Instytut
Parazytologii PAN.

2. Kierownik i wykonawca w projekcie pt. ,,Przenosiciele swidrowcow z podrodzaju
Megatrypanum w Polsce” realizowanym w Instytucie Parazytologii PAN im.
W. Stefanskiego w ramach Dotacji dla Mlodych Naukowcow przyznawanej przez
MNiSW (2016-217).

5. Informacja o wykazywaniu sie¢ istotng aktywnos$cia naukowg albo artystyczna reali-
zowang w wiecej niz jednej uczelni, instytucji naukowej lub instytucji kultury,

W szczegolnosci zagranicznej.

Szczegotowa analiza bibliometryczna wykonana przez Bibliotek¢ Uczelniang War-
szawskiego Uniwersytetu Medycznego zostata przedstawiona w zataczniku 5.

Jestem autorka lub wspotautorkg 37 prac naukowych (w tym 5 publikacji wchodza-
cych w sktad osiggniecia naukowego, 2 monografii, 6 prac pogladowych). Przed doktoratem
opublikowatam 13 prac, z czego 10 ukazato si¢ w czasopismach z bazy Journal Citation Re-
ports (JCR). Po doktoracie ukazato si¢ 24 publikacji, z czego 20 ukazato si¢ W czasopismach
z bazy JCR. Jestem autorka/wspotautorkg 30 krajowych i zagranicznych doniesien konferen-
cyjnych. Ponadto jestem autorkg 178 sekwencji nukleotydowych zgtoszonych do GenBank.
Podsumowanie danych bibliometrycznych przygotowanych przez Bibliotek¢ Uczelniang
WUM o Nr Referencyjnym BIBG/Punktacja/741/2023/KK:

e Sumaryczny Impact Factor (IF) wszystkich opublikowanych prac wedtug listy JCR,
zgodnie z rokiem opublikowania: 65,021 (przed doktoratem IF: 21,392; po doktoracie

IF: 43,692)

e Sumaryczna punktacja wg listy MEIN: 1610 (przed doktoratem MEiN: 285; po dokto-

racie MEIN: 1325)

e Liczba cytowan wg Bazy Web of Sciences: 487, bez autocytowan: 441
e Liczba cytowan wg bazy Scopus: 552, bez autocytowan: 501

e Indeks Hirscha wg Web Of Science: 13

¢ Indeks Hirscha wg bazy Scopus: 14
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Aktywno$¢ naukowa przed uzyskaniem stopnia doktora

