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Posiadane dyplomy, stopnie nhaukowe z podaniem nazwy, miejsca i roku ich
uzyskania oraz tytutu rozprawy doktorskiej

2008 - uzyskanie stopnia doktora nauk biologicznych w zakresie biologii, Wydziat Nauk
Biologicznych, Uniwersytet Wroctawski

Tytut pracy: ,Struktura helmintofauny dziko zyjacych gryzoni (Rodentia) ze zréznicowanych
srodowisk miasta Wroctawia”. Praca wykonana w Zaktadzie Parazytologii UWr, promotor
prof. Anna Okulewicz

1994 - uzyskanie tytutu magistra biologii, specjalnos¢ biologia ogdlna, Wydziat Nauk
Przyrodniczych, Uniwersytet Wroctawski
Tytut pracy: ,,Drobne ssaki w pokarmie sowy ptomykdéwki z terenu wojewodztwa

wroctawskiego”. Praca wykonana w Zaktadzie Anatomii Poréwnawczej Kregowcéw UWr,
opiekun dr Franciszek Indyk

Informacje o dotychczasowym zatrudnieniu w jednostkach naukowych

pazdziernik 2008 - do chwili obecnej - Zaktad Parazytologii, Instytut Genetyki i Mikrobiologii,
Uniwersytet Wroctawski; adiunkt (etat naukowo-dydaktyczny)

pazdziernik 2007 - wrzesien 2008 - Zaktad Parazytologii, Instytut Genetyki i Mikrobiologii,
Uniwersytet Wroctawski; asystent (etat naukowo-dydaktyczny)

czerwiec 2004 - wrzesien 2007 - Zaktad Parazytologii, Instytut Genetyki i Mikrobiologii,
Uniwersytet Wroctawski; specjalista (etat inzynieryjno-techniczny);

pazdziernik 1996 - maj 2004 - Zaktad Parazytologii, Instytut Genetyki i Mikrobiologii,
Uniwersytet Wroctawski; samodzielny biolog (etat inzynieryjno-techniczny);

wrzesien 1994 - sierpien 1996 - XX Liceum Ogolnoksztatcgce, Zespol Szkol tacznosci we
Wroctawiu; nauczyciel biologii i ochrony srodowiska

Wskazanie osiagniecia wynikajacego z art. 16 ust. 2 ustawy z dnia 14 marca 2003
r. o stopniach naukowych i tytule naukowym oraz o stopniach i tytule w zakresie
sztuki (Dz. U. 2017 r. poz. 1789)

Tytul osiagniecia naukowego

Relacje filogenetyczne w obrebie rodziny Dicrocoeliidae (Platyhelminthes,
Digenea) - nowe spojrzenie w swietle danych molekularnych
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Sumaryczny IF publikacji stanowigcych osiagniecie zgodny z rokiem opublikowania wynosi

12,725. Suma punktéw za ww. publikacje zgodnie z wykazem MNiSW wynosi 170.

Omoéwienie celu naukowego ww. prac i osiagnietych wynikow wraz z oméwieniem
ich ewentualnego wykorzystania

Uzasadnienie podjecia badan

Przyczynkiem do podjecia przeze mnie rozwazan nad relacjami taksonomicznymi w
obrebie przywr digenicznych byty wyniki badan nad wystepowaniem tej grupy helmintéw w
populacjach dziko zyjacych gryzoni. Czes¢ z nich byfa przedmiotem mojej pracy doktorskiej,
czes¢ dotyczacy trudnosci w identyfikacji taksonomicznej przywr w kontekscie zmiennosci
fenotypowej oraz specyficznosci zywicielskiej i siedliskowej, kontynuowatam po jej obronie. W
trakcie kilkuletnich badan nad helmintofaung dziko zyjacych gryzoni na terenie Dolnego
Slaska, zainicjowanych przeze mnie i prowadzonych w Zaktadzie Parazytologii Uniwersytetu
Wroctawskiego, pozyskano przywry z rodzaju Brachylecithum (Dicrocoeliidae), ktore
zakwalifikowano do nowego gatunku B. glareoli Hildebrand, Okulewicz et Popiotek, 2007
(Hildebrand i wsp. 2007). Zostaty one wyizolowane z przewodow zoétciowych nornic rudych
Myodes glareolus odtawianych na terenie pdl wodonosnych Wroctawia. Rodzaj Brachylecithum
grupuje gatunki pasozytujace gtdwnie u ptakdw, B. glareoli byt trzecim gatunkiem z tego
rodzaju stwierdzonym u gryzoni na terenie Europy. Do rozpoczecia badan molekularnych z
wykorzystaniem zrdéznicowanych markeréw i podjecia proby wyjasnienia powigzan
filogenetycznych w obrebie rodziny Dicrocoeliidae skionita mnie historia powstawania systemu
klasyfikacji w tej grupie przywr, tj. likwidowanie i tworzenie kolejnych rodzajéw, wielokrotne
przenoszenie gatunkéw z rodzaju do rodzaju, proby dotaczenia cech biologicznych do
klasyfikacji opartej na cechach morfometrycznych (Panin 1984, Pojmanska 2008).
Dodatkowym czynnikiem, ktory przyczynit sie do podjecia badan byta liczba opisanych
gatunkow (ponad 400), ktéra jest w duzej mierze wynikiem przekonania o waskiej
specyficznosci zywicielskiej przedstawicieli tej rodziny, przy jednoczesnym braku danych

molekularnych pozwalajacych na wyjasnienie pokrewienstw pomiedzy taksonami.

Wprowadzenie
Rodzina Dicrocoeliidae Looss, 1899 (Digenea, Plagiorchiida, Xiphidiata, Gorgoderoidea)
obejmuje 47 rodzajow przywr zgrupowanych zgodnie z ostatnim systemem klasyfikacji w

trzech podrodzinach: Dicrocoeliinae, Leipertrematinae, Prosolecithinae, ktérych rozwdj
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zachodzi wytacznie w $rodowisku ladowym (Pojmanska 2008). Zywicielami ostatecznymi
Dicrocoeliidae sq ptaki i ssaki, rzadziej gady. Do typowych miejsc pasozytowania nalezg przewody
z6tciowe i pecherzyk zétciowy, sporadycznie trzustka i jelito (Panin 1984; Pojmanska 2008).
W cyklu zyciowym wystepuje dwdch zywicieli posrednich, pierwszym sg s$limaki, gtéwnie z
podgromady Pulmonata, u ktérych rozwijajq sie xiphidiocercariae, zaopatrzone w dtugi lub
zredukowany ogonek; role drugiego zywiciela posredniego petnig stawonogi, przede
wszystkim owady. W cyklu zyciowym moze dodatkowo wystepowacd trzeci zywiciel posredni
lub zywiciel parateniczny, przy czym wiedza na temat petnych cykli zyciowych poszczegdlnych
gatunkow jest wcigz bardzo uboga (Panin 1984; Pojmanska 2008). Zgodnie z dostepng
literaturg cykle zyciowe znane sg dla 15 gatunkdéw nalezgacych do Dicrocoeliidae, przy czym
zdecydowana wiekszos¢ z nich zostata opisana na podstawie zarazen eksperymentalnych
(Denton 1945; Timon-David 1957, 1960; Kingston 1965; Carney 1970; Romanerio 1978;
Krissinger 1984).

