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Streszczenie 

 

Charakterystyka patogenności mikroorganizmów bytujących w organizmie człowieka  

oraz zwierząt towarzyszących na terenie Polski wschodniej– aspekty epidemiologiczne, 

molekularne i środowiskowe 

 

Infekcje odkleszczowe, jak i zakażenia grzybicze stanowią rosnące wyzwanie 

epidemiologiczne, zwłaszcza w kontekście ich zmieniającej się częstości występowania oraz 

różnic regionalnych. Celem niniejszej pracy było zintegrowane scharakteryzowanie 

mikroorganizmów o potencjale patogennym bytujących w organizmach ludzi oraz zwierząt 

towarzyszących (głównie psów) na terenie Polski wschodniej, z uwzględnieniem ich znaczenia 

epidemiologicznego, molekularnego i środowiskowego. Badania koncentrowały się na dwóch 

głównych grupach patogenów: drobnoustrojach przenoszonych przez kleszcze, takich jak 

Borrelia burgdorferi i Anaplasma phagocytophilum oraz grzybach z rodzaju Candida, 

zasiedlających błony śluzowe jamy ustnej człowieka. Zwierzęta towarzyszące, takie jak psy i 

koty, stanowią istotny element życia społecznego ludzi, zwłaszcza w warunkach miejskich oraz 

podmiejskich. Jednocześnie pełnią rolę potencjalnych rezerwuarów lub wektorów licznych 

patogenów o znaczeniu zoonotycznym. W dynamicznie zmieniającym się środowisku pod 

wpływem zmian klimatycznych, urbanizacji i migracji zwierząt wzrasta ryzyko występowania 

i transmisji chorób odzwierzęcych, w tym tych przenoszonych przez kleszcze (tick-borne 

diseases) oraz związanych z mikroflorą endogenną. Wśród najczęściej spotykanych patogenów 

przenoszonych przez kleszcze znajdują się bakterie z rodzaju Borrelia (czynnik etiologiczny 

boreliozy) oraz Anaplasma phagocytophilum, powodująca anaplazmozę granulocytarną u ludzi 

i zwierząt. Choroby te stanowią narastające zagrożenie nie tylko dla zdrowia publicznego, ale 

również dla medycyny weterynaryjnej i ochrony środowiska. Udział zwierząt towarzyszących 

w cyklu biologicznym tych patogenów oraz rola lokalnych populacji kleszczy w ich transmisji 

wymagają stałego monitorowania i analizy molekularnej. Równolegle, coraz większe znaczenie 

przypisuje się grzybom drożdżopodobnym z rodzaju Candida, które w warunkach 

prawidłowego funkcjonowania organizmu człowieka stanowią element fizjologicznej 

mikrobioty błon śluzowych, głównie jamy ustnej, przewodu pokarmowego oraz dróg 

moczowo-płciowych. Jednakże w sytuacjach zaburzenia homeostazy m.in. w wyniku 

antybiotykoterapii, osłabienia odporności, stresu oksydacyjnego czy powstawania biofilmów 

Candida może przekształcać się w patogen oportunistyczny, zdolny do wywołania 

powierzchownych oraz układowych zakażeń kandydozowych. W badaniach nad zjadliwością 

Candida albicans coraz większy nacisk kładzie się na właściwości nanomechaniczne komórek 

takie jak sztywność błony komórkowej czy zdolność do adhezji, które mogą odgrywać istotną 

rolę w kolonizacji gospodarza i formowaniu biofilmów. Wykazano także, że formy 

planktoniczne i biofilmowe wykazują różne cechy strukturalne i odpornościowe. 

Zróżnicowanie genotypowe w obrębie izolowanych szczepów wpływa zarówno na ich fenotyp, 

jak i zdolność adaptacji do środowiska gospodarza. Te właściwości fizyko-chemiczne i 

genetyczne Candida stanowią nowe pole badań nad mechanizmami patogenezy i potencjalnymi 

celami terapeutycznymi. Zrozumienie lokalnego występowania i zmienności patogenów na 

poziomie molekularnym, ekologicznym i fenotypowym jest kluczowe dla skutecznej prewencji 

i leczenia zakażeń o znaczeniu zdrowia publicznego.  



Słowa kluczowe: Candida, biofilm, kleszcze, Borrelia burgdorferi, Anaplasma 

phagocytophilum, zoonozy, infekcje grzybicze 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Abstract 

 

Characterization of pathogenicity of microorganisms inhabiting the human body and 

companion animals in eastern Poland – epidemiological, molecular and environmental aspects 

 

Tick-borne infections and fungal infections constitute a growing epidemiological challenge, 

especially in the context of their changing frequency of occurrence and regional differences. 

The aim of this study was to provide an integrated characterization of microorganisms with 

pathogenic potential inhabiting the bodies of humans and companion animals (mainly dogs) in 

eastern Poland, taking into account their epidemiological, molecular and environmental 

significance. The studies focused on two main groups of pathogens: microorganisms 

transmitted by ticks, such as Borrelia burgdorferi and Anaplasma phagocytophilum, and fungi 

of the Candida genus, inhabiting the mucous membranes of the human oral cavity. Companion 

animals, such as dogs and cats, are an important element of human social life, especially in 

urban and suburban conditions. At the same time, they act as potential reservoirs or vectors of 

numerous pathogens of zoonotic importance. In a dynamically changing environment, due to 

climate change, urbanization, and animal migration, the risk of occurrence and transmission of 

zoonotic diseases, including those transmitted by ticks (tick-borne diseases) and those related 

to endogenous microflora, is increasing. The most common pathogens transmitted by ticks 

include bacteria of the genus Borrelia (the etiological factor of Lyme disease) and Anaplasma 

phagocytophilum, which causes granulocytic anaplasmosis in humans and animals. These 

diseases pose a growing threat not only to public health, but also to veterinary medicine and 

environmental protection. The participation of companion animals in the biological cycle of 

these pathogens and the role of local tick populations in their transmission require constant 

monitoring and molecular analysis. At the same time, increasing importance is attributed to 

yeast-like fungi of the genus Candida, which, under conditions of normal functioning of the 

human body, are an element of the physiological microbiota of the mucous membranes, mainly 

the oral cavity, the gastrointestinal tract, and the urinary-genital tract. However, in situations of 

disruption of homeostasis, e.g. as a result of antibiotic therapy, weakened immunity, oxidative 

stress or the formation of biofilms, Candida can transform into an opportunistic pathogen 

capable of causing superficial and systemic candidiasis infections. In studies on the virulence 

of Candida albicans, increasing emphasis is being placed on the nanomechanical properties of 

cells, such as the stiffness of the cell membrane or the ability to adhere, which may play an 

important role in host colonization and the formation of biofilms. It has also been shown that 

planktonic and biofilm forms exhibit different structural and immune features. Genotypic 

diversity within isolated strains affects both their phenotype and their ability to adapt to the host 

environment. These physicochemical and genetic properties of Candida constitute a new field 

of research on the mechanisms of pathogenesis and potential therapeutic targets. Understanding 

the local occurrence and variability of pathogens at the molecular, ecological and phenotypic 

level is crucial for effective prevention and treatment of infections of public health importance. 

