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Streszczenie
Wprowadzenie i cel pracy. Pierwotniaki z rodzaju Theileria 
przenoszone przez kleszcze wywołują ciężkie jednostki cho-
robowe u zwierząt, głównie przeżuwaczy. Celem badań była 
ocena występowania pierwotniaków Theileria spp. u kleszczy 
z gatunku Ixodes ricinus i Dermacentor reticulatus pozyskanych 
na terenie Lubelszczyzny.  
Materiał i metody. Materiał do badań stanowiła grupa 30 
napitych samic kleszczy zdjętych z ciał żywicieli. Samice w wa-
runkach laboratoryjnych złożyły jaja, z części z nich wylęgły 
się larwy. Wyizolowany materiał genetyczny z samic, jaj i larw 
został poddany analizie przy użyciu łańcuchowej reakcji po-
limerazy (PCR) z wykorzystaniem primerów specyficznych 
względem pierwotniaków z rodzaju Theileria.  
Wyniki. W grupie 30 samic kleszczy oznaczono 15 samic 
z gatunku Ixodes ricinus i 15 samic z gatunku Dermacentor 
reticulatus. Łącznie samice złożyły 6720 jaj, przy czym z 2440 
jaj wykluły się larwy (36,31%). Zarówno jaja, jak i larwy zostały 
przebadane w pulach po 20 sztuk. W badanym materiale DNA 
wyizolowanym z samic, jaj i larw nie wykryto pierwotniaków 
Theileria spp.  
Wnioski. Jak dotąd nieliczne badania dotyczyły występo-
wania pierwotniaków Theileria spp. w krajowych kleszczach, 
dlatego podjęte badania miały na celu dostarczyć nowych 
informacji na ten temat. Nie stwierdzono obecności ww. 
pierwotniaków w materiale genetycznym wyizolowanym 
z samic, jaj i larw kleszczy z gatunku I. ricinus i D. reticulatus. 
Uniemożliwiło to wnioskowanie na temat potencjalnej roli 
transmisji transowarialnej jako drogi szerzenia się Theileria spp. 
w środowisku. Podsumowując, uzyskane wyniki nie potwier-
dziły udziału powszechnie występujących w Polsce kleszczy 
w przenoszeniu Theileria spp.
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Abstract
Introduction and Objective. Protozoa of the genus Theileria 
transmitted by ticks cause a severe disease in animals, mainly 
ruminants. The aim of the project was to investigate the 
occurrence of protozoa Theileria spp. in Ixodes ricinus and 
Dermacentor reticulatus species using molecular biology 
methods in the Lublin Province.  
Material and methods. The research material was a group of 
30 engorged female ticks removed from the host bodies. In 
laboratory conditions, the females laid eggs out of which some 
of the larvae emerged. Then, the isolated genetic material from 
females, eggs and larvae was analyzed by PCR using primers 
specific for the protozoa of the genus Theileria spp.   
Results. In the study group of 30 female ticks, 15 females 
of the species Ixodes ricinus and 15 females of the species 
Dermacentor reticulatus were identified. In total, females laid 
6,720 eggs, of which 2,440 larvae hatched (36.31%). Both eggs 
and larvae were tested in pools of 20. Theileria protozoa were 
detected neither in the tested DNA material isolated from 
females nor in egg and larvae isolates.  
Conclusions. In Poland, there are few studies on Theileria 
spp. The tests for Theileria spp. showed negative results in the 
genetic material of females, eggs and larvae in both species 
of ticks. This made it impossible to draw conclusions about 
the potential role of transovarial transmission as a pathway for 
the spread of Theileria spp. in the environment. Summing up, 
the obtained results did not confirm the participation of the 
common ticks in the transmission of Theileria spp.
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WPROWADZENIE

Theileria spp. należą do chorobotwórczych pierwotniaków 
z gromady Apicomplexa, rodzina Theileridae, pasożytujących 
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w krwinkach ssaków [1–3]. Patogeny te stanowią zagroże-
nie dla zwierząt, głównie bydła oraz małych przeżuwaczy, 
takich jak owce czy kozy. Niemniej jednak wykryto również 
przypadki zarażenia Theileria spp. u koni i innych gatunków 
zwierząt, w tym psów i lisów [2, 3].