Systematyka rodziny Dicrocoeliidae ma bogatg i skomplikowang historie co jest
wynikiem trudnosci w skonstruowaniu przejrzystego systemu klasyfikacji (Pojmanska 2008).
Na przestrzeni kilkudziesieciu lat pojawiaty sie kolejne propozycje dotyczace podziatéw
systematycznych w obrebie tej grupy, ktére réznity sie, czesto znacznie, sktadem taksondéw
wyodrebnianych na réznych szczeblach taksonomicznych. Do prac, ktoére sukcesywnie
zmieniaty system klasyfikacji rodziny nalezg opracowania Shtrom’a (1940), Trvassos’a (1944),
Skrjabina i Evranovej (1952), Yamaguti‘'ego (1958, 1971), Panina (1984). Przykfadami
taksondw o szczegdlnie niestabilnej pozycji sq rodzaje Brachylecithum i Lyperosomum, ktore
to byty przedmiotem przeprowadzonych przeze mnie analiz molekularnych prezentowanych w
publikacjach wchodzacych w sktad osiggniecia habilitacyjnego (P1, P3, P5, P6).

Propozycje klasyfikacji w rodzinie Dicrocoeliidae byty oparte przede wszystkim na
poréwnywaniu cech morfologicznych dorostych osobnikéw. Jednoczesnie liczne redyskrypcje
wskazujg na trudnosci ze znalezieniem cech rdéznicujacych taksony réznych szczebli przy
uzyciu wytacznie cech morfometrycznych. Trudnosci te wynikajq z kilku aspektéw. Jest to
grupa reprezentujgca bardzo duzg zmiennos$¢ cech morfologicznych takich jak ksztatt ciata,
ale takze wielkosci i potozenie organdw wewnetrznych. Dodatkowo niektére cechy
morfologiczne, takie jak potozenie wzajemne jader oraz ich potozenie w odniesieniu do
przyssawki czy wielkos¢ jajnika w odniesieniu do jader, u niektérych grup stanowig ceche
taksonomiczng na poziomie rodzaju a u innych sa wynikiem wewnatrzgatunkowej zmiennosci
(Macko i Mackova 1995). Na kwestie zmiennosci wewnatrzgatunkowej wybranych gatunkéw
zwracato uwage kilku autoréw (Metrrick 1963; Odening 1964; Sitko 1994; Macko i Mackova
1995; Sitko 1995; Kostadinova 1996; Sitko i wsp. 2000; Sitko i Okulewicz 2002; Hildebrand
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i wsp. 2007). Dodatkowo, przywry te zyjg stosunkowo diugo, wykazujq raczej powolny wzrost,
a podczas wzrostu i dojrzewania wykazujg spore zmiany wielkosci i proporcji ciata oraz
potozenia gonad (Sitko 1995; Hildebrand i wsp. 2007). Nalezy réwniez zwrdci¢ uwage na
specyficzne siedlisko w jakim przywry te bytujg, woreczek zétciowy, a w szczegdlnosci
przewody zétciowe nie nalezg do ,goscinnych” mikrohabitatow (ograniczona przestrzen, wptyw
zwigzkow chemicznych), co w potaczeniu z intensywng inwazjg (efekt przegeszczenia
~crowding efect”) moze znaczgco wptywac na zmiennosc¢ fenotypowag tych przywr (Tkach i Bray
1995; Pinto i wsp. 2015).

Do obserwowanego bogactwa opisanych gatunkow w obrebie Dicrocoeliidae przyczynita
sie takze specyficznos¢ zywicielska, a wtasciwie dtugoletnie przekonanie parazytologéow o jej
waskim charakterze. Specyficzno$¢ pasozytow jest jedng z wazniejszych i biologicznie
ciekawszych cech pasozytnictwa, gdyz mowi o zdolnoséci organizmu pasozytniczego do
adaptacji do okreslonych gatunkdw petnigcych role zywicieli, jednakze jej charakter, jak i
czynniki jg warunkujgce wcigz pozostajg w kregu badan.

W obecnej dobie obserwuje sie intensywny rozwdj badan taksonomicznych a przede
wszystkim filogenetycznych z wykorzystaniem technik biologii molekularnej. Przy czym
aktualnie do identyfikacji gatunkdéw, oceny bioréznorodnosci czy badania pokrewienstw na
poziomie populacji, rodziny lub taksondéw wyzszych uzywane sg rézne markery reprezentujace
rozne tempo ewolucji. Badania nad molekularng filogenezg przywr digenicznych i
wykorzystaniem wybranych markeréw molekularnych rozpoczety sie w zasadzie na poczatku
XXI w. (Litttlewood i Olson 2001; Olson i wsp. 2003; Tkach i wsp. 2001, 2003), jednakze
rodzina Dicrocoeliidae pozostawata w duzej mierze poza kregiem tych zainteresowan. Badania
molekularne w obrebie Dicrocoeliidae do roku 2015 prowadzone byty tylko na kilku gatunkach,
przy czym najczestszym obiektem analiz byto Dicrocoelium dendriticum i inni przedstawiciele
tego rodzaju, z uwagi na aspekt weterynaryjny i epidemiologiczny. Kiedy po uzyskaniu grantu
KBN (nr N303580939) rozpoczynatam badania nad molekularng weryfikacjq przedstawicieli
rodzaju Brachylecithum (lata 2010-2013), w bazie GenBank umieszczonych byto tacznie 205
sekwencji, przy czym 190 to sekwencje Dicrocoelium spp. Pozostate sekwencje (15)
pochodzity z trzech prac i dotyczyly fragmentéw gendw 18S i 28S rRNA Brachylecithum
lobatum i Lyperosomum collurionis, wykorzystanych w analizie filogenetycznej Digenea,
przeprowadzonej z uwzglednieniem 163 przedstawicieli podgromady (Olson i wsp. 2003).
Pozostate to sekwencje Brachylecithum mosquensis z osobnikdw wyizolowanych zaréwno z
typowego dla tej przywry zywiciela jakim jest Turdus migratorius jaki i ryjéwki Sorex vagrans,
u ktorej ten pasozyt zostat stwierdzony po raz pierwszy (Kinsella i Tkach 2009). Poza tym w

bazie znajdowaly sie sekwencje 18S rRNA Concinnum ten, Corrigia vita, Eurytrema
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coelmaticum, E. pancreaticum i nowo opisanego gatunku Paraconcinnum leirsi (Ribas i wsp.
2012). Byta to wiec grupa przywr bardzo stabo molekularnie scharakteryzowana, szczegdlnie
w odniesieniu do bogactwa gatunkowego wykazywanego na podstawie cech morfologicznych

i specyficznosci zywicielskiej.