We wczesniejszych etapach pracy naukowej, przed uzyskaniem stopnia doktora, aktywnie
uczestniczytam w badaniach prowadzonych w Instytucie Parazytologii PAN. Badania te
dotyczyty struktury ognisk zoonotycznych choréb transmisyjnych przenoszonych przez
krwiopijne stawonogi oraz zalezno$ci pomi¢dzy pasozytem, zywicielem, przenosicielem
i sSrodowiskiem. Uczestniczytam w badaniach nad pasozytami krwi i ektopasozytami gryzoni,
ktorych celem bylo wykazanie ich roli jako zywicieli dla kleszczy i rezerwuaru
zoonotycznego patogenéw chorob odkleszczowych. Badania te realizowane byly we
wspoOtpracy z Instytutem Parazytologii Stowackiej Akademii Nauk w Koszycach. We krwi
myszarki polnej (Apodemus agrarius) metoda mikrohematokrytu oraz metoda mikroskopowe;j
oceny rozmazu krwi wykryto nastgpujace gatunki pasozytow: swidrowce Trypanosoma grosi
(12,7%), piroplazmy podobne do Babesia microti (0,1%) i bakterie Bartonella sp. (0.81%). W
ramach wspotpracy z ta sama jednostka naukowa wspotrealizowatam badania na temat roli
ssakow drapieznych w cyklu zoonotycznym patogendow. Po raz pierwszy w Polsce obecno$¢
DNA pierwotniakow wykryto w 22 (15,9%) z 138 probek $ledzion liséw, pochodzacych z
wojewodztwa mazowieckiego. Zidentyfikowano trzy gatunki pierwotniakéw: Hepatozoon
canis, Toxoplasma gondii i Babesia sp. W 16 probach wykazano obecno$¢ H. canis (11,6%).
T. gondii wykryto w 5 probkach (3,6%), a wystepowanie Babesia sp. stwierdzono w 1 probce
(0,7%). Natomiast w probkach $ledzion lisow otrzymanych w ramach wspotpracy ze Stacja
Sanitarno-Epidemiologiczna w Ostrotece po raz pierwszy w Polsce wykazano obecnos¢ DNA
A. phagocytophilum w 3 na 111 przebadanych probek s$ledzion liséw. W roku 2009
odbywatam trzymiesi¢czny staz naukowy w Instytucie Parazytologii Stowackiej Akademii
Nauk w Koszycach. Pobyt realizowany byl w ramach stypendium SAIA, w zakresie
programu National Scholarship Programme of the Slovak Republic koordynowanego przez
Stowacka Akademi¢ Nauk. W czasie odbywania stazu prowadzitam badania na temat ,,Dzikie
ssaki jako zoonotyczny rezerwuar anaplazmozy granulocytarnej (HGE)”. Wyniki badan
zostatly opublikowane w 2011 roku w Annals of Agricultural Environmental Medicine.
Wykazano, ze W probkach krwi wszystkich badanych gatunkéw jeleniowatych wykryto DNA
A. phagocytophilum. Najwigkszy wskaznik infekcji wykazano u jelenia szlachetnego (Cervus
elaphus) — 50,9% (54 /106), sarny (Capreolus capreolus) — 38,7% (12 /31) i jelenia sika
(Cervus nippon) — 34,4% (11/ 32). Natomiast wsrod danieli (Dama dama) zarazenie
A. phagocytophilum u 2 (1,5%) ze 130 przebadanych zwierzat. Wykazano réwniez, ze
ekstensywno$¢ zarazenia byla nizsza u zwierzat hodowlanych (utrzymywanych na Fermie
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Jeleniowatych w Kosewie Goérnym) niz w przypadku jeleni wolnozyjacych. W ramach
wspotpracy z dr hab. Hubertem Sytykiewiczem z Katedry Biochemii i Biologii Molekularnej
Wydziatu Przyrodniczego Uniwersytetu Podlaskiego w Siedlcach prowadzitam badania na
temat wspotwystepowania A. phagocytophilum i B. micrtoti w populacji kleszczy 1. ricinus
zebranych zarowno z terenow miejskich oraz naturalnych siedlisk mato zmienionych przez
cztowicka w $rodkowo-wschodniej Polsce. Tereny zurbanizowane obejmowaty obszary
parkow i lasow miejskich na terenie Warszawy, Siedlec i Biatej Podlaskiej. Obszary mato
zmienione przez czlowieka stanowitly Kampinoski Park Narodowy i1 Nadbuzanski Park
Krajobrazowy. Wykazano, ze odsetek kleszczy I. ricinus zarazonych B. microti wyniost 3,1%,
a zarazonych A. phagocytophilum - 8,5%. Stwierdzono wspotwystgpowanie obu tych
patogenéw w badanej populacji kleszczy (1,8%). Przy czym wspotczynnik koinfekcji byt
najwyzszy wsrod samic . ricinus (3,8%), a najnizszy wsérod badanych nimf (0,9%).
Wystepowanie koinfekcji byto istotnie wyzsze u Kleszczy zbieranych w parkach miejskich
Warszawy (3,3%) i na obszarach podmiejskich tej miejscowosci (4,8%). Ponadto ustalono, ze
wspolezynnik koinfekcji kleszczy zamieszkujacych tereny lesne na terenie Kampinoskiego
Parku Narodowy i Nadbuzanskiego Parku Krajobrazowego byt zblizone i ksztaltowaty si¢ na
poziomie odpowiednio 1,4% i 1,1%. Prawdopodobnym jest, ze ryzyko pojawienia sig
koinfekcji A. phagocytophilum i B. microti jest wyzsze na terenach miejskich i podmiejskich
niz na obszarach naturalnych. Na podstawie uzyskanych wynikow, zaplanowano kolejng
prace, ktorej celem byta weryfikacja hipotezy zakladajacej, ze zarowno pojedyncze jak i
mieszane zarazenie kKleszczy przez bakterie B. henselae i B. burgdorferi s.I. moze by¢ rdézna
na terenach o réoznym stopniu antropopresji. Kleszcze zbierano na terenie srodkowej i
wschodniej Polski zardwno z terenow zurbanizowanych, z parkéw i laséw miejskich
zlokalizowanych w Ptocku, Warszawie, Siedlcach, Miedzyrzecu Podlaskim, Biatej Podlaskie;.
Naturalne siedliska obejmowaty tereny lesne w obrebie miejscowosci Ceranow, Jerzyska,
Korczew-Mogielnica i Sterdyn oraz tereny Nadbuzanskiego Parku Krajobrazowego. Odsetek
kleszczy 1. ricinus zarazonych B. henselae wyniost 4,8%, a zarazonych B. burgdorferi s.l.
12,3%. Po raz pierwszy w Polsce wspotwystepowanie obu tych bakterii wykryto jedynie u
dorostych osobnikéw, u ktérych wspdtczynnik koinfekeji wynidst 1,4% i rdznit si¢ istotnie u
samic (4,0%) i samcow (2,1%). Infekcji mieszanych nie wykryto u nimf. Najnizszy
wspolczynnik koinfekcji (0,7%) odnotowano u kleszczy zebranych z terenow zalesionych
potozonych w obrebie Nadbuzanskiego Parku Krajobrazowego, nieco wyzszy u kleszczy

zebranych w parkach i lasach w Plocku (1,6%) 1 Biatej Podlaskiej (1,7%). Najwyzszy
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wspoétezynnik koinfekeji odnotowano u kleszczy zebranych z laséw miejskich i parkow na
terenie Warszawy (3,8-4,4%). Prawdopodobnie moze mie¢ to zwiazek z dostgpnoscia na tych
terenach zwigkszonej liczebnosci roznych grup zywicieli (ludzie oraz zwierzeta zyjace w jego
bliskim sgsiedztwie) bedgcymi zywicielami zarowno dla kleszczy i przenoszonych przez nie
patogenow. Bratam udzial w badaniach nad wystepowaniem Babesia, Bartonella i