Do rodzaju Theileria zalicza się gatunki patogenne: Theile-
ria mutans, Theileria velifera, Theileria taurotragi, Theileria 
orientalis, Theileria buffeli, Theileria sergenti, Theileria parva, 
Theileria annulata, Theileria ovis, Theileria annae i Theile-
ria cervi. Poszczególne gatunki w obrębie rodzaju Theileria 
charakteryzują się różną patogennością [4–6]. Zależy to od 
szczepu patogenu oraz podatności żywiciela na zarażenie. 
Największe znaczenie chorobotwórcze ma gatunek T. parva. 
Jest on czynnikiem etiologicznym choroby zwanej gorączką 
nadbrzeżną lub gorączką wschodniego wybrzeża (ang. east 
coast fever – ECF) [4, 7–9]. Z kolei gatunek T. annulata po-
woduje tropikalną tejleriozę [3, 10, 11]. Przyjmuje się, że oba 
gatunki stanowią największe zagrożenie dla zdrowia zwie-
rząt, przyczyniając się do najliczniejszych strat hodowlanych 
[12–14]. Wektorami tych pierwotniaków są kleszcze z rodzaju 
Dermacentor, Ixodes, Rhipicephalus i Amblyomma. Grupa 
ta obejmuje gatunki kleszczy powszechnie występujące na 
terenie Polski, takie jak I. ricinus i D. reticulatus [3, 15].

Pierwotniaki Theileria występują głównie na terenach 
Afryki, Azji, Australii, Południowej i Północnej Ameryki 
oraz Europy. W ostatnich latach coraz więcej przypadków 
zachorowań odnotowywanych jest na terenie Europy, w tym 
Polski i państw sąsiednich [11, 16, 17]. Rodzaj Theileria po-
siada złożony cykl życiowy i do rozwoju potrzebuje dwóch 
typów żywicieli: kleszczy i kręgowców. Forma sporozoit 
rozwija się w komórkach ślinianek zarażonego kleszcza i tą 
drogą przedostaje się do krwiobiegu kręgowca, na którym 
żeruje kleszcz. U wszystkich gatunków Theileria formy in-
wazyjne wnikają do leukocytów i tam ulegają transformacji, 
przekształcając się w schizonta [14, 18, 19].

Okres inkubacji Theileria w warunkach laboratoryjnych 
waha się od 8 do 12 dni [4, 9, 18]. Objawy kliniczne, wystę-
pujące u zwierząt podatnych na zarażenie Theileria, zależą 
od gatunku pierwotniaków wywołujących chorobę. W przy-
padku zarażeń spowodowanych przez T. parva obserwuje 
się limfadenopatię, powiększenie węzłów chłonnych: pod-
skórnych, przyusznych oraz pachwinowych. Temperatura 
ciała zwierzęcia wzrasta do 40°C, następuje utrata apetytu, 
co prowadzi do anoreksji. Do innych objawów zalicza się 
biegunki, silne łzawienie, zmętnienie rogówki oraz trudności 
w oddychaniu [4]. Skrajnie wyczerpane zwierzęta znajdują 
się przeważnie w pozycji leżącej; temperatura ich ciała spada, 
rozwija się głęboka niewydolność oddechowa spowodowana 
odmą płucną, która często uwidacznia się jako pienienie 
z nozdrzy [3, 4, 20]. U bydła gatunek T. orientalis wykazuje 
mniejszą patogeniczność (łagodny lub bezobjawowy przebieg 
zakażenia) niż T.  parva. Do najczęstszych objawów nale-
żą gorączka, niedokrwistość i anoreksja [9, 21, 22]. T. equi 
wywołuje chorobę w większości populacji koni w tropikal-
nych i subtropikalnych regionach świata. Gatunek ten jest 
patogenny dla wszystkich rodzin koniowatych, w tym koni, 
osłów, mułów i zebr [6, 23, 24]. Do przewlekłych objawów 
choroby zalicza się: senność, anoreksję, gorączkę, niską wy-
dajność pracy i utratę masy ciała [25, 26, 27]. Istnieje kilka 
metod immunizacji zwierząt z zastosowaniem szczepio-
nek rekombinowanych oraz z użyciem żywych patogenów. 
Wśród metod wykrywania Theileria spp. obecnie główną 
rolę odgrywa diagnostyka molekularna, która oparta jest na 

zastosowaniu metod wykorzystujących łańcuchową reakcję 
polimerazy (PCR) [7, 17].