Cel badan

Celem podjetych przeze mnie badan byto molekularne scharakteryzowanie wybranych
przedstawicieli rodziny Dicrocoeliidae co pozwolityby na weryfikacje powigzan
taksonomicznych i przeprowadzenie analizy pokrewienstw filogenetycznych w obrebie rodziny.
Kolejne etapy badan obejmowaty:
[1] pozyskanie i morfologiczng analize materiatu helmintologicznego;
[2] uzyskanie swoistych sekwencji nukleotydowych przedstawicieli wybranych gatunkow;
w pierwszym etapie badan byty to gtéwnie gatunki z rodzajéw Brachylecithum, Lutztrema i
Lyperosomum wystepujace w Europie; w kolejnym, przywry pozyskane na innych
kontynentach, tj. w Afryce, gdzie zimujg europejskie populacje niektérych gatunkéw ptakow,
a takze z rejondw, ktérych pierwotnie pewne rodzaje byly opisane (Zonorchis /Ameryka
Srodkowa i Potudniowa);
[3] molekularng weryfikacje statusu taksonomicznego analizowanych gatunkéw;
[4] odniesienie sie do specyficznosci zywicielskiej przedstawicieli rodzaju Brachylecithum i
Lyperosomum wystepujacych w Europie;
[5] wykorzystanie otrzymanych sekwencji nukleotydowych do identyfikacji przynaleznosci
rodzajowej / gatunkowej form larwalnych izolowanych z zywicieli posrednich (oznaczanych do
tej pory wytacznie w oparciu o cechy morfometryczne);
[6] przeprowadzenie analizy pokrewienstw z wykorzystaniem uzyskanych sekwencji oraz
sekwencji dostepnych w bazie GenBank;
[7] w oparciu o wyniki powyzszych analiz zweryfikowanie przydatnosci cech morfologicznych
do identyfikacji przedstawicieli Dicrocoeliidae.

Planowanym koncowym efektem moich badan jest zaproponowanie naturalnego

systemu klasyfikacji taksondw skupionych w obrebie rodziny Dicrocoeliidae.

Metodyka badan

Materiat stanowity przywry zgromadzone na potrzeby badan nad helmintofaung
kregowcow, prowadzonych w Zaktadzie Parazytologii Uniwersytetu Wroctawskiego oraz okazy
otrzymane dzieki wspotpracy z RNDr Jilji Sitko z Moravian Ornithological Station Comenius

Museum w Prerov’ie (Czechy). Dr J. Sitko w trakcie wieloletnich badan nad helmintofaung
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ptakéw, gtéwnie Czeskich Moraw, stworzyt bogatg i unikatowg w skali europejskiej, kolekcje
pasozytniczych robakdéw, w tym przywr digenicznych (Sitko i wsp. 2006). Wspotprace naukowg
nawigzatam réwniez z prof. Vasylem Tkachem z University of North Dakota (Grand Forks,
USA), ktéry z uwagi na realizacje licznych projektéw badawczych na terenie Afryki, Azji,
Ameryki Pétnocnej, Srodkowej i Potudniowej oraz Europy, zgromadzit cenny zbidr przywr
pasozytujacych u ptakdw, ssakow i gadow. W trakcie stazu realizowanego na Uniwersytecie w
Dakocie Potnocnej otrzymatam kilkadziesigt sekwencji przywr reprezentujgcych rézne taksony
z kregu Dicrocoeliidae, pochodzacych z réznych rejondéw geograficznych. Rownolegle z
badaniami molekularnymi prowadzitam analize cech morfologicznych powyzszych okazow.
Ponadto, w trakcie realizacji projektu pt. ,Helmintofauna $limakéw nagich jako
potencjalne zagrozenie dla cztowieka i zwierzat domowych” (grant nr N303499938, Instytut
Parazytologii PAN), w ktorym pefnitam role gtdwnego wykonawcy, pozyskaliSmy formy
larwalne przywr ze $limakow nagich oraz skorupowych, a takze z réwnonogow (Crustacea:

Isopoda), ktére po wstepnej analizie zakwalifikowali$my do Dicrocoeliidae.

W analizach wykorzystano dwie grupy markeréw molekularnych: [1] fragment genu duzej
podjednostki rybosomalnej (28S rDNA) obejmujacy domeny D1-D3 o dtugosci 1200-1400 pz
oraz [2] fragmenty gendw mitochondrialnych, tj. genu kodujacego podjednostke 1 oksydazy
cytochromowej (coxl mtDNA) oraz genu kodujgcego podjednostke 1 dehydrogenaze
dinukleotydu nikotynamidoadeninowego (nadl mtDNA), o dlugosci ok. 400 pz i 500 pz
odpowiednio. Powyzsze markery postuzyty do przeprowadzenia charakterystyki molekularnej
i weryfikacji taksonomicznej wybranych gatunkéw oraz wykonania analiz pokrewienstwa
filogenetycznego. Startery uzyte w reakcjach PCR zostaty wybrane w oparciu o literature lub
zaprojektowane na potrzeby niniejszych badan (P3, P4, P6). Do stwierdzania poprawnosci
sekwencji i tworzenia uzgodnionych kontigdw wykorzystano program DNA Baser i
Sequencher™, do przyréwnania ztozonych sekwencji wraz z sekwencjami z GenBank uzywano
narzedzia ClustalW zaimplementowanego w programach MEGA i BioEdit. Sekwencje byty
uzgadniane z kilku odczytow lub z kilku izolatow, jesli byto to tylko mozliwe. Wielokrotnosc
powtdrzen, szczegdlnie w poczatkowym etapie badan, wynikata takze z braku dostepnych
sekwencji gatunkéw z badanej grupy a tym samym mozliwosci ich weryfikacji. Analizy
filogenetyczne zostaly wykonane bayesowskg metoda rekonstrukcji filogenezy w programie
MrBayes (P1, P3, P4, P5, P6), po uprzednim, kazdorazowym dla danej puli analizowanych
sekwencji, wyborze najlepszego modelu ewolucji, tj. modelu substytucji nukleotydowych oraz

rozktadu tempa podstawien, przy uzyciu oprogramowania JModelTest.
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Opis osiggniecia