 

 

 

 



Keywords: Candida, biofilm, ticks, Borrelia burgdorferi, Anaplasma phagocytophilum, 

zoonoses, fungal infections 
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1. Wstęp 

 

Współczesna mikrobiologia zwierząt i ludzi coraz częściej koncentruje się na złożonych 

relacjach zachodzących pomiędzy gospodarzem a kolonizującymi go mikroorganizmami. W 

szczególności coraz większe znaczenie przypisuje się mikroflorze oportunistycznej oraz 

patogenom przenoszonym przez wektory, które nierzadko występują jako część fizjologicznego 

mikrobiomu i w sprzyjających warunkach mogą prowadzić do poważnych infekcji, zarówno 

miejscowych, jak również układowych. Dynamiczne zmiany środowiskowe, postępująca 

urbanizacja, zmiany klimatyczne oraz intensyfikacja kontaktu człowieka ze zwierzętami 

domowymi i dzikimi sprawiają, że liczba zakażeń o złożonej etiologii mikrobiologicznej 

systematycznie wzrasta. W tym kontekście szczególnego znaczenia nabierają drożdżaki z 

rodzaju Candida oraz kleszcze, jako wektory groźnych patogenów bakteryjnych i 

pierwotniaczych [Blaszkowska i wsp., 2023; Caban i wsp., 2024]. 

Drożdżaki, a zwłaszcza gatunki należące do kompleksu Candida albicans, są powszechnie 

występującymi organizmami zasiedlającymi błony śluzowe przewodu pokarmowego, jamy 

ustnej, pochwy oraz skóry człowieka i zwierząt. W warunkach prawidłowych funkcjonują one 

jako komensale, odgrywając rolę w utrzymaniu równowagi mikrobiologicznej organizmu. 

Niemniej jednak, zaburzenia odporności, przewlekła antybiotykoterapia, obecność cewników, 

protez lub innych ciał obcych, niedobory żywieniowe, modyfikacje w diecie, a także zmiany w 

składzie mikrobioty mogą doprowadzić do ich przekształcenia w formy patogenne [Pieczyńska 

i wsp. 2020]. W takim stanie drożdżaki stają się zdolne do aktywnego namnażania, inwazji 

tkanek oraz wywoływania różnorodnych objawów klinicznych – od powierzchownych infekcji 

skóry i błon śluzowych po ciężkie, potencjalnie śmiertelne zakażenia uogólnione, znane jako 

kandydozy inwazyjne [Cafarchia i wsp., 2024]. 

Właściwości patogenne Candida spp. są ściśle powiązane z ich zdolnością do przylegania do 

powierzchni biologicznych i sztucznych oraz tworzenia biofilmów. Biofilmy te składają się z 

gęstej sieci komórek grzybiczych otoczonych macierzą zewnątrzkomórkową, która chroni je 

przed działaniem leków przeciwgrzybiczych oraz układu immunologicznego gospodarza. 

Organizmy te potrafią również przekształcać się morfologicznie, przechodząc z formy 

jednokomórkowej drożdżowej do formy strzępkowej lub pseudostrzępkowej, co stanowi 

dodatkowy czynnik wirulencji. Co więcej, niektóre szczepy Candida wykazują oporność na 

popularne leki przeciwgrzybicze, takie jak flukonazol czy amfoterycyna B utrudniając leczenie 

i zwiększając ryzyko nawrotów infekcji. Obserwuje się także coraz większe znaczenie tzw. 

gatunków nie-albicans, takich jak Nakaseomyces glabratus (dawniej Candida glabrata), Pichia 



kudriavzevii (dawniej C. krusei), C. parapsilosis czy C. auris, które wykazują odmienne 

właściwości biologiczne i często większą oporność na leczenie oraz trudności w diagnostyce 

[Pristov i wsp., 2019; Borman i wsp., 2023]. 

Równolegle z problemem zakażeń grzybiczych, znaczące zagrożenie stanowią patogeny 

przenoszone przez kleszcze będące wektorami licznych drobnoustrojów chorobotwórczych. Na 

terenie Polski Wschodniej dominującymi gatunkami kleszczy są Ixodes ricinus oraz 

Dermacentor reticulatus, które ze względu na sprzyjające warunki środowiskowe występują 

nie tylko w lasach i na terenach wiejskich, lecz coraz częściej również w parkach miejskich, 

ogródkach działkowych oraz bezpośrednim sąsiedztwie ludzkich osiedli. Ekspansja terytorialna 

tych pasożytów w ostatnich latach związana jest z ociepleniem klimatu, wzrostem liczby 

gospodarzy pośrednich (np. gryzoni) oraz zwiększonym ruchem zwierząt towarzyszących 

pomiędzy obszarami miejskimi i wiejskimi [Mierzejewska wsp., 2022; Stańczak i wsp., 2020]. 

Kleszcze przenoszą szereg drobnoustrojów odpowiedzialnych za poważne choroby ludzi i 

zwierząt. Wśród najważniejszych patogenów znajduje się Borrelia burgdorferi sensu lato, 

wywołująca boreliozę z Lyme – najczęstszą chorobę odkleszczową w Europie. Inne istotne 

patogeny obejmują Anaplasma phagocytophilum, czynnik etiologiczny anaplazmozy 

granulocytarnej, oraz Babesia spp., wywołujące babeszjozę – chorobę przypominającą malarię. 

Przebieg tych zakażeń może być ostry lub przewlekły, często nieswoisty, co znacząco utrudnia 

diagnostykę kliniczną. W przypadku zwierząt towarzyszących, takich jak psy i koty, objawy 

mogą obejmować gorączkę, niedokrwistość, apatię, utratę masy ciała oraz zaburzenia 

neurologiczne, co ma poważne implikacje nie tylko zdrowotne, lecz także zoonotyczne [Rizzoli 

i wsp., 2014]. 