A. phagocytophilum w naturalnie zakazonych populacjach saren prowadzonych pod
kierownictwem dr hab. Renaty Welc-Faleciak z Zaktadu Parazytologii na Wydziale Biologii
Uniwersytetu Warszawskiego. Po raz pierwszy w Polsce w probkach krwi (n=67)
otrzymanych od saren (Capreolus capreolus) wykazano obecnos¢ A. phagocytophilum

u 37,3%, a Bartonella u 13,4% osobnikow. Natomiast DNA Babesia spp. wykryto w 18 z 67
przebadanych probek krwi (26,9%). Wykazano, ze 18,3% wszystkich pozytywnych probek
pobranych od saren bylo zakazonych co najmniej dwoma patogenami. Wysoki odsetek
przenoszonych przez kleszcze czynnikow chorobotworczych, ktory odnotowano u saren
wskazuje, ze ten gatunek zwierzat jest istotnym rezerwuarem zoonotycznnym patogendw
odkleszczowych w Europie. W ramach badan prowadzonych we wspolpracy z dr hab. Joanna
Stanczak i dr hab. Beata Kubicg-Biernat z Zaktadu Parazytologii Tropikalnej, Katedry
Medycyny Tropikalnej i Parazytologii Miedzywydzialowego Instytutu Medycyny Morskiej

I Tropikalnej Akademii Medycznej w Gdansku, wykazano obecno$¢ RNA wirusa
kleszczowego zapalenia mozgu (TBE) u Dermacentor reticulatus zebranych z roslinnosci w
czterech lokalizacjach w Puszczy Biatowieskiej, Biebrzanskim Parku Narodowym,
Mazurskim Parku Krajobrazowym (potnocno-wschodnia Polska) oraz na terenie m.st.
Warszawy. Wskaznik infekcji wérod badanych kleszczy wahat si¢ od 0,99 do 12,5%. Odsetek
zakazonych samic i samcow byl podobny i wynosit odpowiednio 2,17 i 1,98%. Wickszy
odsetek zarazonych kleszczy odnotowano na obszarach miejskich (Warszawa)- 3,12%, w
porownaniu do obszarow naturalnych, nie przeksztalconych dziatalnoscig cztowieka (parki
narodowe i krajobrazowe) - 1,96 %. Przypuszczalnie, w tym przypadku zywicielami
dorostych kleszczy takowych (D. reticulatus) sa prawdopodobnie psy, ktore moga rowniez
przenosi¢ zakazone kleszcze z obszarow endemicznych na nowe tereny oraz w bliskie
sgsiedztwo ludzi. Ryzyko wystapienia u ludzi wirusa TBE przenoszonego przez D. reticulatus
jest niskie. Jednak mozliwe jest utrzymanie si¢ wirusa w §rodowisku poprzez przekazywanie
go kolejnym pokoleniom kleszczy na drodze transstadialnej i transowarialnej pomimo braku
w $rodowisku zywicieli podatnych na infekcje. W badaniach nad strukturg ognisk

zoonotycznych choréb odkleszczowych w Strefie Wykluczenia w Czarnobylu prowadzonych
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w ramach wspoélpracy z dr Katarzyng Slivinska (Instytut Zoologii Narodowej Akademii Nauk
Ukrainy w Kijowie) wykazano, ze na tych terenach populacja kleszczy takowych
(D. reticulatus) jest zarazona przez bakterie Anaplasma phagocytophilum (25,36%) i przez

piroplazme Babesia canis (3,41%).

Publikacije z IF opublikowane przed uzyskaniem stopnia doktora (chronologicznie):

1. Karbowiak G., Stanko M, Fric¢ova J., Wita 1., Hapunik J., Petko B. Blood parasites of the
striped field mouse Apodemus agrarius and their morphological characteristics. Biologia.
2009; 64 (6): 1219-1224.

2. Karbowiak G., Vichova B., Majlathova V., Hapunik J., Pet’ko B. Anaplasma
phagocytophilum infection of red foxes (VMulpes vulpes). Annals of Agricultural and
Environmental Medicine. 2009; 16 (2): 299-300.

3. Karbowiak G., Majlathova V., Hapunik J., Petko B., Wita I. Apicomplexan parasites of red
foxes (Vulpes vulpes) in northeastern Poland. Acta Parasitologica. 2010; 55 (3): 210-214. doi:
10.2478/511686-010-0030-6.

