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ĮVADAS 

 

Hemosporidiniai parazitai (Apicomplexa: Haemosporida) yra protistų, 

parazituojančių roplius, paukščius ir žinduolius grupė (Valkiūnas, 2005). Šių organizmų 

galutiniai šeimininkai ir vektoriai yra dvisparnių (Diptera) būrio kraujasiurbiai vabzdžiai: 

kraujasiurbiai uodai (Culicidae), smulkieji (Ceratopogonidae) ir upiniai mašalai (Simuliidae), 

briedmusės (Hippoboscidae) (Santiago-Alarcon et al., 2012). Paukščių hemosporidijos jau 

daugiau kaip šimtą metų yra naudojamos kaip modeliniai organizmai (Perkins, 2014): siekiant 

ištirti parazitų ir jų šeimininkų tarpusavio ryšius, koevoliucijos mechanizmus bei vienos iš 

pavojingiausių žmonių ligų – Plasmodium genties hemosporidijų sukeliamos maliarijos – 

vystymosi ciklus, transmisijos būdus, nustatant galimą plitimą, prisitaikymą ir prevenciją. 

Paukščių hemosporidiniai parazitai sulaukė didelio mokslininkų susidomėjimo ir dėl to, kad, 

daugelio mokslininkų manymu, tai yra vieni pagrindinių laukinių ir naminių paukščių 

populiacijų gausumą kontroliuojančių veiksnių. Šie parazitai gali būti itin pavojingi nykstančių 

ar nelaisvėje laikomų rūšių paukščiams.  

Hemosporidijos yra aptinkamos visame pasaulyje, išskyrus Antarktidą 

(Valkiūnas, 2005), tad daug mokslininkų dėmesio yra skiriama siekiant nustatyti atskirų  

hemosporidijų rūšių paplitimą bei ištirti, kokių paukščių hemosporidinių parazitų transmisija 

vyksta skirtingose teritorijose. Geriausiai ištirta paukščių hemosporidinių parazitų gentis yra 

Plasmodium (Clark et al., 2014), tačiau apie kitų dviejų hemosporidijų genčių (Haemoproteus 

ir Leucocytozoon) parazitų vektorius ir transmisijos ypatumus informacijos yra surinkta kur 

kas mažiau. Daugeliu atvejų nėra aišku, kurie parazitai yra pernešami paukščių perėjimo 

vietovėse, o kuriais paukščiai užsikrečia žiemodami Afrikoje ar pietų Europoje. Be to, nustatyta 

atvejų, kai užsikrėtimas perėjimo vietovėse nevyksta, nors tam reikalingi veiksniai (parazitai, 

vektoriai) egzistuoja (Chagas et al., 2019). Taip pat šiuo metu yra surinkta nepakankamai 

informacijos apie hemosporidijų vektorius, jų ekologinį prisitaikymą, parazitų specifiškumą 

jiems. Ši informacija yra itin svarbi vertinant galimus hemosporidinių parazitų sukeltų ligų 

protrūkius Šiaurės Europos laukinių paukščių populiacijose. 

 

Darbo tikslas:  

Nustatyti zylinių (Passeriformes: Paridae) ir kai kurių musinukinių 

(Passeriformes: Muscapidae) paukščių užsikrėtimą hemosporidijomis (Haemosporida), 

išaiškinti parazitus, kurių transmisija vyksta Kuršių nerijoje bei nustatyti galimus jų pernešėjus.  
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Darbo uždaviniai:  

1. Ištirti zylinių (Paridae) ir musinukinių (Muscicapidae) šeimoms priklausančių 

suaugusių paukščių, sugautų Kuršių nerijoje 2016, 2018 ir 2019 metais, užsikrėtimą 

paukščių hemosporidiniais parazitais. 

2. Ištirti zylinių ir musinukinių paukščių jauniklių, sugautų Kuršių nerijoje 2016, 2018 ir 

2019 metais, užsikrėtimą hemosporidiniais parazitais. 

3. Išaiškinti, kokioms smulkiųjų mašalų (Diptera: Ceratopogonidae) rūšims priklausantys 

kraujasiurbiai vabzdžiai yra aptinkami Kuršių nerijoje (Kaliningrado srityje) ir nustatyti 

šių vabzdžių natūralų užsikrėtimą paukščių hemosporidiniais parazitais. 