Istotnym problemem w kontekście badań epidemiologicznych i molekularnych jest 

współwystępowanie wielu patogenów w obrębie jednego kleszcza oraz możliwość 

jednoczesnego zakażenia kilku organizmów gospodarzy. Koinfekcje takie mogą prowadzić do 

interakcji patogen-patogen oraz patogen-gospodarz o nieprzewidywalnych skutkach 

klinicznych. Współczesne badania wykazują, że kleszcze są nie tylko wektorami, ale także 

swoistymi „biologicznymi magazynami” patogenów, w których może dochodzić do przemian 

genetycznych, selekcji opornych szczepów oraz adaptacji do nowych gospodarzy [Mierzejwska 

i wsp., 2022]. 

Zarówno grzyby drożdżopodobne, jak i patogeny przenoszone przez kleszcze należy 

rozpatrywać w szerszym kontekście ekologicznym i zdrowotnym, integrującym zdrowie 

człowieka, zdrowie zwierząt oraz stan środowiska. Szczególne znaczenie mają w tym 

kontekście zwierzęta towarzyszące, które ze względu na bliski kontakt z człowiekiem mogą 



stanowić zarówno wskaźniki środowiskowe obecności patogenów, jak i rezerwuary infekcji 

zoonotycznych [Mierzejewska i wsp., 2022]. 

Obecność mikroorganizmów oportunistycznych oraz wektorowo przenoszonych patogenów w 

organizmach ludzi i zwierząt domowych wskazuje na potrzebę ich kompleksowego badania w 

ujęciu epidemiologicznym, molekularnym i środowiskowym. Zrozumienie mechanizmów 

patogenności, zmienności genetycznej, interakcji mikroorganizmów oraz ich wpływu na 

zdrowie gospodarza jest niezbędne dla opracowania skutecznych strategii prewencji, 

diagnostyki i leczenia chorób zakaźnych. Niniejsza praca doktorska stanowi próbę integracji 

danych z zakresu mikrobiologii, parazytologii oraz ekologii zdrowia w celu pogłębienia wiedzy 

na temat zagrożeń mikrobiologicznych występujących na styku człowieka, zwierząt 

towarzyszących i środowiska naturalnego na obszarze Polski Wschodniej. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



2. Hipotezy badawcze, cel i zakres pracy 

 

Postawiono następujące hipotezy badawcze:  

1. Izolaty drożdżaków z rodzaju Candida, pochodzące z jamy ustnej zdrowych osób 

zamieszkujących region Polski wschodniej, wykazują istotne różnice w profilu genotypowym 

oraz fenotypowym (w tym zdolności do tworzenia biofilmu, filamentacji i wzrostu w 

podwyższonej temperaturze) w porównaniu z danymi referencyjnymi dla populacji spoza tego 

regionu. 

2. Parametry nanomechaniczne ściany komórkowej szczepów Candida albicans (m.in. 

sztywność, adhezja powierzchniowa), oceniane za pomocą mikroskopii sił atomowych (AFM), 

korelują istotnie z ich właściwościami patogenetycznymi, takimi jak zdolność do tworzenia 

biofilmu i filamentacji. 

3. Na obszarze Polski wschodniej odnotowuje się wyższe rozpowszechnienie patogenów 

przenoszonych przez kleszcze (Borrelia burgdorferi sensu lato oraz Anaplasma 

phagocytophilum) u psów domowych niż w populacjach referencyjnych z innych regionów 

kraju, co może wskazywać na regionalne zróżnicowanie ryzyka epidemiologicznego. 

4. Gatunki kleszczy występujące u psów we wschodniej Polsce stanowią istotny rezerwuar i 

wektor Anaplasma phagocytophilum, niezależnie od płci kleszcza oraz statusu socjalnego psa 

(domowy vs bezdomny), natomiast jego rola w transmisji Borrelia burgdorferi sensu lato jest 

ograniczona. 

 

Celem głównym pracy jest kompleksowa charakterystyka patogenności wybranych 

mikroorganizmów kolonizujących ludzi oraz zwierzęta towarzyszące (psy) na terenie Polski 

wschodniej w odniesieniu do warunków środowiskowych i kontekstu epidemiologicznego. 

Praca ma na celu określenie, w jaki sposób mikroorganizmy oportunistyczne oraz patogeny 

przenoszone przez wektory mogą stanowić zagrożenie zdrowotne zarówno dla ludzi, jak i 

zwierząt domowych oraz zbadanie wpływu lokalnych uwarunkowań środowiskowych na 

występowanie i właściwości tych mikroorganizmów, co pozwoli na lepsze zrozumienie 

mechanizmów ich adaptacji i patogenności w kontekście regionu Polski wschodniej. 

 

Realizacja celu głównego została osiągnięta poprzez: 

• izolację i identyfikację wybranych mikroorganizmów z materiału biologicznego ludzi i 

zwierząt, 



• ocenę ich cech fenotypowych i molekularnych (m.in. biofilm, filamentacja, analiza 

DNA), 

• zastosowanie technik mikroskopii sił atomowych do oceny właściwości 

fizykochemicznych, 

• analizę obecności patogenów wektorowych u psów z różnych środowisk, 

• integrację uzyskanych danych z analizami środowiskowymi i epidemiologicznymi. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



3. Materiały i metody  

 

Publikacja 1 (P1) Ocena zróżnicowania gatunkowego szczepów Candida kolonizujących 

jamę ustną osób zdrowych oraz określenie relacji genotyp – fenotyp u Candida albicans 

(Andrzejuk i wsp., 2025). 

 

Grupa badawcza składała się z 500 uczestników (288 kobiet, 212 mężczyzn) w wieku 18–90 

lat (średni wiek 39 lat; σ = 16,79). Wymazy z jamy ustnej pobrano od zdrowych ochotników 

bez objawów infekcji lub chorób współistniejących. Próbki pobrano za pomocą jałowych 

wymazówek z medium transportowym, pocierając wewnętrzną stronę policzka przez 15 s z 

każdej strony. Hodowlę przeprowadzono na podłożu Sabouraud dekstroza (Argenta, Poznań, 

Polska) przez 24 h w temperaturze 35°C. Pozyskane szczepy bankowano (Mast Group, 

Reinfeld, Niemcy) i przechowywano w temperaturze − 20°C. 

 

Metody fenotypowe obejmowały: 

• hodowlę na podłożach chromogennych (CHROMagar, GRASO, Polska) temperaturze 

35°C przez 48 godzin w celu wstępnej identyfikacji gatunku; 

• analizę asymilacji cukrów z wykorzystaniem testu kolorymetrycznego AUXACOLOR 

2 (Bio-Rad, Warszawa, Polska), gdzie inokulum (standard McFarland 1,5, 100 μL) 

przygotowano z 24-godzinnej hodowli i inkubowano w temperaturze 30°C; 

• testy tolerancji temperaturowej, w których próbki inkubowano na podłożu stałym 

Sabouraud w temperaturze 42°C, a obserwacje wykonywano po 24, 48 i 72 godzinach; 

• testy filamentacji – próbki dostosowano do standardu McFarlanda 2 z dodatkiem 0,5 ml 

surowicy ludzkiej, inkubowano w temperaturze 37°C przez około 2,5 godziny i 

prowadzono obserwacje pod mikroskopem (Nikon Eclipse 80i, Warszawa, Polska). 