4. Hapunik J., Vichova B., Karbowiak G., Wita 1., Bogdaszewski M., Petko B. Wild and
farm breeding cervids infections with Anaplasma phagocytophilum. Annals of Agricultural
and Environmental Medicine.2011; 18 (1): 73-77.

5. Sytykiewicz H., Karbowiak G., Hapunik J., Szpechcinski A., Supergan-Marwicz M.,
Gotawska S., Sprawka I., Czerniewicz P. Molecular evidence of Anaplasma phagocytophilum
and Babesia microti co-infections in Ixodes ricinus ticks in central-eastern region of Poland.
Annals of Agricultural and Environmental Medicine. 2012; 19 (1): 45-49.

6. Sytykiewicz H., Karbowiak G., Werszko J., Czerniewicz P., Sprawka I., Mitrus J.
Molecular screening for Bartonella henselae and Borrelia burgdorferi sensu lato co-existence
within Ixodes ricinus populations in central and eastern parts of Poland. Annals of
Agricultural and Environmental Medicine. 2012; 19 (3): 451-456.

7. Welc-Faleciak R, Werszko J, Cydzik K., Bajer A, Michalik J., Behnke J.M. Co-infection
and genetic diversity of tick-borne pathogens in roe deer from Poland. Vector Borne Zoonotic
Diseases. 2013; 13 (5): 277-288.

10. Biernat B., Karbowiak G., Werszko J., Stanczak J. Prevalence of tick-borne encephalitis
virus (TBEV) RNA in Dermacentor reticulatus ticks from natural and urban environment,
Poland. Experimental and Applied Acarology. 2014; 64 (4): 543-551. doi: 10.1007/s10493-
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014-9836-5.

11. Karbowiak G., Vichova B., Slivinska K., Werszko J., Didyk J., Petko B., Stanko M.,
Akimov 1. The infection of questing Dermacentor reticulatus ticks with Babesia canis and
Anaplasma phagocytophilum in the Chernobyl exclusion zone. Veterinary Parasitology.2014;
204 (3-4): 372-375. doi: 10.1016/j.vetpar.2014.05.030.

Aktywnos$¢ naukowa po uzyskaniu stopnia doktora

W czerwcu 2010 roku uchwata Rady Naukowej Instytutu Parazytologii PAN zostat
otwarty moj przewod doktorski. Tematem rozprawy doktorskiej byta ,,Charakterystyka
molekularna $§widrowcow z podrodzaju Megatrypanum wystepujacych u wybranych
gatunkow przezuwaczy w Polsce”. Badania finansowane byly z projektu promotorskiego
(MNiSW nr NN308 563840), ktorego bytam autorem i gldéwnym wykonawca. Stopien
doktora nauk biologicznych uzyskalam dnia 17 czerwca 2014 r. Wyzej wymieniona praca
dotyczyta swidrowcow z podrodzaju Megatrypanum wystepujacych we krwi dzikich
i domowych przezuwaczy. Swidrowce sa grupa pasozytow spotykanych u wszystkich grup
zmienno- i statocieplnych kregowcow oraz u krwiopijnych bezkregowcow, ktore sa ich
wektorami. W oparciu o zdobytg wiedz¢ o rdznicach morfometrycznych 1 ultrastrukturalnych
Swidrowcow, celem moich badan stalo si¢ przeprowadzenie analizy roéznorodnosci
genetycznej wspomnianych pasozytdéw na poziomie molekularnym. Uzyskane wyniki
potwierdzity wystgpowanie dwodch linii  genetycznych $widrowcow z  podrodzaju
Megatrypanum w Europie. Po raz pierwszy stwierdzono, ze otrzymane izolaty $widrowcow
mozna zaliczy¢ do wyrdznionych grup, niezaleznie od zywicieli, od ktorych pochodza.
Otrzymane wyniki potwierdzily duza zmiennos¢ morfologiczng 1 genetyczng swidrowcow
wystepujacych u przezuwaczy.

Po obronie pracy doktorskiej kontynuowatam badania nad rolg ssakow drapieznych w
ogniskach zoonotycznych chorob transmisyjnych, ktérych koordynatorem byt Prof. dr hab.
Grzegorz Karbowiak. Podczas badan parazytologicznych lisa, jenota i borsuka stwierdzono,
ze kleszcz pospolity Ixodes ricinus, jezowy Ixodes hexagonus i tgkowy Dermacentor
reticulatus naleza do ektopasozytow oligoksenicznych. Natomiast kleszcz lisi Ixodes
crenulatus, wszoty Trichodectes canis, pchty Paraceras melis, Chaetopsylla globiceps i
Ch. trichosa sg zwigzane z zywicielam z rzgdu Carnivora. Ponadto wykazano, ze 20% lisow
rudych i 50 % jenotow bylo zakazonych Sarcoptes scabiei. Po raz pierwszy w Polsce

wykazano obecno$¢ bakterii A. phagocytophilum u zwierzat drapieznych. Najwyzszy odsetek
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zarazenia wykazano u kun lesnych (41,70%), jenotow (35,30%) i lisow (34,48%). Najnizszy
stopien infekcji zaobserwowano u borsukoéw (18,70%). Zarazenie bakteriami wykryto u

dwoch z czterech przebadanych tchérzy zwyczajnych.