W Polsce stwierdzono zarażenie Theileria u saren i jeleni 
odstrzelonych w północno-zachodniej Polsce [28]. Wykry-
to także przypadki zachorowań koni na skutek zarażenia 
T. equi [29]. Pomimo zagrożenia oraz potencjalnych zarażeń 
dzikiej i hodowlanej zwierzyny w efekcie pokłucia przez 
zarażone kleszcze, sytuacja epidemiologiczna Theileria spp. 
w Polsce jest nadal słabo poznana. Nie prowadzono również 
badań nad transmisją transowarialną tych pierwotniaków 
u kleszczy (z zarażonej samicy na jej potomstwo, tj. złożone 
jaja i larwy). Uzasadnia to celowość prowadzenia badań 
pogłębiających stan wiedzy o roli kleszczy jako wektorów 
w rozprzestrzenianiu się pierwotniaków Theileria spp. [4, 7].

CEL PRACY

Celem niniejszej pracy było zbadanie występowania pato-
gennych pierwotniaków Theileria spp. u kleszczy żyjących 
na terenie województwa lubelskiego. Dokonano tego na pod-
stawie materiału genetycznego wyizolowanego z samic (po 
okresie żerowania) oraz złożonych przez nie jaj, a także larw, 
które wylęgły się z niektórych z nich.

MATERIAŁ BADAWCZY

Materiał badawczy obejmował 30 napitych krwią samic 
kleszczy pozyskanych: ze zwierząt domowych (psów i ko-
tów), (właściciele zwierząt samodzielnie zdjęli kleszcze); ze 
zwierząt dzikich, pochodzących z punktu skupu dziczyzny 
(dziki, sarna, jeleń) (zdjętych przez pracownika skupu) oraz 
z kleszcza dostarczonego przez pacjenta (został on usunięty 
przez personel medyczny). Łącznie samice kleszczy były usu-
nięte z ciał 6 psów, 4 kotów, 3 dzików, 2 jeleniowatych (sarny 
i jelenia) oraz jednego człowieka. Wśród analizowanych 
kleszczy zidentyfikowano 15 samic z gatunku Ixodes ricinus 
i 15 samic z gatunku Dermacentor reticulatus. Przynależ-
ność do gatunku potwierdzono za pomocą technik biologii 
molekularnej (PCR i sekwencjonowanie DNA). Kleszcze do 
badań zostały pozyskane na terenie województwa lubelskiego 
w latach 2017–2018.

METODY BADAWCZE

W celu umożliwienia samicom kleszczy złożenia jaj były one 
pojedynczo umieszczane w szczelnie zakręcanych pojemni-
kach. Z jaj wybiórczo wylęgły się larwy. W trakcie składania 
jaj przez napite samice oraz w czasie wylęgu larw w pojem-
nikach panowała stała temperatura pokojowa w granicach 
20–22°C oraz wilgotność na poziomie ok. 50%.

Zarówno z samicy, po skończeniu składania jaj, jak i ze 
złożonych jaj i larw wyizolowano DNA. Materiał genetyczny 
samic był izolowany pojedynczo metodą kolumienkową przy 
zastosowaniu zestawu QIAamp DNA Mini Kit. Z kolei ma-
teriał genetyczny z jaj i larw izolowano w pulach po 20 osob-
ników z zastosowaniem metody amoniakalnej. W tym celu 
pulę jaj lub larw miażdżono, a następnie zawieszano w 100 
μl 0,7 M wodorotlenku amonu. Całość umieszczano w bloku 
grzejnym o temperaturze 98°C w celu odparowania amo-
niaku i zredukowania zawartości do 50 µl [30]. Otrzymane 
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w ten sposób lizaty przechowywano w temperaturze -20°C 
do czasu przeprowadzenia badań molekularnych.