 

Analizy genotypowe uwzględniały: 

• izolację genomowego DNA z 24-godzinnej hodowli o standardzie około 1,5 

McFarlanda przy wykorzystaniu zestawu Genomic MiniKit (A&A Biotechnology, 

Gdańsk, Polska); 

• analizę polimorfizmu długości fragmentów restrykcyjnych (RFLP – restriction 

fragment length polymorphism) regionu ITS charakteryzującego się stosunkowo 

konserwatywnymi sekwencjami oraz wysoką zmiennością z trawieniem restrykcyjnym 



przy użyciu enzymu restrykcyjnego MspI (10 U/µl) (Thermo Scientific, Warszawa, 

Polska); 

• genotypowanie na podstawie sekwencji 25S rDNA. 

 

Po weryfikacji szczepów Candida albicans i określeniu ich genotypów wykonano następujące 

analizy: 

• badanie wrażliwości na leki przeciwgrzybicze – określając minimalne stężenie 

hamujące (MIC) anidula-funginy, amfoterycyny B, mykafunginy, posakonazolu, 

worykonazolu, itrakonazolu i flukonazolu za pomocą testu SensititreYeastOne Thermo 

Scientific, Warszawa, Polska; 

• analizy tworzenia biofilmów  z 48-godzinnej hodowli i inkubacji w 35°C anem) przy 

użyciu mikroskopu optycznego Nikon (model Eclipse 80i) wyposażonego w kamerę 

Nikon DS-Fi1c. 

 

Publikacja 2 (P2) Ocena właściwości nanomechanicznych Candida albicans (Teodorowicz 

i wsp., 2023). 

 

Materiał do badań stanowiły wymazy zebrane z wewnętrznej części policzka od osób zdrowych 

bez objawów infekcji jamy ustnej. Hodowle przeprowadzono na podłożu agarowym Sabouraud 

z gentamycyną i chloramfenikolem (Oxoid) w temperaturze 35°C przez 48 godzin.  

 

W celu identyfikacji i weryfikacji otrzymanych szczepów przeprowadzono: 

• analizę asymilacji cukrów z wykorzystaniem testu kolorymetrycznego AUXACOLOR 

2 (Bio-Rad, Warszawa, Polska), inokulum (standard McFarland 1,5, 100 μL) z 24-

godzinnej hodowli i inkubowanej w temperaturze 30°C; 

• określenie minimalnego stężenia hamującego (MIC) przy użyciu pasków 

gradientowych MTSTM i podłoża agarowego RPMI (Liofilchem). 

 

Analizy mikroskopowe: 

• skaningowy mikroskop elektronowy SEM - Hitachi model TM 3000 wyposażony w 

spektroskopię rentgenowską z dyspersją energii (Oxford Instruments). Próbki z 

materiałem biologicznym napylono cienką (kilka nanometrów) warstwą miedzi o 

czystości 99,999% (Testbourne, Wielka Brytania). Warstwę Cu osadzono za pomocą 



systemu rozpylania magnetronowego DC (nano PVD, Moorfield) w atmosferze 

czystego argonu (99,999%) przy ciśnieniu 1,8 . 10-2 mbar. Zastosowano obrazowanie 

elektronów wstecznie rozproszonych z napięciem przyspieszającym  15 kV; 

• technika mikroskopii sił atomowych AFM - NTEGRA Spectra C (NT-MDT) 

obejmowała analizę próbek w cieczy w temp. 21°C, w celu zapewnienie komórkom 

warunków fizjologicznych. wykonywano w cieczy, w temperaturze pokojowej (21°C). 

Wszystkie obrazy uzyskano przy użyciu bardzo miękkich, trójkątnych wsporników 

Si3N4 zaprojektowanych do obrazowania próbek biologicznych (MSCT Bruker) o 

nominalnej stałej sprężystości k~0,01 N/m i częstotliwości rezonansowej fo~7 kHz.  

 

Publikacja 3 (P3) Ocena występowania zakażeń Borrelia burgdorferi i Anaplasma 

phagocytophilum w kleszczach Ixodes ricinus pobranych od psów we wschodniej Polsce 

(Pańczuk i wsp., 2024) 

 

Materiał do badań stanowiło 147 dorosłych kleszczy Ixodes ricinus (81 samic i 66 samców) 

zebranych z psów żywicieli lub nosicieli w północno – wschodnich regionach województwa 

lubelskiego. Gatunek kleszcza, płeć i stadium rozwojowe zostały zidentyfikowane zgodnie z 

kluczem opracowanym przez Nowak-Chmurę. Kleszcze do czasu analiz przechowywano 

pojedynczo w probówkach Eppendorfa w 70% etanolu w temperaturze 6°C. 

 

Analizy molekularne wykonano przy użyciu testu AmpliSens TBEV, B.burgdorferi s.l., 

A.phagocytophilum, E.chaffeensis/E.muris-FRT (Ecoli Dx, Bratysława, Republika Słowacka) 

do swoistego wykrywania fragmentu genu 16S rybosomalnego RNA w B. burgdorferi s.l. i 

fragmentu genu białka powierzchniowego merozoitu 2 w A. phagocytophilum.  

Badanie obejmowało etapy:  

• izolacji materiału genetycznego – z wykorzystaniem zestawu RIBO prep  

• reakcji odwrotnej transkrypcji w celu syntezy komplementarnego DNA (cDNA) przy 

użyciu zestawu REVERTA-L 

• reakcji PCR w czasie rzeczywistym (TBEV, B. burgdorferi s.l., A. phagocytophilum, 

• Ehrlichia chaffeensis/E. muris-FRT PCR kit). 

 



Publikacja 4 (P4) Ocena występowania zakażeń Borrelia burgdorferi i Anaplasma 

phagocytophilum w kleszczach Dermacentor reticulatus pobranych od psów we wschodniej 

Polsce (Pańczuk i wsp., 2022). 

 

Materiał do badań stanowiło 152 dorosłych kleszczy Dermacentor reticuatus (71 samic i 81 

samców) zebranych od 55 psów żywicieli lub nosicieli w północno – wschodnich regionach 

województwa lubelskiego. Gatunek kleszcza, płeć i stadium rozwojowe zostały 

zidentyfikowane zgodnie z kluczem opracowanym przez Nowak-Chmurę. Kleszcze do czasu 

analiz przechowywano pojedynczo w probówkach Eppendorfa w 70% etanolu w temperaturze 

6°C. 