Weryfikacja relacji taksonomicznych w obrebie Dicrocoeliidae prowadzona byta przeze
mnie dwutorowo. Réwnolegle do badan molekularnych (izolacja DNA, PCR, uzyskanie i analiza
sekwencji) prowadzitam analize cech morfologicznych, zarédwno na podstawie literatury
(Skrjabin i Evranova 1952; Panin 1984; Pojmanska 2008; oryginalne opisy gatunkow) jak i
obserwacji mikroskopowych wykonanych przez siebie preparatéw (Zaktad Parazytologii UWr,
Instytut Biologii UND, USA) oraz kolekcji preparatow zdeponowanych w Muzeum Komenskiego
(Prerov, Czechy). Analizy morfometryczne pozwolity mi na wysuniecie wstepnej hipotezy o
koniecznosci weryfikacji cech uznawanych w systemach klasyfikacji Dicrocoeliidae za
kluczowe, miedzy innymi takich jak potozenie jader (cecha determinujaca przynaleznos$¢ do
podrodziny), czy potozenie zo6itnikdw i wzajemne potozenie gonad lub potozenie otworu
ptciowego. Trudnosci jakie napotkatam przy identyfikacji czesci okazéw (P1, P5) w oparciu o
obowigzujacy klucz (Pojmanska 2008) wzmocnity przekonanie, ze uzywane dotychczas w
systemach klasyfikacji cechy morfologiczne, nie stanowig wiarygodnego kryterium dla
wnioskowania o powigzaniach filogenetycznych w obrebie rodziny.

Analiza morfologiczna (Skrjabin 1970; Pojmanska 2008) przywr wyizolowanych z
afrykanskiego ptaka Sarothrura pulchra przedstawiona w publikacji P1 pozwolita na
identyfikacje do gatunku Lyperosomum sarothrurae (drugie stwierdzenie wystepowania tego
pasozyta w historii) oraz jego redyskrypcje z uwzglednieniem holotypu, a takze poddata pod
dyskusje zasadnos$¢ istnienia rodzaju Megacetabulum. Praca ta nabiera szczegdlnego
znaczenia, gdyz przedstawiona zostatg w niej pierwsza analiza filogenetyczng przedstawicieli
rodziny Dicrocoeliidae opartg na fragmencie genu 28S rRNA, markera aktualnie stosowanego
w rekonstrukcjach filogenezy przywr digenicznych.

Wstepna diagnoza morfometryczna okazéw pozyskanych z rzesorka rzeczka Neomys
fodiens sugerowata ich przynalezno$¢ do rodzaju Metadelphis. Jednakze szczegotowe
poréwnanie z gatunkami opisanymi wczesniej w tym rodzaju, jak i rodzajach pokrewnych nie
potwierdzato tej diagnozy (P5). Pierwsze analizy molekularne wykonane z wykorzystaniem
uzyskanych przeze mnie sekwencji, innych sekwencji wtasnych oraz zdeponowanych w bazie
GenBank (wcigz wtedy nielicznych) lokowaty te okazy w rodzaju Lyperosomum. Pozyskanie
przez prof. V. Tkacha okazdw przywr z nietoperzy wystepujacych w Ameryce Srodkowej i
Potudniowej, ich analiza molekularna i morfologiczna pozwolita nam na zmiane pozycji
systematycznej rodziny Anenterotrematidae i wlgczenie jej do Dicrocoeliidae,
przeprowadzenie redyskrypcji rodzaju Parametadelphis i Metadelphis oraz zaproponowanie
nowej diaghozy tego ostatniego rodzaju jak i podrodziny Dicrocoeliinae (P4). Dalsze analizy

rozszerzono o sekwencje uzyskane z przywr pasozytujacych u ssakéw tj. Lyperosomum
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intermedium ze szczura ryzowego Oryzomys palustris i Lutziella microacetabulare z nietoperza
Hipposideros armiger a takze nowo zamieszczonych w bazie GenBank sekwencji Eurytrema
pancreaticum (izolaty z owiec) i Platynosomum illiciens (izolaty z myszy domowej i
marmozety). W tych petniejszych analizach przywry z Neomys fodiens stworzyty klad o bardzo
silnym wsparciu (100%) z E. pancreaticum. Wyniki te w potaczeniu z przeprowadzong przez
mnie diagnozg morfologiczng sktonity nas do ustanowienia nowego rodzaju - Pojmanskatrema
n. gen. (P5).

Badania nad molekularng charakterystykg przedstawicieli Brachylecithum i
Lyperosomum oraz relacjami na poziomie wewnatrzrodzajowym, poszerzytam o
przedstawicieli rodzajow Brachydistomum i Lutztrema oraz Skrjabinus i Zonorchis,
wielokrotnie wytgczanych i przywracanych do rodziny przy okazji zmieniajgcych sie koncepdji
na temat systematyki grupy. Zaobserwowana przeze mnie jak i wspominana w literaturze
zmienno$¢ wewnatrzgatunkowa, pozostawata w dysonansie z bogactwem gatunkowym
wynikajacym, przynajmniej czesSciowo, z utrwalonej przez lata waskiej specyficznosci
zywicielskiej. Zgodnie z monografig Panina (1984) rodzaj Brachylecithum grupuje ponad 90,
a Lypersomum ponad 30 gatunkow.

Do analizy specyficznosci zywicielskiej przedstawicieli rodzaju Brachylecithum i
Lyperosomum, wystepujacych u europejskich ptakéw, a takze sporadycznie stwierdzanych u
ssakéw, wykorzystatam poza markerem jadrowym (28S rDNA) markery mitochondrialne,
ktére w analizach filogenetycznych przywr z rodziny Dicrocoeliidae zostaty uzyte po raz
pierwszy (P3, P6). Markery te byly uzywane i testowane w réwnolegle prowadzonych
badaniach nad zmiennoscia morfologiczng przywr Istmiophora melis, stwierdzonych u
Apodemus agrarius na terenie Dolnego Slaska (P2). Wyniki analiz molekularnych fragmentéw
genow jadrowych (28S, ITS rDNA) i mitochondrialnych (cox1) w powiazaniu z przeprowadzang
analiza statystyczng danych morfometrycznych (analiza dyskryminacyjna) przywr z gatunku
I. melis wystepujacych u réznych zywicieli, w tym typowych jak borsuk oraz niespecyficznych
- mysz polna, pokazaly, ze obserwowane, znaczace i istotne statystycznie rdznice, sg
odzwierciedleniem zmiennosci wewnatrzgatunkowej, na ktérg decydujacy wptyw ma gatunek
zywiciela (P2). Diagnostyka morfologiczna okazéw izolowanych z myszy polnej
przeprowadzona na podstawie obowigzujgcego klucza nie pozwalata na jednoznaczng
identyfikacje taksonomiczng. Wartym podkreslenia jest fakt, ze zaobserwowana zmiennos$¢
dotyczyta cech (proporcji) uznawanych za diagnostyczne takze na poziomie rodzaju
(Kostadinowa 2002). Wyniki te miaty podwojne znaczenie dla dalszych badan nad zmiennoscig
przywr z rodzaju Brachylecithum i Lyperosomum oraz weryfikacjg cech morfologicznych