Identyfikacja gatunkowa kleszczy
W celu identyfikacji kleszczy pozyskanych do badań po wy-
izolowaniu materiału genetycznego przeprowadzono PCR. 
Do reakcji zastosowano specyficzne primery 16S1 i 16S2, 
amplifikujące fragment genu mitochondrialnego 16S rRNA 
kodującego małą podjednostkę rybosomu o długości 456 bp 
(tab. 1). Mieszanina reakcyjna zawierała polimerazę DNA 
Taq, bufor PCR, 2 mM deoksynukleotydy (dNTP), 10 µM 
primerów 16S1 i 16S2, DNA wyizolowane z samicy kleszcza 
oraz wodę wolną od nukleaz w odpowiednich proporcjach 
i stężeniach według C.  Pesquera i wsp. [31]. Reakcja była 
jednoetapowa zgodnie z klasycznym typem PCR i została 
przeprowadzona w termocyklerze C 1000 Thermal Cycler. 
Produkty amplifikacji zostały poddane elektroforezie pozio-
mej z użyciem 2-proc. żelu agarozowego i markerów wiel-
kości DNA.

Analiza sekwencyjna badanych gatunków kleszczy
Analizę sekwencyjną przeprowadzono z wykorzystaniem 
primerów użytych we wcześniej reakcji PCR, komplemen-
tarnych do fragmentu genu mitochondrialnego 16S rRNA 
[31]. Sekwencjonowanie przeprowadzono w analizatorze 
genetycznym ABI PRIMS 310 Genetic Analyzes z wykorzy-
staniem kitów do sekwencjonowania i oczyszczania próbek 
(Abi Prims Big Dye Terminator Cycle Sequencing Kits i Big 
Dye X Terminator Purification Kit, Applied Biosystem). 
Otrzymane sekwencje nukleotydowe porównano z dostęp-
nymi sekwencjami umieszczonymi w bazie danych GenBank 
przy użyciu programu BLAST.

Identyfikacja pierwotniaków w obrębie rodzaju 
Theileria
Uzyskany po izolacji materiał genetyczny DNA samic klesz-
czy oraz jaj i larw został poddany procesowi wykrywania 
Theileria na poziomie rodzaju. W tym celu przeprowadzono 
PCR. Na tym etapie analizy użyto pary primerów kom-
plementarnych do sekwencji 18S rRNA specyficznych dla 
rodzaju Theileria w celu identyfikacji wszystkich gatunków 
Theileria występujących w kleszczach. PCR został przepro-
wadzony w termocyklerze C 1000 Thermal Cycler z wykorzy-
staniem primerów komplementarnych do 18S rRNA (tab. 1) 
zgodnie z metodyką opisaną przez Y. Li i wsp. [32]. Produkty 
amplifikacji zostały poddane elektroforezie poziomej z uży-
ciem 2-proc. żelu agarozowego i markerów wielkości DNA.

WYNIKI

Zbiór samic kleszczy
W latach 2017–2018 Zakład Biologicznych Szkodliwości 
Zdrowotnych i Parazytologii pozyskał 30 napitych samic 
kleszczy. Wszystkie osobniki pochodziły z terenu wojewódz-
twa lubelskiego. Badanie molekularne (reakcja PCR oraz 
sekwencjonowanie DNA) wykazało, że pozyskane samice 
kleszczy należały do dwóch gatunków: Ixodes ricinus (15 szt.) 
oraz Dermacentor reticulatus (15 szt.). Wśród samic z gatun-
ku I. ricinus objętych badaniem najczęstszymi żywicielami 
były koty, z których zdjęto 9 samic (60%), następne w kolej-
ności były psy – 5 pozyskanych samic (33,33%) oraz sarna 
(jedna samica zdjęta z sarny – 6,67%). W przypadku kleszczy 
z gatunku D. reticulatus najczęstszymi żywicielami, z których 
pozyskano „napite” samice kleszczy, były psy – 9 samic (60%), 
następne w kolejności były dziki, z których zdjęto 4 samice 
(26,66%). Po jednej samicy zdjęto z ciała jelenia (6,67%) 
i człowieka (6,67%) (ryc. 1).

Rycina 1. Gatunki żywicielskie a pozyskane samice kleszczy z gatunku Ixodes 
ricinus i Dermacentor reticulatus
N – liczba zbadanych kleszczy
Źródło: badania własne.