4. Palyginti zylinių ir musinukinių šeimoms priklausančių paukščių jaunikliuose ir 

smulkiuosiuose mašaluose nustatytus parazitus. 
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1. LITERATŪROS APŽVALGA 

 

Šioje baigiamojo magistro darbo dalyje apžvelgiama mokslinėje literatūroje 

pateikiama informacija apie trijų genčių: Plasmodium, Haemoproteus ir Leucocytozoon 

paukščių hemosporidinius parazitus. Analizuojama informacija apie šių parazitų gyvenimo 

ciklą, vietą sistematikoje, paplitimą pasaulyje, virulentiškumą ir keliamas grėsmes. Taip pat, 

hemosporidijas pernešančius vabzdžius (vektorius) ir šių parazitų transmisiją. Šioje dalyje taip 

pat apžvelgiami ir tyrimo metu tirtų paukščių biologija, paplitimas Kuršių nerijoje, žinomas 

užsikrėtimas paukščių hemosporidiniais parazitais.  

 

1.1.HEMOSPORIDINIAI PAUKŠČIŲ PARAZITAI 

 

Sistematikai paukščių hemosporidinius parazitus yra priskyrę nesuranguotai 

taksonominei grupei SAR (Stramenopiles+Alveolates+Rhizaria), kuri priklauso Eukarijų 

domenui (Burki et al., 2007). Parazitologai visas paukščių hemosporidijas yra suskirstę į tris 

gentis: Plasmodium, Haemoproteus ir Leucocytozoon (Valkiūnas, 2005; Atkinson and van 

Riper III, 1991). Šios gentys mokslininkų yra išskirtos pagal morfologines parazitų savybes, 

sutinkamas skirtingose vystymosi stadijose bei šiek tiek skirtingus vystymosi ciklus, tarpinių 

bei galutinių šeimininkų sistematinę padėtį (Martinsen et al., 2008). Nustatyta, kad skiriasi ir 

skirtingų genčių hemosporidijų patogeniškumas bei paplitimas pasaulyje: pavyzdžiui, 

Plasmodium genties hemosporidijos dažniau aptinkamos šiltesnio klimato zonose, o 

Leucocytozoon ar Haemoproteus genčiai priskiriamos hemosporidijos – vidutinio klimato 

zonose (Santiago-Alarcon et al., 2012).  

Pirmosios hemosporidinių parazitų rūšys buvo aprašytos stebint morfologinius 

skirtumus skirtingose parazitų vystymosi stadijose, pirmiausiai paukščių eritrocituose 

(Valkiūnas, 2005). Tiriant tik paukščių eritrocituose esančių parazitų vystymosi stadijų 

morfologines savybes buvo išskirta daugiau kaip du šimtai skirtingų parazitų rūšių (Martinsen 

et al., 2006). Po to, kai hemosporidinių parazitų identifikacijai buvo pasitelkti molekulinės 

biologijos metodai, buvo pastebėta, kad šių parazitų mitochondrijų membraninio baltymo 

citochromo b geno fragmento nukleotidų seka dažniausiai skiriasi tarp rūšių, todėl tai greitai 

tapo plačiai paplitusiu ir naudojamu parazitų identifikacijos būdu (angl. DNA barcoding) 

(Bensch et al., 2009; Waldenström et al., 2004). Visgi, pradėjus plačiai naudoti DNR sekų 

analize paremtus identifikacijos metodus tapo aišku, kad mitochondrinio citochromo b geno 

fragmentų sekos gali varijuoti ir rūšies viduje, todėl remiantis šiais atradimais parazitologai 

sukūrė paukščių hemosporidinių parazitų klasifikacijos sistemą, paremtą ne tik parazito 
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priskyrimo konkrečiai rūšiai, bet ir genetinės linijos identifikacija. 2014 metais buvo atrasta ir 

suskaičiuojama daugiau kaip 1300 skirtingų paukščių hemosporidinių parazitų genetinių linijų 

(Clark et al., 2014), o MalAvi1 duomenų bazėje (Bensch et al., 2009) dabar pateikiama 

informacija apie 2775 unikalias paukščių hemosporidinių parazitų genetines linijas. 

Mokslininkų teigimu, dar daugiau nei 10 000 genetinių linijų gali būti dar neaprašytos (Bensch 

et al., 2009; Bensch et al., 2004). Visgi, svarbu atkreipti dėmesį, kad šiuo metu mokslininkai, 

tiriantys hemosporidinių parazitų sistematiką, susiduria su iššūkiu, jog iki genetinės linijos 

pagal citochromo b geno fragmentą identifikuoti hemosporidiniai parazitai yra priskiriami 

konkrečiai parazitų genčiai (Haemoproteus, Plasmodium ar Leucocytozoon), tačiau jų 

identifikacija iki rūšies dažnai nėra atliekama arba atliekama neteisingai (Valkiūnas, Atkinson, 

et al., 2008). Tokia situacija yra susidariusi dėl to, kad pastaruoju metu hemosporidijų 

identifikacijai yra plačiai naudojami molekuliniai tyrimo metodai, tačiau morfologijos žinių 

trūkumas ir nepakankamas mokslininkų dėmesys tradiciniams identifikacijos metodams, t.y. 