wskazywanych jako kluczowe w taksonomii Dicrocoeliidae. Markery mitochondrialne mogty
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by¢ przetestowane na znacznie bogatszym ilosciowo materiale niz materiat z Dicrocoeliidae i
zostaty one wykorzystane do otrzymania wstepnych sekwencji, co pomogto w zaprojektowaniu
specyficznych starteréw uzytych w pracach P3 i P6. Praca P2 pokazata, ze plastycznosc
fenotypowa przywr jako wynik wyptywu zywiciela moze by¢ znaczaca, i moze nie wpisywac
sie w obowigzujacy system klasyfikacji.

Charakterystyka molekularna przedstawicieli Brachylecithum zaprezentowana w pracy
P3 byla pozwolita na przeprowadzenie i przedstawienie pierwszej analizy powiazan
filogenetycznych w obrebie rodzaju nalezacego do Dicrocoeliidae i pokazata odrebnos¢
gatunkow (B. kakea i B. lanicola) wystepujacych u ptakow migrujacych (Acrocephalus
arundinaceus, Lanius collurio), u ktoérych te przywry stwierdzane sa tylko w okresie
wiosennym, od gatunkéw wystepujacych u krukowatych (B. lobatum) i zamykajacych cykl
zyciowy na naszym terenie. Przedstawiony po raz pierwszy w niniejszej pracy cykl zyciowy B.
lobatum jest jednoczes$nie jednym z nielicznych cykli zyciowych Dicrocoeliidae potwierdzonych
w naturze, a ponadto jest pierwszym w historii stwierdzeniem skrdcenia cyklu zyciowego
zaobserwowanym u przedstawicieli tej rodziny (sporocysty z cerkariami i metacerkarie w tym
samym osobniku $limaka Cepaea sp.). Na tym etapie badan, majac na uwadze cechy
biologiczne oraz interpretacje danych molekularnych (taczona analiza fragmentéw genéw 28S
rRNA i cox1 mtDNA) utrzymano odrebnos¢ gatunku B. glareoli pasozytujacego u nornicy rudej
(P3). W sSwietle ostatnich wynikéw (P6) B. glareoli nalezy uznaé za podgatunek B. lobatum,
ktérego specjacja prawdopodobnie sie rozpoczeta sie stosunkowo niedawno, do czego mogto
sie przyczynic sie skrocenie cyklu zyciowego.

Jednym z przyktadéw skomplikowanej taksonomii Dicrocoeliidae jest gatunek opisany
jako Dicrocoelium petiolatum Railliet, 1900 i najpierw przeniesiony do rodzaju Lyperosomum
przez Shtrom’a (1940), a nastepnie do rodzaju Zonorchis przez Travassos’a (1944) oraz
Denton’a i Byrd'a (1951), po czym Dolfus (1954) zaproponowat dla tego gatunku nowy rodzaj
Dicrocoelioides. Panin (1984) ponownie umiescit ten takson w Zonorchis, a Pojmaniska (2008)
w ostatniej propozycji systemu klasyfikacji rodziny zsynonimizowata rodzaj Zonorchis z
rodzajem Skrjabinus. W celu wyjasnienia tych historycznych zawitosci postanowitam
przeanalizowa¢ kwestie zmiennosci wewnatrzgatunkowej i specyficznosci zywicielskiej
Zonorchis petiolatus oraz gatunkow morfologicznie podobnych, a takze molekularnego
pokrewienstwa z typowym przedstawicielami rodzaju Zonorchis (okazy z Ameryki Potudniowej,
Srodkowej i Pétnocnej) oraz Skrjabinus (S. kalmikensis). W wyniku przeprowadzonych badan
molekularnych z wykorzystaniem wielu izolatéw (lacznie 56 wykorzystanych do koncowej
analizy) pozyskanych z dorostych przywr oraz z postaci larwalnych (sporocysty, metacerkarie)

przy uzyciu markeréw jadrowych i mitochondrialnych, stwierdzitam, ze gatunkiem pospolicie
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wystepujacym na terenie Europy Srodkowej jest Lyperosomum petiolatum, zaréwno u
Corvidae, z ktorych byt opisany, jak i u matych ptakéw migrujacych jak Sylvia atricapilla,
Emberiza schoeniclus, Motacilla alba, Prunella modularis, Alauda arvensis. Interesujgcym
wynikiem jest stwierdzenie odmiennosci molekularnej, wyraznie widocznej w analizie tgczonej
(cox1, nad1l), przywr wystepujacych u Turdidae, ktdre przez wiele lat identyfikowane byty jako
Zonorchis petiolatus (syn. Lyperosomum petiolatum).

Dzieki wiaczeniu do analiz przywr z rodzaju Lyperosomum zamykajacych cykl zyciowy
na terenie Europy oraz tych nabywanych przez ptaki podczas zimowisk poza Europg (gtéwnie
w Afryce), przedstawicieli afrykanskich gatunkéw Lyperosomum, a takze przywr z rodzaju
Zonorchis, mozliwe byto przywrdcenie nazwy rodzajowej Lyperosomum dwdém gatunkom tj.
Z. petiolatus i Z. clathratus, a takze zdecydowane potwierdzenie hipotezy, ze jedna z cech
uznawanych za gtéwng ceche dyskryminacyjng w taksonomii Dicrocoeliide, czyli potozenie
wzajemne jader, jest niewtasciwa. Wyniki analiz filogenetycznych zaprezentowanych w
pracach P4, P5, P6 pokazujg, ze gatunek o symetrycznym potozeniu jader jak L. clathratus
jest blisko spokrewniony z L. petiolatum z jadrami potozonym najczesciej ukosnie (znaczna
zmienno$¢ wewnatrzgatunkowa tej cechy) oraz w kfadzie z innymi przedstawicielami
Lyperosomum o jadrach potozonych jedno za drugim (L. sarothrurae, przywry notowane u
Acrocephalus sp. i Delichon sp.) jak i przedstawicieli Zonorchis, rodzaju utworzonego przez
Travassosa (1944) dla przywr symetrycznych jadrach ptozonych blisko przyssawki
wystepujacych w obu Amerykach. Jednoczesnie w drugim duzym kladzie obok przywr z
rodzaju Brachylecithum i Lutztrema znalazty sie przywry z rodzaju Metadelphis, posiadajace
zmienny uktad jader oraz Lutziella microacetabulare i Stromitrema koshewnikowi, ktére w
ostatnim systemie klasyfikacji (Pojmanska 2008) zostaty umieszczone w podrodzinie
Leipertrematinae a nie Dicrocoeliinae, do ktérej nalezg rodzaje Brachylecithum, Dicrocoelium
czy Lutztrema.