Proces składania jaj przez samice kleszczy i wylęg 
larw
Pozyskane samice kleszczy z gatunku I. ricinus i D. reticula-
tus złożyły jaja w warunkach laboratoryjnych. Samice złożyły 
jaja po ok. 7–12 dniach, a następnie w ciągu 8–15 dni z części 
jaj wylęgły się larwy. U samic z gatunku I.  ricinus proces 
składania jaj przebiegał z mniejszą wydajnością w porów-
naniu z samicami z gatunku D. reticulatus. Jedynie 8 samic 
z gatunku I. ricinus złożyło jaja (tab. 2), co stanowi 53,33% 
ich populacji. Łącznie samice te złożyły 920 jaj (46 pul po 
20 szt.). Samice żerujące na psach złożyły 67,39% wszystkich 
jaj z tego gatunku. W przypadku tego gatunku kleszczy nie 
wylęgła się żadna larwa (tab. 2).

Samice kleszczy z gatunku D. reticulatus złożyły jaja w licz-
bie 5800 szt. (290 pul po 20 szt.), z czego larwy wylęgły się 
w liczbie 2440 szt. (co stanowiło 42,06%). Najwięcej jaj złożyły 
samice, które żerowały na psach (3980 szt., co stanowiło 
68,62% wszystkich jaj). W tej grupie wylęgło się również 
najwięcej larw (1800 szt., co stanowiło 73,77% ogółu) (tab. 3).

Identyfikacja pierwotniaków z rodzaju Theileria
W materiale DNA wyizolowanym z samic z gatunku I. ri-
cinus i D. reticulatus (po okresie składania jaj), jak również 
w izolatach jaj i larw (analizowanych w pulach po 20 szt.) nie 
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Tabela 1. Primery wykorzystane w PCR identyfikującej gatunki kleszczy 
oraz pierwotniaki Theileria spp.

Identyfikowany 
gatunek

Nazwa 
genu

Sekwencja nukleotydowa 
primerów (5’-3’)

Wielkość  
amplifikowanego 

fragmentu (bp)

Ixodes ricinus/ 
Dermacentor 
reticulatus

16S rRNA

5’-CTGCTCAATGATTTTTTAA-
ATTGCTGTGG-3’

456 bp
5’-CCGGTCTGAACTCA-

GATCAAGT-3’

Theileria spp. 18S rRNA
5’-AGTTTCTGACCTATCAG-3’

1100 bp
5’-TTGCCTTAAACTTCCTTG-3’

Źródło: badania własne.
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wykryto pierwotniaków Theileria spp. Uzyskane negatywne 
wyniki nie pozwoliły na zamierzoną analizę potencjalnej 
transmisji transowarialnej patogennych pierwotniaków z ro-
dzaju Theileria.

DYSKUSJA

Kleszcze należące do stawonogów zaliczane są do obligato-
ryjnych ektopasożytów kręgowców lądowych, żerujących za-
równo na licznych gatunkach zwierząt, jak i na ludziach. Do 
dwóch najczęściej występujących gatunków kleszczy w Polsce 
należą: kleszcz pospolity I. ricinus oraz kleszcz łąkowy D. re-
ticulatus [33]. W trakcie swojego cyklu życiowego potrzebują 
one kolejnych żywicieli, aby przejść następne stadia rozwo-
jowe, zwiększając swoje rozmiary [33]. Ostatecznie w pełni 
napite krwią żywiciela samice składają jaja w zależności od 
gatunku – średnio od 1000 jaj w przypadku osobników I. ri-
cinus do nawet 6000 jaj u osobników D. reticulatus [34, 35]. 
Podczas cyklu życiowego kleszcze przekazują swoim żywi-
cielom patogeny, do których zaliczamy bakterie, wirusy oraz 
pierwotniaki [34]. Kleszcze stanowią zatem rezerwuar, a nie-
kiedy i wektor dla groźnych mikroorganizmów, gwarantując 
ich obecność i krążenie w środowisku naturalnym [33–35]. 
Wśród patogenów przenoszonych przez te stawonogi można 
wyróżnić m.in. pierwotniaki z rodzaju Theileria [7]. Pato-
geny odkleszczowe mogą być przekazywane przez kleszcze 