 

Analizy molekularne wykonano przy użyciu testu AmpliSens TBEV, B.burgdorferi s.l., 

A.phagocytophilum, E.chaffeensis/E.muris-FRT (Ecoli Dx, Bratysława, Republika Słowacka) 

do swoistego wykrywania fragmentu genu 16S rybosomalnego RNA w B. burgdorferi s.l. i 

fragmentu genu białka powierzchniowego merozoitu 2 w A. phagocytophilum.  

Badanie obejmowało etapy:  

• izolacji materiału genetycznego – z wykorzystaniem zestawu RIBO prep  

• reakcji odwrotnej transkrypcji w celu syntezy komplementarnego DNA (cDNA) przy 

użyciu zestawu REVERTA-L 

• reakcji PCR w czasie rzeczywistym (TBEV, B. burgdorferi s.l., A. phagocytophilum, 

• Ehrlichia chaffeensis/E. muris-FRT PCR kit). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



4. Omówienie głównych wyników badań 

 

Publikacja 1 (P1) Ocena zróżnicowania gatunkowego szczepów Candida kolonizujących 

jamę ustną osób zdrowych oraz określenie relacji genotyp – fenotyp u Candida albicans 

(Andrzejuk i wsp., 2025). 

 

Szczepy Candida spp. wykryto w próbkach z wymazów jamy ustnej  u 130 z 500 uczestników, 

co wskazuje, że 26% osób było nosicielami grzybów. Spośród 130 próbek Candida, 77% 

(100/130) zidentyfikowano jako C. albicans, 12% (16/130) C. dubliniensis, 8% (10/130) P. 

kudriavzevii, a 3% (4/130) N. glabrata. W tym badaniu nie wyizolowano więcej niż jednego 

gatunku od jednej osoby. C. albicans jest najczęściej występującym gatunkiem w tym 

środowisku ze względu na cechy takie jak wysoka patogenność, wirulencja i zdolność adaptacji 

[Millsop i wsp., 2016].  

Do dalszych analiz weryfikacji fenotypowej wybrano 100 próbek wstępnie określonych jako 

C.albicans a ich wyniki  zestawiono w Tabeli 1.  

 

Tabela 1 Wyniki testów fenotypowych z wykorzystaniem testów AUXACOLOR na asymilację 

cukru, tolerancję temperatury, filamentację i lekowrażliwość Sensititre YeastOne. 

 C. albicans C. dublinensis 

AUXACOLOR  97% (97/100) 3% (3/100) 

Tolerancja temperaturowa 93% (93/100) 7% (7/100) 

Testy filamentacyjne 97% (97/100) 3% (3/100) 

Sensititre Yeast One 100% (100/100) 0% (0/100) 

 

Identyfikację molekularną przeprowadzono na wszystkich wyizolowanych szczepach Candida. 

Pierwszy etap stanowiła reakcja PCR regionu ITS oraz trawienie enzymem restrykcyjnym MspI 

a otrzymane produkty charakteryzowały się rozmiarami od 510 do 870 pz. Wyniki 

elektroforezy dla C. albicans i C. dubliniensis były niemal identyczne. Nie jest to zaskakujące, 

biorąc pod uwagę ograniczenia związane z identyfikacją fenotypową. Wyniki te sugerują, że 

szczepy są silnie ze sobą powiązane [Zahir i wsp., 2012]. Drugi etap obejmował 

genotypowanie, szczepów zidentyfikowanych wstępnie jako C. albicans i wątpliwych 

C.dublinensis, oparte na sekwencji 25S rDNA, w którym pojedynczy produkt uzyskano dla 

genotypów A (450 pz.) w przypadku 70% i B (840 pz.) 17%, a podwójny produkt dla genotypu 



C (450 pz. i 840 pz.) 9%. Stwierdzono również obecność C.dublinesis (1080 pz.) w 4%, co nie 

pokrywa się z wynikami uzyskanymi metodami fenotypowymi (Tabela 2).  

 

Tabela 2. Wyniki analiz molekularnych produktów PCR regionu ITS1–5.8S-IT2 po trawieniu 

restrykcyjnym MspI oraz genotypowaniu opartym na sekwencji 25S rDNA. 

region ITS1–5.8S-IT2 region 25S rDNA 

  

 

ścieżka 1 kontrola negatywna; ścieżka 2 C. albicans; 

ścieżka 3 C. dubliniensis; ścieżka 4 P. kudriavzevii; 

ścieżka 5 N. glabrata; i ścieżka 6 C. tropicalis 

 

ścieżki 1, 2 i 4 genotyp A C. albicans; ścieżka 3 

genotyp C C. albicans; ścieżka 5 genotyp B C. 

albicans; ścieżka 6 C. dubliniensis 

 

Analizę lekowrażliwości wykonano na szczepach zidentyfikowanych molekularnie jako 

C.albicans. Badane próbki określone genotypem B i C wykazywały wrażliwość na wszystkie 

leki przeciwgrzybicze. Próbki genotypu A określono jako wysoce oporne. W 57% (40/70) 

izolaty charakteryzowały się opornością na anidulafunginę, na posakonazol u 7,1% (5/70), na 

itrakonazol  u 21,4% (15/70) i na worykonazol u 5,71% (4/70). Oporność powszechnego 

genotypu A C. albicans na leki przeciwgrzybicze azolowe i echinokandyny może przyczyniać 

się do niepowodzenia leczenia. Wynika to z faktu, że stanowią one podstawowe grupy leków 

stosowanych w potencjalnym zastosowaniu w terapii inwazyjnych chorób grzybiczych [Liu i 

wsp., 2008]. Dokładne wyniki wraz z wartościami MIC przedstawiono w Tabeli 3.  

 

Tabela 3. Wartości MIC (mg/l) środków przeciwgrzybiczych wobec badanych szczepów 

Candida albicans (genotyp A, B lub C). 