Odnoszac sie do pokrewienstw filogenetycznych przedstawionych i przeanalizowanych
w ostatnich publikacjach (P4, P5, P6) nalezy zwrdci¢ uwage na punkty wsparcia ponizej 75%
w przypadku niektérych gatezi prezentowanych drzew. Wartosci te odnoszg sie do czesci grup
wewnetrznych w obrebie duzych ktadéw i ulegajg zmianom w kolejnych analizach wraz z
poszerzaniem puli danych. Wyniki te swiadczg o tym, ze relacje w obrebie Dicrocoeliidae nie
sq ostatecznie wyjasnione. Ze wzgledu na bogactwo taksonow opisanych w tej rodzinie
potrzebne sa dalsze badania, ktére dostarcza danych molekularnych o reprezentantach

pozostatych rodzajéow wchodzacych w skiad Dicrocoeliidae.
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Podsumowanie kilkuletnich badan nad molekularng charakterystyka i filogeneza przywr

z rodziny Dicrocoeliidae, ktorych rezultaty stanowig prezentowane osiggniecie:

[1] facznie analizie poddatam ponad 200 sekwencji wtasnych otrzymanych z izolatéw dorostych
przywr pasozytujacych u réznych gatunkow ptakow i ssakéw oraz z form larwalnych
(sporocysty z cerkariami, metacerkarie), z czego w bazie GenBank zdeponowano 153
sekwencje nukleotydowe, co stanowi aktualnie 53% dostepnych sekwencji przywr z rodziny

Dicrocoeliidae, z wytaczeniem Dicrocoelium spp. (P1, P3, P4, P5, P6);

[2] po raz pierwszy zostata wykonana analiza filogenetyczna przywr nalezacych do
Dicrocoeliidae oparta na sekwencjach 28S rDNA (P1), ktéra sukcesywnie byta poszerzana o
kolejne gatunki i rodzaje (P3, P4, P5, P6) umozliwiajac weryfikacje pokrewienstw w obrebie

rodziny;

[3] po raz pierwszy zostato przedstawione wewnatrzrodzajowe molekularne zrdznicowanie
taksondéw innych niz Dicrocoelium, tj. Brachylecithum i Lyperosomum (P3, P6), jednoczes$nie
analizy filogenetycznego pokazaty ich parafiletyczny charakter; Dicrocoelium byto jedynym
charakteryzowanym molekularnie rodzajem z rodziny Dicrocoeliidae do czasu podjecia przeze

mnie badan;

[4] zaproponowano utworzenie nowego rodzaju w obrebie Dicrocoeliidae — Pojmanskatrema
n.gen. (nazwa pochodzi od nazwiska profesor Teresy Pojmanskiej, w uznaniu Jej wktadu w
badania parazytologiczne, w tym nad rodzing Dicrocoeliidae) jako wyniki kompilacji wynikéw

molekularnych i diagnozy morfologicznej (P5);

[5] w wyniku przeprowadzonych analiz morfologicznych i molekularnych poddano
taksonomicznej weryfikacji nastepujace gatunki: Brachylecithum lobatum, Lyperosomum
sarothrurae, L. alagesi, L. alaudae, L. collurionis, Zonorchis clathratus, Z. petiolatus.
Dodatkowo redyskrypcji poddano rodzaje: Megaceatbulum, Metadelphis, Parametadelphis
oraz rodzine Anenterotrematidae (P1, P3, P4, P5, P6);

[6] zweryfikowano uzytecznos$¢ cech morfologicznych uznawanych za kluczowe w taksonomii
Dicrocoeliidae, takich jak miedzy innymi potozenie jader, cechy, ktéra wskazywana byta do

réoznicowania na poziomie podrodzin (P4, P5, P6);

[7] wyniki analiz filogenetycznych (niepotwierdzona monofiletyczno$¢ dwoéch najwiekszych
podrodzin: Dicrocoeliinae i Leipertrematinae) wraz z przeprowadzong weryfikacjgq cech
morfologicznych staty sie podstawg do podjecia decyzji o porzuceniu obecnego podziatu

rodziny Dicrocoeliidae na podrodziny (P4, P6);
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[8] fragment genu mitochondrialnego cox1 uznano jako dobry i polecany marker do badan
taksonomicznych w obrebie Dicrocoeliidae (P3), w tym do analiz relacji miedzy i
wewnatrzgatunkowych (P2, P3, P6); jednoczesnie, po raz pierwszy w tej grupie zastosowano

marker mitochondrialny do analiz filogenetycznych (P3);

[9] wykazano przydatnos¢ fragmentu genu oksydazy cytochromowej do poszukiwania w
érodowisku naturalnym zywicieli posrednich badanych przywr (P3, P6); w efekcie
zidentyfikowano formy larwalne (sporocysty i metacerkarie) Brachylecithum lobatum w
wstezyku gajowym i ogrodowym (P3) oraz sporocysty Lyperosomum petiolatum w slimakach
nagich a metacerkarie w réwnonogach (P6).

Tym samym, wyzej wymienione cykle zostaty po raz pierwszy opisane ze $rodowiska
naturalnego (zdecydowana wiekszos$¢ z 14 opisanych cykli zyciowych w rodzinie Dicrocoeliidae
zostata zamknieta tylko w warunkach eksperymentalnych), a takze po raz pierwszy u
przedstawiciela Dicrocoeliidae wykazano mozliwos$¢ zamkniecia cyklu zyciowego przy udziale

jednego zywiciela posredniego (P3).

Moje najblizsze plany naukowe zwigzane sg z kontynuacjg badan nad powigzaniami
filogenetycznmi i taksonomicznymi pomiedzy taksonami w rodzinie Dicrocoeliidae, ktorych
koncowym efektem bedzie préba stworzenia naturalnego systemu klasyfikacji tej grupy
przywr digenicznych. Kolejna rodzina przywr jakg aktualnie sie zajmuje przy wspotpracy z dr.
Geradem Kanarkiem z Muzeum i Instytutu Zoologii PAN, to Strigeidae. Nasze badania
koncentrujg sie aktualnie na identyfikacji form larwalnych Strigeidae izolowanych z pijawek
jako zywicieli posrednich, oraz analizie wykorzystania réznych markeréw molekularnych do
weryfikacji taksonomicznej wybranych taksonéw w obrebie tej grupy przywr.