Publikacje z IF (chronologicznie):

1. Karbowiak G., Szewczyk T., Werszko J. Ectoparasites of carnivores in north- eastern
Poland. Annals of Parasitology.2016; 62 (suppl.): 184.

2. Szewczyk T, Werszko J, Myczka A.W., Laskowski Z., Karbowiak G. Molecular
detection of Anaplasma phagocytophilum in wild carnivores in north-eastern Poland.
Parasites and Vectors. 2019; 12 (1): 465. doi: 10.1186/s13071-019-3734-y.

Jednocze$nie kontynuowatam badania prowadzone we wspotpracy z Instytutem Zoologii
I.I. Schmalhausena Narodowej Akademii Nauk Ukrainy w Kijowie dotyczace struktury
ognisk zoonotycznych chorob odkleszczowych w Strefie Wykluczenia w Czarnobylu.
Wykazano, ze Rickettsia raoulti wystepuje u ponad 70% czarnobylskiej populacji kleszczy
takowych (D. reticulatus). Wspotuczestniczytam w badaniach na temat roli gryzoni
odtawianych w Strefie Wykluczenia w Czarnobylu jako rezerwuaru zoonotycznego
patogendw chorob odkleszczowych. Wykazano, ze tamtejsza populacja gryzoni zarazona jest
szczepami Bartonella powszechnie wystepujacymi w Europie. Zarazenie tymi bakteriami
wykryto u 38,89% osobnikow. Nie wykryto zarazenia $widrowcami i piroplazmami z rodzaju
Babesia. Ze wzgledu na brak podobnych badan prowadzonych w Ukrainie poza strefg, na tym
etapie badan nie mozna stwierdzi¢, czy uboga fauna pasozytow ma zwigzek ze skazeniem

promieniotworczym, czy jest tylko efektem innej lokalizacji geograficznej.

Publikacije z IF (chronologicznie):

1. Karbowiak G., Slivinska K., Chmielewski T., Barszcz K., Tylewska-Wierzbanowska
S., Werszko J., Szewczyk T., Wroblewski P. Rickettsia raoultii in Dermacentor
reticulatus ticks, Chernobyl Exclusion Zone, Ukraine, 2010. Emerging Infectious
Diseases. 2016; 22 (12): 2214-2215. doi: 10.3201/eid2212.160678.

2. Szewczyk T., Werszko J., Slivinska K., Laskowski Z., Karbowiak G. Molecular
Detection of Bartonella spp. in Rodents in Chernobyl Exclusion Zone, Ukraine. Acta
Parasitologica. 2021; 66 (1): 222-227. doi: 10.1007/s11686-020-00276-1.
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W ramach wspotpracy miedzynarodowej z Instytutem Parazytologii Stowackiej Akademii
Nauk w Koszycach oraz Instytutem Zoologii I.I. Schmalhausena Narodowej Akademii Nauk
Ukrainy w Kijowie wspoélrealizowatam badania na temat patogenow i przenosicieli chordb
odkleszczowych koni. Za pomocg technik biologii molekularnej (PCR, nested PCR) probki
krwi koni pochodzacych z Polski, Ukrainy i Slowacji zostaly przebadane na obecno$é
pierwotniakow Theileria equi 1 bakterii Anaplasma phagocytophilum. Zarejestrowali$my
pierwszy przypadek zarazenia koni przez T. equi na terenach Ukrainy i Polski. Prewalencja
zarazenia wyniosla 13,39%. Natomiast zarazenia piroplasmg nie wykryto wsrdéd koni
pochodzacych ze Stowacji. PO raz pierwszy obecno$¢ materialu genetycznego A.
phagocytophilum zostata potwierdzona u koni (1,4%) pochodzacych z terenow Polski |
Stowacji. Zarazenia A. phagocytophilum nie wyryto wsrod koni pochodzacych z Ukrainy.

Publikacje z IF:
1. Slivinska K., Vichova B., Werszko J., Szewczyk T., Wroblewski Z., Petko B., Raga¢

O.,Demeshkant V., Karbowiak G. Molecular surveillance of Theileria equi and
Anaplasma phagocytophilum infections in horses in some regions of Ukraine, Poland
and Slovakia: preliminary study. Veterinary Parasitology. 2016; 215 (1): 35-37. doi:
10.1016/j.vetpar.2015.10.025.

Badania nad rolg strzyzakow (L. cervi) w rozprzestrzenianiu bakterii z rodzaju Bartonella
staly si¢ podstawg moich badan nad rolg Krwiopijnych muchowek w transmisji
chorobotworczych patogendéw. Po raz pierwszy w Polsce obecnos¢ Bartonella wykryto u
75,12% strzyzakéw zebranych z jeleniowatych na terenie potnocno-wschodniej Polski.
Otrzymano izolaty, ktore byty spokrewnione z sekwencja B. schoenbuchensis otrzymang od
tosia ze Szwecji. Uzyskano rowniez szczep Bartonella spp. pochodzacy od japonskiego

jelenia sika.