                   Candida albicans species 

 Genotype A Genotype B Genotype C  

Number of isolates (n = 96) 70 (73%) 17 (18%) 9 (9%) MIC breakpoint 

(mg/L) 

 

Antifungal agents used for testing  MIC values 

(mg/L) 

 



FLUCONAZOLE    min–max 
                                         SD                    

                                               𝑥̅ 

                                              CV 

0.12–1  

   0.20 

   0.27 

   0.76 

0.12–0.5 

0.10 

0.29 

0.34 

0.12–1 

0.25 

0.37 

0.67 

S ≤ 2 

R > 4 

POSACONAZOLE    min–max 
                                          SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.15–0.8 

   0.02 

   0.02 

   0.94 

0.015–0.3 

0.01 

0.02 

0.65 

0.008–0.3 

0 

0.02 

0.28 

 

S ≤ 0.06 

R > 0.06 

ITRACONAZOLE     min–max 
                                               SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.015–0.5 

    0.02 

    0.04 

    0.44 

0.015–0.06 

0.01 

0.03 

0.38 

0.015–0.06 

0.02 

0.04 

0.42 

 

S ≤ 0.06 

R > 0.06 

MICAFUNGIN           min–max 
                                          SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.008–0.03 

    0.01 

    0.01 

    0.51 

0.008–0.015 

0 

0.01 

0.29 

0.008–0.015 

0 

0.01 

0.25 

 

S ≤ 0.016 

R > 0.016 

VORICONAZOLE     min–max 
                                          SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.008–0.12 

    0.11 

    0.04 

    2.95 

0.008 

0 

0.01  

0 

0.008–0.015 

0 

0.01 

0.25 

 

S ≤ 0.06 

R > 0.25 

ANIDULAFUNGIN    min–max 
                                               SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.015–0.06 

   0.02 

   0.04 

   0.52 

0.015–0.03 

0.01 

0.02 

0.29 

0.015–0.03 

0,01 

0,03 

0,41 

 

S ≤ 0.03 

R > 0.03 

AMPHOTERICIN B   min–max 
                                          SD 

                                                𝑥̅ 

                                              CV 

0.25–1 

   0.24 

   0.45 

   0.54 

0.25–0.5 

0.10 

0.29 

0.36 

0.25–1 

0.23 

0.44 

0.52 

 

S ≤ 1 

R > 1 

 

Analiza tworzenia biofilmów po 24h inkubacji wykazała, że izolaty C. dublinensis pozostają w 

formie planktonicznej. Największy potencjał do tworzenia biofilmów odnotowano w genotypie 

A C.albicans (82%) i struktury te były trwałe. W przypadku genotypu B biofilmy wykształciło 

11%, a genotypu C 7%.  

 

Podsumowanie i wnioski  

Wyniki z doświadczenia potwierdzają postanowią hipotezę 1 o tym, że izolaty drożdżaków z 

rodzaju Candida, pochodzące z jamy ustnej zdrowych osób zamieszkujących region Polski 

wschodniej, wykazują istotne różnice w profilu genotypowym oraz fenotypowym w 

porównaniu z danymi referencyjnymi dla populacji spoza tego regionu. Dodatkowo 

zaobserwowano, że największy potencjał do patogenezy i możliwość przetrwania 

niekorzystnych warunków wykazuje genotyp A C.albicans, najczęściej izolowany szczep z 

jamy ustnej osób zdrowych.  

 

 

 



Publikacja 2 (P2) Ocena właściwości nanomechanicznych Candida albicans (Teodorowicz 

i wsp., 2023). 

 

Proces tworzenia biofilmu zależy od rodzaju powierzchni i czynników środowiskowych. 

Tworzenie dojrzałego biofilmu obserwowano po 24-48 h na powierzchniach z polichlorku 

winylu i po 38-72 h na powierzchniach z polimetakrylanu metylu [Ponde i in. 2021]. W tym 

doświadczeniu obserwacje C. albicans przeprowadzono w 24-godzinnych kulturach przy 

użyciu mikroskopu świetlnego oraz SEM pokazały tworzenie rusztowania biofilmu oraz sieci 

komórek i pseudostrzępek (ryc. 1/1A-1D). Średnica komórek C. albicans w tej strukturze 

wynosiła 5,75 μm (min. 3,72 μm, maks. 7,73 μm, SD 0,66), a długość pseudostrzępek wynosiła 

17,08 μm (min. 6,88 μm, maks. 40,40 μm, SD 6,85). Średnice zmierzone przy użyciu AFM 

(średnia wartość 4,56 mm, SD 0,84, min. 2,73, maks. 6,61) były podobne do tych uzyskanych 

w SEM. Wysokość komórek mierzono przy użyciu sygnału wysokości w AFM; jego średnia 

wartość wynosiła 2,84 mm (SD 0,29, min. 1,98 mm, maks. 3,35 mm) (ryc. 1/1E-1F; rys. 2/2A-

2B). Ponadto wykryto obecność substancji zewnątrzkomórkowej otaczającej komórki C. 

albicans. W preparatach powietrzno-suchych analizowanych w AFM nie jest możliwe 

uwidocznienie macierzy pozakomórkowej, która wiąże komórki tworzące biofilm. Tę strukturę, 

która jest niezwykle ważna dla stabilności biofilmu, można zaobserwować tylko w próbkach 

ciekłych [Algburi i in. 2017, Le i in. 2022]. Rycina 2 przedstawia komórkę w tej strukturze o 

wysokości w zakresie 70-200 nm (rys. 2/2C-2D). 

 

 

Rycina 1. Tworzenie się biofilmu przez C. albicans w 24-godzinnych hodowlach płynnych. 

 



 

Rycina 2. Topografia komórek C. albicans w 24-godzinnych hodowlach z widoczną substancją pozakomórkową. 

 

W niniejszym badaniu stwierdzono, że komórki drożdży przylegają do powierzchni szkła po 

24 godzinach, a obecność mikrokolonii oraz strzępek stabilizujących struktury została wykryta. 

W SEM zaobserwowano zwarte, wielowarstwowe układy komórek. Zdolność do tworzenia 

biofilmu i wirulencja C. albicans są związane z przejściem od drożdży do morfotypu 

strzępkowego. Strzępki stabilizują biofilm i mają wpływ na jego warstwową strukturę w 

formach dojrzałych, podczas gdy warstwa podstawna odgrywa ważną rolę w przyleganiu 

biofilmu do powierzchni [Sztajer i wsp. 2014, Gulati i wsp. 2016, Lohse i wsp. 2018, Nobile i 

wsp. 2015, Ruszkowski i wsp. 2020]. 

 

Analizy AFM patogennych mikroorganizmów, w tym grzybów, można przeprowadzać przy 

użyciu preparatów powietrzno-suchych i płynnych. Ta ostatnia metoda umożliwia wizualizację 

komórek w środowisku zbliżonym do ich naturalnych warunków wzrostu. W środowisku 

płynnym ściana komórkowa C. albicans jest gładsza i nie wykazuje zmian, które mogłyby być 

wywołane przez suszenie, a komórki zachowują swój naturalny turgor i elastyczność [Füzik i 

in. 2015]. W niniejszym badaniu zastosowano ten typ analizy AFM. Sygnał błędu AFM (ryc. 