Zamierzam réwniez kontynuowa¢ badania nad rolg dziko zyjacych ssakéw w
utrzymywaniu i krazeniu w $rodowisku patogendw z grupy vector-borne. Badania te bedg
prowadzone w ramach otrzymanego grantu NCN Miniatura 2 oraz wspotpracy z zespotem prof.
Davida Modrego z University of Veterinary and Pharmaceutical Sciences w Brnie, hawigzanej
podczas uczestnictwa w projekcie COST ,,European Network for Neglected Vectors and Vector-

Borne Infections”.
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Omowienie pozostalych osiagnie¢ naukowo-badawczych

Wiasciwie od poczatku podjecia pracy w Zaktadzie Parazytologii Ogdlnej Uniwersytetu
Wroctawskiego, najpierw jako pracownik techniczny (od 1996 do 2007) a pézniej naukowo-
dydaktyczny (od 2007), moje zainteresowania naukowe zwigzane byty helmintami dziko
zyjacych gryzoni, ktory to nurt badawczy zostat przeze mnie rozpoczety i jest nadal
prowadzony w Zaktadzie Parazytologii. Wyniki moich pierwszych badan zostaty dotyczyty
pasozytéw szczuréw wedrownych z terenéw popowodziowych miasta Wroctawia (Hildebrand i
wsp. 1998). Badania faunistyczne i taksonomiczne, obejmujace identyfikacje gatunkéw
przywr, tasiemcéw i nicieni wystepujacych u gryzoni na terenie Dolnego Slaska wraz z analizg
ich wystepowania u réznych gatunkdéw gryzoni prowadzitam najpierw samodzielnie oraz przy
wspotpracy z dr hab. Marcinem Popiotkiem, a od 2004 z dr hab. Grzegorzem Zalesnym. Na
poczatku identyfikacja taksonomiczna helmintéw oparta byta o cechy morfometryczne, a
badania te pozwolity na wykazanie nowych dla helmintofauny Polski gatunkow, m.in.
Brachylecithum glareoli, Dentostomella translucida, Rodentoxyuris sciuri, Syphacia
vanderbrueli, Trichuris arvicolae (Hildebrand i wsp. 2004, 2007a, 2017b; Popiotek i wsp. 2009;
Zalesny i wsp. 2006, 2008). Nastepnie badania faunistyczne i taksonomiczne byty
sukcesywnie wzbogacane o inne zagadnienia. Jednym z nich byty ekologiczne aspekty
ksztattowania sie helmintofauny gryzoni, ktérych wyniki staty sie podstawg mojej pracy
doktorskiej obronionej w 2008 roku, a takze publikacji (m.in. Hildebrand i wsp. 2008), w tym
dotyczacej przywr digenicznych z uwzglednieniem S$rodowiskowych i Zywicielskich
uwarunkowan ich wystepowania (Hildebrand i Zalesny 2009).

W kolejnym etapie prowadzone badania nad identyfikacjg taksonomiczng helmintow
zostaty przez nas uzupetnione o metody biologii molekularnej, co pozwolito na weryfikacje
przynaleznosci taksonomicznej nie tylko dorostych pasozytéw, ale takze form larwalnych, jak
na przyktad tasiemcow z rodzaju Mesocestoides (Zalesny i Hildebrand 2012). Zastosowane
metody molekularne przyczynity sie takze do podjecia kolejnego nurtu badawczego jakim byta
analiza specyficznosci zywicielskiej wybranych gatunkéw helmintéw pasozytujacych u
gryzoni. Na podstawie uzyskanych danych molekularnych wykazano, ze u myszarek
(Apodemus agrarius i A. flavicollis) wystepuje nicien Heterakis spumosa, ktéry byt opisywany
jako specyficzny pasozyt szczurow Rattus ssp. Biorgc pod uwage historie specjacji rodzaju
Apodemus i Rattus wydaje sie, ze myszarka polna pozyskata H. spumosa juz na poczatku
swojej specjacji w Azji (gdzie réwniez znajduje sie centrum ewolucji szczura) (Zalesny i wsp.
2010). Badania nad wystepowaniem u gryzoni nicieni z rodzaju Heligmosomoides pozwolity

stwierdzi¢, ze u A. agrarius pasozytuje odrebny gatunek tj. H. neopolygyrus, wczesniej znany
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jedynie ze wschodniej Azji, a jego obecnos$¢ w europejskich populacjach myszarki polnej jest
przyktadem zawleczenia pasozytéw (podobnie jak w przypadku H. spumosa) podczas
zachodniej migracji tego gatunku gryzonia. Znaczenie wynikdéw naszych badan podkresla fakt,
ze zweryfikowaly one dotychczasowe przekonanie o wystepowaniu u A. agrarius gatunku H.
polygyrus odrebnego genetycznie od jego form wystepujacych u A. flavicollis, co ttumaczono
istnieniem poétnocnego refugium w czasie ostatniego zlodowacenia w Europie (Zalesny i wsp.
2014).

Badania nad specyficznoscig zywicielska przywr stwierdzonych u gryzoni staty sie
przyczynkiem do podjecia glebszych analiz taksonomicznych i filogenetycznych w tej grupie
helmintow, ktérych to wyniki zostaty przedstawione jako osiggniecie habilitacyjne (publikacje
P1-P6).

Za jeden z ciekawszych nurtow badan uwazam ten poswiecony roli gryzoni w
rozprzestrzenianiu w s$rodowisku pasozytow o charakterze zoonotycznym.
WykazaliSmy, po raz pierwszy w Polsce, ze gryzonie wystepujgce w obrebie aglomeracji
miejskiej biorg udziat, jako zywiciele parateniczni, w krgzeniu nicieni z rodzaju Toxocara
(Hildebrand i wsp. 2009). Réwniez po raz pierwszy w srodowisku naturalnym stwierdziliSmy
wystepowanie postaci larwalnych nicienia Aelurostrongylus abstrusus, pasozyta kotowatych,
zaréwno u slimakow nagich Arion lusitanicus, ktore petnig role zywiciela posredniego, jak i u
zywiciela paratenicznego tj. Apodemus agrarius (Jezewski i wsp. 2013). Badania nad rolgq
$limakdéw nagich w krazeniu helmintéw w srodowisku byty prowadzone w ramach wspodtpracy
z Instytutem Parazytologii PAN i otrzymanego grantu KBN, w ktéorym bytam gtownym
wykonawca. Po wielu latach badan witasnych udato sie potwierdzi¢ po raz pierwszy w Polsce
wystepowanie Calodium hepaticum, nicienia o potencjale zoonotycznym, ktérego typowym
zywicielem sg szczury, gtéwnie Rattus norvegicus (Bunkowska-Gawlik i wsp. 2017). Z
powyzszymi nurtem zwigzane byly badania dotyczace parazytologicznego monitoringu
srodowiska (Perec-Matysiak i wsp. 2008) i obejmujgce detekcje jaj geohelmintéw w probkach
gleby z terenu Wroctawia.