Publikacje z IF:
1. Szewczyk T., Werszko J., Steiner-Bogdaszewska Z., Jezewski W., Laskowski Z.,

Karbowiak G. Molecular detection of Bartonella spp. in deer ked (Lipoptena cervi) in
Poland. Parasites &Vectors. 2017; 10(1): 487. doi: 10.1186/s13071-017-2413-0.
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Inne tematy badawcze, w ktore bylam zaangazowana to:

e W ramach wspolpracy prowadzonej pomigdzy Instytutem Parazytologii PAN
a Instytutem Badania Ssakéw od 2007 do 2014 r. bralam udzial w pobieraniu
materialu badawczego od zubréw eliminowanych w Puszczy Bialowieskiej. Badania
obejmowaly monitoring parazytologiczny stanu zarazenia zubrow patogenami Krwi

przenoszonymi przez kleszcze.

Publikacje z IF (chronologicznie):

1. Karbowiak G., Demiaszkiewicz A.W., Pyziel A.M., Wita |., Moskwa B., Werszko J.,
Bien J., Gozdzik K., Lachowicz J., Cabaj W. The parasitic fauna of the European bison
(Bison bonasus) (Linnaeus, 1758) and their impact on the conservation. Part 1. The
summarising list of parasites noted. Acta Parasitologica. 2014; 59 (3), 363-371. doi:
10.2478/511686-014-0252-0.

2. Karbowiak G., Demiaszkiewicz A.W., Pyziel A.M., Wita I., Moskwa B., Werszko J.,
Bien J., Gozdzik K., Lachowicz J., Cabaj W. The parasitic fauna of the European bison
(Bison bonasus) (Linnaeus, 1758) and their impact on the conservation. Part 2. The
structure and changes over time. Acta Parasitologica. 2014; 59 (3), 372-379. doi:
10.2478/s11686-014-0253-z.

3. Karbowiak G., Vichova B., Werszko J., Demiaszkiewicz A.W., Pyziel A.M.,
Sytykiewicz H., Szewczyk T., Petko B. The infection of reintroduced ruminants —
Bison bonasus and Alces alces - with Anaplasma phagocytophilum in northern Poland.
Acta Parasitologica. 2015; 60.

4. Biernat B., Karbowiak G., Stanczak J., Masny A., Werszko J. The first detection of
the tick-borne encephalitis virus (TBEV) RNA in Dermacentor reticulatus ticks
collected from the lowland European bison (Bison bonasus bonasus L.). Acta
Parasitologica. 2016; 61 (1): 130-135. doi: 10.1515/ap-2016-0017. 4.

e Potwierdzenie transstadialnej transmisji wirusa kleszczowego zapalenia mozgu (KZM)
u kleszczy takowych (D. reticulatus) zebranych z gryzoni z terendw Puszczy

Biatowieskiej
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Publikacje z IF:

1. Karbowiak G., Biernat B., Werszko J., Rychlik L. The transstadial persistence of
tick-borne encephalitis virus in Dermacentor reticulatus ticks in natural conditions.
Acta Parasitologica. 2016; 61 (1): 201-203. doi: 10.1515/ap-2016-0028.

Rola poszczegoélnych stadiow rozwojowych kleszczy jako przenosicieli chordb

odkleszczowych cztowieka i zwierzat w Europie Srodkowe;.

Publikacije z IF :

1.

2.

3.

Karbowiak G., Biernat B., Stanczak J., Szewczyk T., Werszko J. The role of
particular tick developmental stages in the circulation of tick-borne pathogens
affecting humans in Central Europe. 3. Rickettsiae. Annals of Parasitology. 2016; 62
(2): 89-100. doi: 10.17420/ap6202.38.

Karbowiak G., Biernat B., Stanczak J., Werszko J., Wroblewski P., Szewczyk
T.,Sytykiewicz H. The role of particular ticks developmental stages in the circulation
of tick-borne pathogens in Central Europe. 4. Anaplasmataceae. Annals of
Parasitology. 2016; 62 (4): 267-284. doi: 10.17420/ap6204.62

Karbowiak G., Biernat B., Stanczak J., Werszko J., Szewczyk T., Sytykiewicz H. The
role of particular ticks developmental stages in the circulation of tick-borne pathogens
in Central Europe. 5. Borreliaceae. Annals of Parasitology. 2018; 64 (3): 151-171. doi:
10.17420/ap6403.147.

W ramach wspétpracy z dr hab. Anng Pyziel (Katedra Higieny Zywnosci i Ochrony
Zdrowia Publicznego, SGGW) opisano zmiany patologiczne w tkance ptuc zwigzane
z infekcja nowo opisanego nicienia ptucnego-Dictyocaulus cervi (Nematoda:
Trichostrongyloidea) wystepujacego u jelenia szlachetnego w potnocno-wschodniej
Polsce.