pomiędzy ich żywicielami w czasie kolejnych żerowań – 
transmisja pozioma; przez współżerowanie na ży wicielu; 
między poszczególnymi stadiami rozwojowymi kleszczy, 
do których zaliczamy przeniesienie z samicy na potomstwo 
(jaja i larwy) – transmisja transowarialna; między kolejnymi 
stadiami rozwojowymi kleszczy (z larwy na nimfę i postać 
dorosłą samca bądź samicę) – transmisja transstadialna; 
drogą płciową (przez kojarzenie kleszczy) [34–36]. Trans-
misja transowarialna patogenów polega na prze kazywaniu 
patogenów z zakażonej samicy na jej po tomstwo, czyli na jaja 
oraz larwy. Liczne badania potwier dzają transmisję transo-
warialną m.in. pierwotniaków z rodzaju Babesia spp. oraz 
bakterii należących do Rickettsia [36, 37].

Głównym celem niniejszej pracy było zbadanie występo-
wania pierwotniaków z rodzaju Theileria wśród napitych 
samic kleszczy oraz analiza możliwości transmisji transo-
warialnej tych patogenów. W tym celu zebrano grupę „na-
pitych” samic kleszczy, która w warunkach laboratoryjnych 
złożyła jaja, z których następnie wybiórczo wylęgły się larwy. 
Podsumowując ten etap, stwierdzono, że wybór żywicieli 
przez kleszcze nie był przypadkowy i zależał ściśle od ich 
gatunku. Stwierdzono, że samice z gatunku I. ricinus liczniej 
żerują na małych zwierzętach, przy czym częstym żywicielem 
były koty. Natomiast samice z gatunku D. reticulatus częś-
ciej żerowały na dużych zwierzętach oraz na psach. Proces 
składania jaj i wylęgu larw przebiegał efektywniej u samic 
z gatunku D.  reticulatus, które w porównaniu do samic 
z gatunku I. ricinus złożyły więcej jaj, z których wylęgły się 
larwy. Uzyskane wyniki potwierdzają wyniki badań z 2015 
roku [38], które dotyczyły kleszczy I. ricinus i D. reticulatus 
żerujących na terenach otwartych oraz leśnych naszego kraju 
[38]. W uprzednich badaniach, obejmujących okres 14 mie-
sięcy, zebrano 732 kleszczy zdjętych z ciał pięciu gatunków 
żywicieli, którymi były zwierzęta domowe (psy i koty), go-
spodarcze (krowy i konie) oraz dziko żyjące (żubry). Kleszcze 
D. reticulatus były dominującym gatunkiem znalezionym 
na czterech gatunkach żywicieli; stanowiły one 86% osob-
ników zdjętych z psów, 81% – z koni, 97% z krów i 100% 
z żubrów [38]. Dodatkowo samice D. reticulatus pozyskane 
ze wszystkich gatunków żywicieli były wystarczająco napite 
krwią, by przystąpić do efektywnej reprodukcji. I.  ricinus 
był dominującym gatunkiem zebranym z ciał kotów (94% 
wszystkich kleszczy) [38].

Uzyskane w niniejszej pracy negatywne wyniki testu 
PCR na obecność pierwotniaków Theileria spp. w analizo-
wanych kleszczach (pozyskanych z terenu Lubelszczyzny) 
nie oznaczają, że zagadnienie występowania Theileria spp. 
nie ma istotnego znaczenia z epidemiologicznego punktu 
widzenia.

Zasięg występowania ECF jest ściśle związany z obecnoś-
cią gatunków kleszczy zdolnych do przenoszenia T. parva. 
W Afryce jego głównym wektorem jest kleszcz R. appendi-
culatus. Obszar występowania tego gatunku rozciąga się od 
południowego Sudanu do Afryki Południowej. Inne gatunki 
kleszczy mogące być wektorem T. parva to np. R. zembezien-
sis czy R. duttoni [4, 11, 39]. Występowanie pierwotniaków 
T. equi wykryto na terenie Ukrainy, Polski i Słowacji. W ba-
daniach 215 prób krwi pobranych od koni, przeprowadzo-
nych przy użyciu metody PCR oraz sekwencjonowania DNA, 
potwierdzono występowanie infekcji T.  equi na poziomie 
13,95% [29]. We Francji seroprewalencja dla T. equi wyniosła 
64,4%, we Włoszech 8,14%, zaś w Iranie przeciwciała anty-
-T. equi wykryto w 45% próbach krwi pobranych od koni 

Tabela 2. Proces składania jaj u samic z gatunku Ixodes ricinus
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Dzik 0 0 – – – –

Jeleniowate 1 1 0 0/0 0/0 0/0

Człowiek 0 0 – – – –

Łącznie 15 9 8 920/46 920/46 –

N – liczba zebranych kleszczy
Źródło: badania własne.