Jestem rowniez wspotwykonawcg badan i wspodtautorkg prac dotyczacych
helmintofauny przedstawicieli innych grup kregowcow jak ptazy, gady czy ptaki lub
identyfikacji taksonomicznej poszczegdlnych gatunkdéw pasozytdw wystepujacych u tych
zywicieli (Okulewicz i wsp. 2007, 2014, 2015).

W ostatnich latach w kregu moich zainteresowan naukowych znalazty sie réwniez
mikropasozyty. Pierwsza grupa, nad ktérg prowadzone sg badania w Zaktadzie Parazytologii
UWr, w ktorych uczestnicze, to mikropasozyty jelitowe, w tym mikrosporydia, wykazujace

pokrewienstwo z grzybami oraz pierwotniaki z rodzaju Cryptosporidium nalezace do

16



Zatacznik 2A Joanna Hildebrand

Apicomplexa. Prowadzone analizy dotyczg roli dziko zyjacych zwierzat z réznych grup
systematycznych jako Srodowiskowych rezerwuaréw tych mikropasozytéw o charakterze
zoonotycznym. Wykazano, ze gryzonie z rodzajéw Apodemus i Myodes mogg przyczyniac sie
do rozprzestrzeniania spor Enterocytozoon bieneusi i Encephalitozoon cuniculi w $rodowisku,
co przypadku E. bieneusi byto pierwszym doniesieniem z terenu Europy (Perec-Matysiak i wsp.
2015, 2019). Stwierdzono, ze gryzonie te stanowig takze rezerwuar dla Cryptosporidium
parvum (Perec-Matysiak i wsp. 2015). Przeprowadzono réwniez identyfikacje zréznicowania
genotypow mikrosporididw i Cryptoporidium wystepujacych u gryzoni jak rowniez u
introdukowanego w Europie szopa pracza (Lesnianska i wsp. 2016). W przypadku europejskiej
populacji szopa s to pierwsze doniesienia dotyczace tych pasozytow.

Druga grupa mikropasozytéw wystepujacych u gryzoni, nad ktérymi badania
rozpoczetam kilka lat temu to wewnatrzkomoérkowe pasozytnicze pierwotniaki i patogeny z
grupy vector-borne, dla ktérych gryzonie petnig role zywicieli rezerwuarowych. Do detekcji
tej grupy pasozytow wykorzystywane sg tkanki zwierzat gtdownie krew i $ledziona, ale takze
watroba czy fragmenty skéry oraz zréznicowane markery molekularne. Analiza molekularna
wewnatrzerytrocytarnch bakterii z rodzaju Bartonella przeprowadzona na fragmentach trzech
gendw wykazata poza wystepowaniem w populacjach dolnoslgskich gryzoni typowych
gatunkow takich jak B. grahamii, B. taylori czy B. birtlesii, ale takze B. elizabethae typowego
dla szczurédw oraz nowego szczepu Bartonella specyficznego dla Apodemus agrarius
(Hildebrand i wsp. 2013). Nastepnie badania zostaty rozszerzone o patogeny takie jak Borrelia
burgdorferi s.I. i Borrelia miyamotoi, Rickettsia sp. oraz przedstawicieli rodziny
Anaplasmatacae. Czes$¢ z nich zostata przeprowadzona przy wspodipracy z prof. Hein‘em
Sprong‘iem z National Institute for Public Health and Environment (The Netherlands),
nawigzanej podczas uczestnictwa w programie COST pt. , European Network for Neglected
Vectors and Vector-Borne Infections (EURNEGVEC)”. Powyzsze badania pozwolity na
stwierdzenie we krwi dziko zyjacych gryzoni DNA Rickettsia helvetica oraz Rickettsia felis-like
(Gajda i wsp. 2017), co wskazuje na potencjalng role tych zwierzat w rozprzestrzenianiu sie
Rickettsia spp. w cyklach enzootycznych. Aktualnie w przygotowaniu jest praca dotyczaca
pozostatych z wymienionych patogendw.

Powyzszy nurt badawczy zostat ostatnio rozszerzony o inng grupe zywicielskg, jakim
sq domowe i dziko zyjace ssaki drapiezne, w tym gatunki inwazyjne jak jenot azjatycki i szop
pracz. Badania te pozwolity na pierwsze molekularne stwierdzenie zoonotycznego ekotypu
Anaplasma phagocytophilum w populacji szopa z terenu zachodniej Polski oraz
zidentyfikowanie, rowniez po raz pierwszy, u jenota bakterii Candidatus Neoehrlichia sp.

szczep FU98 (Hildebrand i wsp. 2018). Dodatkowo w ramach nawigzanej wspotpracy z prof.
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przeprowadzono analize zrdéznicowania molekularnego pierwotniaka Babesia canis, czynnika

etiologicznego babeszjozy psow, wykorzystujac markery jadrowe i mitochondrialne, tj.

fragmenty gendéw 18S rRNA oraz coxl i cytochrom b. Otrzymane wyniki pozwolity na

wykazanie wystepowania paralogdow w obrebie 18S rDNA, co wskazuje na koniecznos¢

zastgpienia do tej pory stosowanych genotypow B. canis (Hrazdilova i wsp. 2019).

Szczegdotowe informacje dotyczace opublikowanych prac i doniesien konferencyjnych

oraz udzialu w projektach naukowych, jak i informacje o dziatalnosci dydaktycznej i

organizacyjnej zamieszczone sg w zataczniku 3.

Podsumowanie dorobku naukowego

Liczba IF* Pupkty
prac MNiSW*
Publikacje wchodzace w sktad osiggniecia naukowego 6 12,725 170
Pozostate publikacje w czasopismach z bazy JCR 25 43,517 635
Publikacje w czasopismach spoza bazy JCR 16 - 92
Publikacje tacznie 47 56,242 897
w tym po uzyskaniu stopnia doktora (od 2008r.) 32 53,799 750
Ekspertyzy przyrodnicze 13 - -
Doniesienia konferencyjne krajowe i zagraniczne 63 - -

Liczba cytowan wg Web of Science [all databases] 185

Index Hirscha wg Web of Science [all databases] 8

* wskazniki podane zgodnie z rokiem opublikowania
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