3/3B) dostarcza dodatkowych informacji jakościowych o topografii oglądanej próbki. Ułatwia 

on rozróżnianie małych elementów na tle dużych, stosunkowo gładkich powierzchni. W 

analizowanych próbkach C. albicans zaobserwowano obszary o różnych współczynnikach 

tarcia (siła boczna, sygnał LF) (ryc. 3/3C). Jasne obszary o większym tarciu (bardziej szorstkie) 

były widoczne w miejscach kontaktu między komórkami a szklanym podłożem. W bocznych i 

wierzchołkowych obszarach komórek nie zaobserwowano jasnych stref, co świadczyło o ich 



mniejszej szorstkości (większej gładkości). Obszary o zwiększonej twardości (mniejszej 

elastyczności; sygnał FMM) znajdowano głównie w strefach komórek stykających się ze 

szklanym podłożem. Wierzchołkowe obszary komórek, widoczne jako ciemniejsze strefy, 

charakteryzowały się większą elastycznością powierzchni (ryc. 3/3D). 

 

Rycina 3. Topografia i właściwości nanomechaniczne C. albicans uwidocznione za pomocą AFM (ciecz). 

 

Siły adhezji (Fa) wyznaczone dla komórek C. albicans miały w każdym przypadku ten sam 

rząd wielkości, natomiast kształt poszczególnych krzywych różnił się od siebie. Sugeruje to 

stopniowe odrywanie się końcówki mikroskopu od powierzchni próbki (komórki) i wskazuje 

na „indywidualne” cechy powierzchni komórek biofilmu tworząc mikrokolonie (ryc. 4). 

Średnia wartość siły adhezji (Fa) określona dla komórek C. albicans obecnych w strukturze 

biofilmu po 24-godzinnej hodowli wynosiła 4,01 ± 1,64 nN (min. 2,56 nN, maks. 6,3 nN). 

Średnia wartość siły adhezji określona w niniejszym badaniu dla komórek C. albicans 

tworzących strukturę biofilmu w hodowlach 24-godzinnych wyniosła 4,01±1,64 nN.  



 

Rycina 4. Siły adhezji (Fa) określone dla komórek C. albicans tworzących biofilm w hodowlach 24-godzinnych. 

 

Podsumowanie i wnioski 

Na podstawie opisanych wyników należy potwierdzić postawioną hipotezę 2. Zdolność do 

tworzenia biofilmu i wirulencja C. albicans są związane z przejściem od drożdży do morfotypu 

strzępkowego. Strzępki stabilizują biofilm i mają wpływ na jego warstwową strukturę w 

formach dojrzałych, podczas gdy warstwa podstawna odgrywa ważną rolę w przyleganiu 

biofilmu do powierzchni. Na wczesny etap tworzenia biofilmu wpływają oddziaływania 

elektrostatyczne determinujące proces adhezji komórek do substratów biotycznych lub 

abiotycznych, siły van der Waalsa, siły ruchu Browna i oddziaływania hydrofobowe. Istotną 

rolę w procesie powstawania i utrzymania struktury biofilmu odgrywa również obecność 

macierzy zewnątrzkomórkowej. Macierz pozakomórkowa widoczna w AFM wiąże sąsiednie 

komórki, a jej bezpośredni kontakt z podłożem biofilmu ma wpływ na siły adhezji.  

 

Publikacja 3 (P3) Ocena występowania zakażeń Borrelia burgdorferi i Anaplasma 

phagocytophilum w kleszczach Ixodes ricinus pobranych od psów we wschodniej Polsce 

(Pańczuk i wsp., 2024). 

 

W publikacji 3 celem badań była ocena występowania zakażeń w kleszczach Ixodes ricinus. W 

omawianym badaniu zakażenie Borrelia burgdorferi s.l. wykryto u 10,9% (16/147), a A. 

phagocytophilum u 12,9% (19/147) kleszczy I. ricinus. W jednym samcu kleszcza (0,7%) 



wykazano, że był współzakażony obydwoma patogenami. Zakażenie co najmniej jednym z 

patogenów wykryto u 23,1% (34/147) kleszczy (Tabela 4). Obecność B. burgdorferi 

wykrywano istotnie częściej (wartość P = 0,0103) u kleszczy samców (18,2%) niż u samic 

(4,9%).  

 

Częstość występowania zakażenia A. phagocytophilum u samców i samic była podobna, z 1,5% 

większą częstością u samic (13,6% w porównaniu z 12,1%). Większość kleszczy nie była 

napęczniała, opita w momencie pobrania (29/34). Każdy napęczniały kleszcz (5/34) został 

pobrany od innego bezdomnego psa przetrzymywanego w schronisku. Z tych pięciu kleszczy, 

jeden był zainfekowany przez B. burgdorferi, a cztery przez A. phagocytophilum. Zakażenie 

Borrelia burgdorferi było istotnie częstsze (wartość p = 0,0020) u kleszczy pobranych od psów 

będących w posiadaniu (18,7%) niż od psów ze schroniska (2,8%).W Polsce obecność krętków 

B. burgdorferi w kleszczach I. ricinus pobranych od psów jest bardzo zróżnicowana. Waha się 

od 0%, jak wykazano w badaniach nad psami domowymi z Zakopanego w południowej Polsce 

[Kocoń i wsp., 2020] do 35,7% zgłoszonych w badaniach nad psami przyjmowanymi do klinik 

weterynaryjnych w mieście Olsztyn w północno-wschodniej Polsce [Michalski i wsp., 2020]. 

Natomiast częstość występowania zakażenia A. phagocytophilum była podobna w obu grupach 

(odpowiednio 12,0% i 13,9%). Częstość występowania zakażenia A. phagocytophilum u 

kleszczy I. ricinus pobranych od psów lub psów i kotów w Polsce wahała się w zależności od 

regionu pobrania od 1,2% do 21,3%, przy czym najniższy odsetek odnotowano u kleszczy 

zebranych od psów przyjętych do klinik weterynaryjnych w mieście Olsztyn [Kullberg i wsp., 

2020]. 

 

Podsumowanie i wnioski 

Otrzymane w doświadczeniu wyniki sugerują częściowe odrzucenie postawionej hipotezy 3. 

Odnotowano obecność B. burgdorferi i A. phagocytophilum u kleszczy I. ricinus zebranych od 

psów w Polsce wschodniej i częstość ich występowania jest podobna, ale poziom zakażeń nie 

jest znacznie wyższy niż w innych regionach kraju.  