Tabela 3. Proces składania jaj u samic z gatunku Dermacentor reticulatus 
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Dzik 4 2 4 1040/52 400/20 640/32

Jeleniowate 1 1 1 200/10 200/10 –

Człowiek 1 1 1 580/29 580/29 –

Łącznie 15 7 15 5800/290 3360/168 2440/122

N – liczba zebranych kleszczy
Źródło: badania własne.
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[29]. W południowej Hiszpanii w latach 2009–2015 pobrano 
próby śledziony od 1132 dzikich zwierząt kopytnych. Próby 
testowano metodą PCR i sekwencjonowano. Stwierdzono 
występowanie Theileria na poziomie 1,7% przypadków dla 
Theileria sp. OT3 oraz 0,2% dla Theileria capreoli [40]. We 
Włoszech T.  equi jest powszechnie uznawana za czynnik 
etiologiczny pirolazmozy koni (EP) – ostrej, podostrej i prze-
wlekłej choroby koni, mającej istotny wpływ ekonomiczny 
na handel końmi na całym świecie. Nadal jednak brakuje 
danych na temat kleszczy odpowiedzialnych za transmisję 
tych pierwotniaków. Potwierdzono występowanie T.  equi 
w 91,1% pul badanych osobników kleszczy należących do 
Rhipicephalus bursa oraz występowanie EP u koni, na któ-
rych ten gatunek żeruje [41]. W Chinach wykryto obecność 
pierwotniaków Theileria spp. we krwi 25,7% (37 szt. ze 144 
szt.) badanych jaków, 75,0% (69 szt. z 92 szt.) owiec tybetań-
skich oraz 51,4% (73 szt. ze 142 szt.) koni. Dominującymi 
gatunkami były: T. sinensis, T. luwenshuni i T. equi [42].

W Polsce badania molekularne prowadzone w północno-
-zachodniej części kraju w dwóch sezonach (wiosną i jesie-
nią 2004 roku) na uśmierconych przez myśliwych sarnach 
i jeleniach potwierdziły zarażenia Theileria spp. na pozio-
mie 11%. Badany patogen wykryto za pomocą metody PCR 
opartej na wykrywaniu fragmentu genu jądrowego małej 
podjednostki rRNA (nss-rybosomalne DNA). Wykazano, 
że zarażenie Theileria spp. było mniejsze wiosną niż jesienią 
(odpowiednio 10,5% i 12%) [28, 43]. Kolejne badania prze-
prowadzone na grupie kleszczy z gatunku I. ricinus miały 
na celu wykrycie pierwotniaków u kleszczy oraz określenie 
roli kuców szetlandzkich jako potencjalnych rezerwuarów 
patogenów. W sumie na obecność Theileria spp. zbadano 
1737 osobników kleszczy I. ricinus po żerowaniu na kucach 
szetlandzkich i 371 osobników z wegetacji. Jako marker 
wykorzystano gen 18S rRNA. Nie stwierdzono obecności 
DNA Theileria spp. w badanych próbach kleszczy. Uzyska-
ne wyniki wskazują, że kuce szetlandzkie nie są istotnymi 
żywicielami dla Theileria spp. [1].