mikroskopavimui ir morfologijos tyrimams, neleidžia susieti molekuliniais metodais gautos 

informacijos apie genetines linijas su konkrečia hemosporidijų rūšimi (Valkiūnas, Atkinson, et 

al., 2008). Mokslininkai teigia, kad norint užtikrinti, kad kuo mažiau hemosporidinių paukščių 

parazitų genetinių linijų liktų nepriskirtos konkrečioms rūšims, būtina ne tik atlikti tradicinius 

morfologinius tyrimus (Bensch et al., 2009; Palinauskas, 2009), bet ir duomenų bazėse prie 

deponuotų parazito DNR sekų priskirti atitinkamus morfologinius pavyzdžius bei išsaugoti 

parazitų rūšį laiduojančius preparatus (Valkiūnas, Atkinson, et al., 2008).  

 

1.2.HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ GYVENIMO CIKLAS 

 

Siekiant suprasti paukščių hemosporidinių parazitų transmisiją ir keliamą pavojų 

tiek paukščių, tiek kraujasiurbių vabzdžių populiacijoms svarbu suprasti šių parazitų vystymosi 

ciklą. Visų hemosporidinių parazitų gyvenimo ciklas skiriasi ne tik tarp skirtingų genčių 

hemosporidinių parazitų, bet ir tarp skirtingų rūšių individų (Valkiūnas, 2005). Ši  ypatybė yra 

svarbi siekiant išaiškinti hemosporidijų patogeniškumą skirtingų rūšių paukščiams. Moksliniai 

tyrimai atskleidžia, kad paukščiai yra mažiau atsparūs hemosporidijų infekcijoms, jei jos yra 

paukščiui naujos, išgyvena kitokias, paukščiui neįprastas, vystymosi stadijas (Ilgūnas et al., 

2019). Principinis hemosporidijų gyvenimo ciklas mokslininkų yra išaiškintas (pav. 1). Šie 

parazitai būtinai bent kartą savo vystymosi ciklo metu privalo pakeisti šeimininką, skirtinguose 

 
1 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report1=Grand+Lineage+Summary Prieiga per 

internetą [2020 m. vasario 8 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report1=Grand+Lineage+Summary


8 
 

šeimininkuose išgyvena skirtingas vystymosi stadijas ir pakeičia reprodukcijos būdą 

(Valkiūnas, 2005; Huijben et al., 2007).  

 

1 pav. Paukščių maliarijos sukėlėjo Plasmodium relictum vystymosi ciklo 

schema. Dešinėje pusėje atvaizduojamas nelytinis parazito dauginimosi būdas: 1) 

kraujasiurbiui vabzdžiui maitinantis į paukščio kraujotaką patenka sporozoitai; 2) susiformuoja 

kriptozoitai; 3) infekuojamas makrofagas; 4) susiformuoja metakriptozoitai; 5) infekuojamas 

eritrocitas; 6) susiformuoja eritrocitiniai merozoitai; 7) infekuojamos kapiliarų endotelio 

ląstelės; 8) susiformuoja fanerozoitai; 9) subręsta vyriški ir moteriški gametocitai; A raide 

pažymėtas pirminis egzoertirocitinis ciklas, B – eritrocitinis ciklas, C – antrinis 

egzoeritrocitinis ciklas. Kairėje paveikslo pusėje atvaizduojamas lytinio dauginimosi ciklas 

galutiniame šeimininke (vektoriuje): 10) vyriškos ir moteriškos gametos patenka į vabzdį 

kraujo siurbimo metu; 11) įvyksta apvaisinimas ir susiformuoja zigota; 12) subrendusi ookinetė 

prasiskverbia per žarnos sienelę; 13) susidariusioje oocistoje subręsta sporozoitai (Huijben et 

al., 2007).  

 

Kaip ir buvo minėta anksčiau, skirtingų paukščių hemosporidinių parazitų 

vystymosi stadijos gali ženkliai skirtis, tačiau svarbiausi vystymosi etapai, svarbūs 

hemosporidijų transmisijai prasideda nuo nelytinio dauginimosi stadijos, vykstančios  

tarpiniuose šeimininkuose – paukščiuose. Iš į paukščio kraujotaką kraujo siurbimo metu 
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inokuliuotų sporozoitų formuojasi merozoitai, kurie paplinta visame šeimininko organizme. 