Wykryta koinfekcja sugeruje możliwość równoczesnego zakażenia obydwoma patogenami 

poprzez pojedyncze ukąszenie kleszcza a dotychczasowe badania w Polsce rzadko zgłaszały 

obecność tej koinfekcji u kleszczy I. ricinus zarażających zwierzęta domowe.  

Wskazana jest dalsza dokładna analiza występowania koinfekcji, które stają się coraz 

poważniejszym problemem klinicznym i bardziej potrzebnym obszarem badań, ponieważ ich 



ekologia i mechanizmy patologiczne są nadal słabo zbadane w porównaniu z infekcjami 

pojedynczym patogenem. 

 

Publikacja 4 (P4) Ocena występowania zakażeń Borrelia burgdorferi i Anaplasma 

phagocytophilum w kleszczach Dermacentor reticulatus pobranych od psów we wschodniej 

Polsce (Pańczuk i wsp., 2022). 

 

Kleszcze pobrano od dziewięciu psów. Dziewięć kleszczy pochodziło od posiadanych psów 

(po jednym kleszczu od trzech psów, po dwa kleszcze od trzech innych psów), a pozostałe 

cztery kleszcze pochodziły od psów bezdomnych ze schroniska (po jednym kleszczu od dwóch 

psów, dwa kleszcze od jednego psa). Poza 13 kleszczami D. reticulatus zarażonymi A. 

phagocytophilum, nie znaleziono żadnych innych gatunków kleszczy u psów w momencie 

pobrania.  Obecność B. burgdorferi s.l. wykryto tylko u jednego z badanych kleszczy (0,7%). 

Kleszcza tego pobrano od psa, który pochodził ze schroniska. W południowo-wschodniej 

Polsce wskaźnik zakażenia u kleszczy zebranych od zwierząt wynosił zaledwie 6,7% (tylko 

trzy okazy z 45 kleszczy - dwa kleszcze zebrane od kotów i jeden kleszcz od psa) były zakażone 

B. burgdorferi [Roczeń-Karczmarz i wsp., 2018]. 

 

Ocena stopnia zakażenia analizowanych kleszczy Dermacentor reticulatus dwoma patogenami 

(Borrelia burgdorferii s.l., A. phagocytophilum) wykazała, że 14 (9,2%) ze 152 badanych 

kleszczy było zakażonych jednym z patogenów. Nie stwierdzono współzakażeń patogenami u 

żadnego z kleszczy. Najwyższy odsetek zakażeń był związany z A. phagocytophilum. Jego 

obecność wykryto u 8,6% (13/152) badanych okazów. Odsetek zakażeń A. phagocytophilum 

był taki sam u kleszczy płci żeńskiej i męskiej, tj. odpowiednio 8,5% (6/71) i 8,6% (7/81).  Ma 

to istotne znaczenie w kontekście ryzyka przenoszenia patogenów, ponieważ samce D. 

reticulatus pobierają niewielkie ilości krwi, aby zainicjować spermatogenezę, co wskazuje, że 

zarówno samce, jak i samice tego gatunku mogą brać udział w przenoszeniu patogenów 

[Bartosik i wsp., 2019; Földvári i wsp., 2016]. 

 

Podsumowanie i wnioski 

W przeprowadzonym badaniu oceniono stopień zakażenia kleszczy Dermacentor reticulatus 

pobranych od dziewięciu psów, zarówno domowych, jak i bezdomnych ze schroniska. Spośród 

152 analizowanych osobników 14 (9,2%) było zakażonych przynajmniej jednym z dwóch 

patogenów: Anaplasma phagocytophilum lub Borrelia burgdorferi sensu lato, przy czym 



częstość występowania była podobna u samców i samic. Jedynie jeden kleszcz (0,7%), 

pochodzący od psa bezdomnego, był zakażony B. burgdorferi s.l. Nie stwierdzono przypadków 

współzakażenia tymi patogenami. Wyniki wskazują, że D. reticulatus może pełnić rolę wektora 

A. phagocytophilum w środowisku psów, natomiast jego znaczenie w transmisji B. burgdorferi 

s.l. wydaje się być ograniczone. Obecność zakażonych kleszczy zarówno u psów domowych, 

jak i bezdomnych, sugeruje konieczność monitorowania ryzyka ekspozycji na patogeny 

przenoszone przez kleszcze niezależnie od warunków utrzymania zwierząt. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Wnioski 

Przeprowadzone badania umożliwiły charakterystykę wybranych mikroorganizmów 

bytujących w organizmie człowieka oraz zwierząt towarzyszących na terenie Polski 

wschodniej, analizując aspekty epidemiologiczne, molekularne i środowiskowe. 

Doświadczenia potwierdziły, że zarówno drożdżaki z rodzaju Candida, jak i patogeny 

przenoszone przez kleszcze stanowią istotne zagrożenie mikrobiologiczne w regionie Polski 

wschodniej.  

Wykazano istotne zróżnicowanie genotypowe i fenotypowe szczepów Candida albicans 

kolonizujących jamę ustną zdrowych osób, z dominacją genotypu A, charakteryzującego się 

największym potencjałem patogenności, w tym zdolnością do tworzenia biofilmów i 

odpornością na leki przeciwgrzybicze. Ponadto zastosowanie mikroskopii sił atomowych 

ujawniło różnice w adhezji i właściwościach nanomechanicznych komórek Candida, które 

mają znaczenie w procesie kolonizacji i rozwoju infekcji. 

Równocześnie wykazano obecność patogenów wektorowych (Borrelia burgdorferi s.l., 

Anaplasma phagocytophilum) u kleszczy Ixodes ricinus i Dermacentor reticulatus pobranych 

od psów domowych i bezdomnych. Częstość zakażeń była istotna, a u kleszczy I. ricinus 

potwierdzono nawet przypadki koinfekcji. D. reticulatus okazał się głównie rezerwuarem A. 

phagocytophilum, natomiast stwierdzono, że jego rola w transmisji B. burgdorferi s.l. była 

znikoma. 

Uzyskane wyniki podkreślają konieczność prowadzenia stałego nadzoru nad mikroflorą ludzi i 

zwierząt towarzyszących, ze szczególnym uwzględnieniem czynników środowiskowych, które 

mogą wpływać na występowanie i patogenność analizowanych mikroorganizmów. Integracja 

analiz molekularnych, fenotypowych i środowiskowych pozwoliła na lepsze zrozumienie 

mechanizmów adaptacji, kolonizacji i zakażeń, co ma bezpośrednie znaczenie dla zdrowia 

publicznego, profilaktyki weterynaryjnej oraz strategii zwalczania zakażeń oportunistycznych 

i wektorowych. 
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