Jedną z dróg transmisji patogenów w kleszczach jest trans-
misja transowarialna, dobrze poznana u pierwotniaków 
z rodzaju Babesia spp., blisko spokrewnionych z Theileria 
spp. Jak dotąd niewiele jest doniesień na temat transmisji 
Theileria spp. W badaniach zrealizowanych w Turcji spraw-
dzono możliwości transmisji transowarialnej pierwotniaków 
Theileria spp., w tym T. annulata, u kleszczy Hyalomma ana-
tolicum anatolicum. Materiał do badań stanowiła grupa larw 
(4530 szt., 151 pul) uzyskana z 75 „napitych” samic kleszczy 
zdjętych ze zwierząt domowych [44]. Dzięki zastosowaniu 
techniki PCR wykazano, że badany patogen występuje jedy-
nie u samic kleszczy, a nie w ich potomstwie. Stwierdzono, że 
pierwotniaki te są przenoszone jedynie przez kleszcze za po-
mocą transmisji transstadialnej [44]. Wskazuje to, że trans-
misja transowarialna jest cechą charakterystyczną rodzaju 
Babesia (Babesia sensu stricto) i proces ten nie występuje 
u Theileria spp. Sposób transmisji pierwotniaków Babesia 
odróżnia je od innych Piroplasmidae, takich jak T. annu-
lata [44, 45]. Inne badania przeprowadzone na kleszczach 
I. scapularis i I. pacificus także nie potwierdziły transmisji 
transowarialnej Theileria spp. [45, 46]. Natomiast u obu 
ww. gatunków kleszczy potwierdzono transmisję transsta-
dialną podczas przechodzenia z postaci larwy do stadium 
nimfy [46]. Pomimo że wyniki dotychczasowych badań 
nie potwierdzają transmisji transowarialnej Theileria spp. 
[45, 47], konieczne są dalsze badania weryfikacyjne w celu 

jednoznacznego wykluczenia lub potwierdzenia tej drogi 
transmisji u wskazanych pierwotniaków.

Niniejsze badania własne miały posłużyć określeniu spe-
cyfiki gatunkowej patogenów Theileria spp. występujących 
u kleszczy I.  ricinus oraz D. reticulatus, a co za tym idzie 
zgłębieniu tematu i problemu zachorowań wywoływanych 
przez te pasożyty [48]. Dodatnie wyniki testu mogłyby po-
zwolić ocenić narażenie na tejleriozę, która należy do chorób 
odkleszczowych [49]. Dodatkowo potencjalna analiza nad 
transmisją transowarialną pierwotniaków mogłaby dostar-
czyć informacji, czy Theileria ma możliwość utrzymania 
się w danej populacji kleszczy, co w zdecydowany sposób 
zwiększa ryzyko infekcji u zwierząt. Choroby odkleszczowe 
stanowią poważne zagrożenie dla zdrowia ludzi i zwierząt. 
Drobnoustroje przenoszone przez kleszcze mogą powodować 
zachorowania u ludzi i duże straty ekonomiczne w inwenta-
rzu żywym [27, 47], dlatego uzasadnione jest prowadzenie 
dalszych badań kleszczy i przenoszonych przez nie patoge-
nów [50].

WNIOSKI

1. Dysponowanie jedynie danymi dotyczącymi niewielkiej 
grupy samic kleszczy znajdujących się w warunkach la-
boratoryjnych pozwala na wysnucie wniosku, iż proces 
składania jaj i wylęgu larw mógł przebiegać bardziej efek-
tywnie w przypadku samic z gatunku D. reticulatus niż 
samic z gatunku I.  ricinus, co może być warunkowane 
m.in. rodzajem żywicieli kleszczy.

2. Nie potwierdzono obecności Theileria spp. u badanych 
kleszczy należących do gatunków I. ricinus i D. reticulatus 
zebranych z terenu Lubelszczyzny. Ponieważ potwierdzono 
występowanie Theileria spp. u zwierząt żyjących na terenie 
Polski, koniecznie są dalsze badania nad wektorami tych 
pierwotniaków.

3. Z uwagi na brak stwierdzonej obecności Theileria spp. 
w badanych kleszczach określenie możliwości transmisji 
transowarialnej tych pierwotniaków wymaga przeprowa-
dzenia ponownych badań.

4. Na postawie danych literaturowych dotyczących możli-
wości transmisji transowarialnej pierwotniaków z rodzaju 
Theileria można stwierdzić, iż pomimo dużej homologii 
do pierwotniaków Babesia spp. (oba rodzaje są często 
wspólnie wykrywane metodami biologii molekularnej za 
pomocą tych samych primerów identyfikujących) patogen 
ten nie posiada takiej zdolności.
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