Publikacije z IF:

1. Pyziel AM., Dolka I., Werszko J., Laskowski Z., Steiner-Bogdaszewska Z.,

Wisniewski J., Demiaszkiewicz A.W., Anusz K. Pathological lesions in the lungs
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of red deer Cervus elaphus (L.) induced by a newly-described Dictyocaulus cervi
(Nematoda: Trichostrongyloidea). Veterinary Parasitology. 2018; 261 (15) :22-26.
doi: 10.1016/j.vetpar.2018.08.003.

e OkresSlenic stanu zarazenia Ashworthius sidemi dzikich i domowych przezuwaczy w

Polsce.

Publikacja z IF:

1. Kornacka A., Cybulska A., Bien-Kalinowska J., Demiaszkiewicz A.W., Merta D.,
Kobielski J., Werszko J., Filip-Hutsch K., Moskwa B. Ashworthius sidemi in cattle
and wild ruminants in Poland —the current state of play. Annals of Parasitology. 2020;
66 (4), 517-520 doi:10.17420/ap6604.293.

e W ramach wspolpracy z dr Katarzyng Filip-Hutsch (Katedra Higieny ZywnoSci i
Ochrony Zdrowia Publicznego, SGGW) po raz pierwszy za pomocg technik biologii
molekularnej potwierdziliSmy obecnos¢ swidrowcow z podrodzaju Megatrypanum u
tosi w Europie Srodkowej. Analiza filogenetyczna fragmentu genu 18S rRNA
wykazata, ze otrzymane izolaty- haplotyp H1 i H2 naleza do grupy Trypanosoma
theileri. i zostaty umieszczone w linii TthIl wraz z izolatami otrzymanymi od bydta i

dzikich jeleniowatych z Europy i Azji.

Publikacje z IF:
1. Katarzyna Filip-Hutsch, Magdalena Swistocka, Grzegorz Karbowiak, Anna W.

Myczka, Aleksander W. Demiaszkiewicz, Joanna Werszko.2022. Molecular
identification of Trypanosoma theileri complex in Eurasian moose Alces alces (L.)
International Journal for Parasitology: Parasites and Wildlife, 19, 317-322,
https://doi.org/10.1016/j.ijppaw.2022.11.008.
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Wspotudzial w badaniach nad ektopasozytami gryzoni

Publikacije z IF:

1.

Karbowiak G., Miklisova D., Stanko M., Werszko J., Hajdul-Marwicz M., Szewczyk
T., Rychlik L. The competition between immatures of Ixodes ricinus and Dermacentor
reticulatus (Ixodida: Ixodidae) ticks for rodent hosts. Journal of Medical Entomology.
2019; 56 (2): 448-452. doi: 10.1093/jme/tjy188.

Karbowiak G., Stanko M., Rychlik L., Werszko J. Communities of ectoparasitic
arthropods associated with the root vole Microtus oeconomus in north-eastern Poland.
Biologia. 2022; 77 (6), 1661-1666.

Karbowiak G., Stanko M., Rychlik L., Werszko J. An annotated checklist of
arthropods associated with the root vole Microtus oeconomus. Biologia. 2023; doi:
10.1007/s11756-023-01433-3.

Karbowiak, G.; Stanko, M.; Smahol, K.; Werszko, J., Rychlik, L. Parasitic Arthropods
of Soricinae Shrews in North-Eastern Poland. Animals. 2023; 13, 2960.
https://doi.org/10.3390/ani13182960.

Bylam kierownikiem | wspélbadaczem w nastepujacych projektach badawczych:

1.

2.

Glowny wykonawca w projekcie promotorskim MNiSW o numerze N308 563840 pt.
,,Charakterystyka ~ molekularna ~ §widrowcow  z  podrodzaju  Megatrypa-
num wystepujacych u wybranych gatunkéw przezuwaczy w Polsce’’. Projekt realizo-
wany w latach 2011-2013 (kierownik grantu Prof. dr hab. G. Karbowiak).
Wspotbadacz w projekcie badawczym finansowanym przez NCN o numerze nr
2011/01/B/INZ7/03574 pt. ,,Fermy jeleniowatych a choroby przenoszone przez klesz-
cze”. Projekt realizowany w latach2011-2014.

Kierownik i wykonawca w projekcie pt. ,,Przenosiciele swidrowcoéw z podrodzaju
Megatrypanum w Polsce” realizowanym w Instytucie Parazytologii PAN im . W. Ste-
fanskiego w ramach Dotacji dla Mtodych Naukowcoéw przyznawanej przez MNiSW.
Projekt realizowany w latach 2016-2017.

Kierownik i wykonawca w projekcie badawczym Miniatura 2 finansowanym przez

NCN o numerze 2018/02/X/NZ8/00037 pt. ,,R6znorodnos¢ i znaczenie muchowek z
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rodziny narzepikowatych (Hippoboscidae) w przenoszeniu swidrowcoéOw z podrodzaju
Megatrypanum w Polsce potnocno-wschodniej”. Projekt realizowany w latach 2018-
2019.

5. Wspotbadacz w projekcje finansowanym ze $srodkéw Narodowej Agencji Wymiany
Akademickiej (NAWA) w ramach programu Akademickie Partnerstwa Migdzynaro-
dowe 0 numerze BPN/BSK/2021/1/00078/U/00001, pt. ,,Kleszcz Dermacentor reticu-
latus i Europa Srodkowa — Czasoprzestrzenne zmiany na poczatku stulecia i ryzyka

epidemiologiczne”. Projekt realizowany w latach 2022-2023.

6. Dzialalno$¢ dydaktyczna, popularyzacyjna i organizatorska:

W latach 2016-2021 bytam promotorem pomocniczym W przewodzie doktorskim mgr
Tomasza Szewczyka pod tytutem ,Rezerwuar zoonotyczny bakteryjnych patogenow
przenoszonych przez stawonogi”, ktory zostal obroniony przed Rada Naukowa Instytutu
Parazytologii PAN dnia 28.09.2021 r. W latach 2007-2014 sprawowatam opieke nad
stazystami, bedacymi studentami Wydzialu Biologii Uniwersytetu Warszawskiego w
Instytucie Parazytologii PAN. Moim obowigzkiem byto zapoznanie stazystow z zasadami
pracy w laboratorium oraz technikami biologii molekularnej w kierunku diagnostykKi
pasozytow krwi u gryzoni. W latach 2007-2021 wielokrotnie prezentowatam wyniki badan
naukowych podczas zebran naukowych organizowanych w Instytucie Parazytologii PAN.
Prowadzitam rowniez warsztaty naukowe ,,Nauka tez Sztuka”, ktore odbyty sie w Olsztynie
w ramach Rodzinnego Pikniku Naukowego Polskiej Akademii Nauk (8 czerwca 2019 r.).
Oprocz tego prowadzitam warsztaty edukacyjne ,,Akademia Czystych Rak” dla uczniow z
warszawskich placowek edukacyjnych (listopad 2020 r.), ktére mialy na celu
upowszechnianie wiedzy na temat chorob pasozytniczych. W latach 2020-2022
uczestniczytam 1 prowadzilam seminaria na temat chordb pasozytniczych zwierzat wolno
zyjacych w Katedrze Higieny Zywnosci i Ochrony Zdrowia Publicznego Instytutu Medycyny
Weterynaryjnej SGGW w Warszawie. Od pazdziernika 2023 r. prowadze zajecia Z
nastepujacych przedmiotow: Parazytologia oraz Podstawy Biologii Molekularnej dla

Studentow Kierunku Lekarskiego Warszawskiego Uniwersytetu Medycznego.
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7. Pozostale informacje dotyczace kariery zawodowej oprocz kwestii wymienionych w
pkt. 1-6.
Nagrody:

e Nagroda Dyrektora Instytutu Parazytologii im. Witolda Stefanskiego w Warszawie za

osiggniecia naukowe
Funkcja recenzenta w czasopismach naukowych z Impact Factor:

e Dwie recenzje dla czasopisma Annals of Agricultural and Environmental Medicine
(2020 r.-2024 1.)

e Jedna recenzja dla czasopisma Pathogens (2021 r.)

e Duwie recenzje dla czasopisma Insects (2021- 2022 r.)

e Jedna recenzja dla czasopisma Acta Parasitologica (2023 r.)

Staz w polskich jednostkach naukowych:

e 28.09.2021r.-1.10.2021 r.- Staz naukowy w Centrum Naukowo-Badawczym Instytutu
Nauk Leénych Politechniki Biatostockiej w Hajnowce. Celem badan prowadzonych w
ramach stazu byta analiza morfologiczna i morfometryczna krwiopijnych muchéwek z
rodziny Hippoboscidae i Tabanidae przy uzyciu mikroskopii $wietlnej i skaningowej.

Kursy i szkolenia

e Szkolenie ,,Kurs dla osob planujacych doswiadczenia, wykonujacych procedury i
usmiercajacych zwierzeta” organizowane przez Polskie Towarzystwo Nauk o
Zwierzetach Laboratoryjnych (POLLASA) w Warszawie (4.07.2016- 8.07.2016 r.).

e Szkolenie ,Real-Time PCR. Analiza ekspresji genow” organizowane przez Szkotg
Glowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie i firm¢ ABO Sp. z 0.0. (8.05.2013 r.).

e Szkolenie ,,Metody izolacji DNA oraz polimorfizm STR w genotypowaniu”
organizowane przez Szkote Glowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie
(18.08.2009- 20.08.2009 r.).

e Szkolenie ,,Metody wykrywania mutacji punktowych” organizowane przez Szkotg
Gloéwng Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie (20.09.2023-23.09.2009 r.).
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