Vėliau paukščio eritrocituose pradeda bręsti ir formuotis lytinio dauginimo ląstelės – 

gametocitai. Gametocitai cirkuliuoja kraujyje ir kartu su krauju gali būti įsiurbiami į parazito 

galutinio šeimininko – kraujasiurbio vabzdžio žarnyną. Patekę į vabzdį gametocitai pilnai 

subręsta ir prasideda lytinio dauginimosi stadija, kurios metu susiliejusios gametos suformuoja 

zigotą, pradeda bręsti ookinetė, kuriai subrendus ir prasiskverbus per žarnos sienelę 

susiformuoja oocista. Šiame darinyje subręsta sporozoitai, kuriems patekus į kraujasiurbio 

vabzdžio seilių liaukas šeimininkas pakartotinai siurbdamas kraują gali infekuoti kitą paukštį 

ir ciklas prasideda iš naujo (Valkiūnas, 2005; Huijben et al., 2007).  

Siekiant identifikuoti hemosporidinių parazitų vektorius ir nustatyti jų paplitimą 

pasaulyje svarbu atkreipti dėmesį ne tik į parazitų gyvenimo ciklą, bet ir sąlygas, reikalingas 

šių parazitų vystymuisi. Svarbiausi faktoriai, svarbūs daugelio hemosporidijų vystymuisi, yra 

vidutinė temperatūra (Valkiūnas, 2005; Loiseau et al., 2013) ir temperatūros svyravimai paros 

metu (Paaijmans et al., 2010). Nors skirtingų rūšių parazitų optimali vystymosi temperatūra 

gali stipriai skirtis, visgi mokslininkai yra nustatę, kad klimato kaita ir vidutinės temperatūros 

pokyčiai bei mažėjantys paros temperatūros svyravimai gali būti pakankamai svarbiu veiksniu, 

leisiančiu paukščių hemosporidiniams parazitams paplisti į teritorijas, kuriose jų iki šiol 

nebuvo (Loiseau et al., 2012; Zamora-Vilchis et al., 2012). Tai reiškia, kad mokslininkų 

atliekami hemosporidinių parazitų vektorių ir parazitų paplitimo tyrimai skirtinguose pasaulio 

regionuose yra kaip niekada svarbūs, siekiant užkirsti kelią galimiems hemosporidinių parazitų 

sukeltų infekcijų protrūkiams ir apsaugant laukinių ir naminių paukščių populiacijas. 

 

1.3.PAUKŠČIŲ HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ VIRULENTIŠKUMAS IR 

KELIAMOS GRĖSMĖS 

  

 Paukščių hemosporidiniai parazitai didelio mokslininkų susidomėjimo sulaukia 

ne tik dėl ypatingo gyvenimo ciklo, tačiau ir dėl pavojaus, kurį sukelia šių parazitų infekcijos,  

laukinių ir naminių paukščių populiacijose, o taip pat ir įtakos daromos kraujasiurbių vabzdžių 

populiacijoms. Nors anksčiau buvo manoma, kad laukinių paukščių populiacijoms 

hemosporidijų infekcijos yra sąlyginai nepavojingos ir žema (chroninė) infekcija išsivysto gana 

dažnai, mat parazituojamo paukščio mirtis dažnai reiškia ir pačių parazitų mirtį, o 

hemosporidijos parazituoti šeimininką gali beveik visą jo gyvenimą, nesukeldamos rimtesnių 

patologijų (Valkiūnas, 2005). Mokslininkai pastaruoju metu teigia, kad tokie duomenys gali 

būti netikslūs dėl paprastai tyrimų metu naudojamos metodikos: laukiniai paukščiai yra 
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gaudomi tinklais, į kuriuos dažniau patenka sveiki, laisvai skraidantys paukščiai, todėl 

tinkluose retai aptinkami paukščiai, kuriems hemosporidinių parazitų infekcija pasireiškė 

stipriau (Westerdahl et al., 2005; Zhang et al., 2014; Niebuhr et al., 2016). Tokias išvadas taip 

pat gali patvirtinti ir laboratorijos, kontroliuojamomis sąlygomis atliekami paukščių maliarijos 

tyrimai, kurie atskleidžia, kad hemosporidijų infekcijų sukeltos organų pažaidos gana dažnai 

itin sumažina paukščių išgyvenimo galimybes ar net sukelia mirtį (Palinauskas et al., 2015). 

Būtent dėl šios priežasties hemosporidijų paplitimo pasaulyje, specifiškumo paukščiams ir 

kraujasiurbiams vabzdžiams, virulentiškumo bei transmisijos tyrimai yra itin svarbūs ir 

siekiant prognozuoti šių parazitų sukeliamų infekcijų protrūkius. Ypatingai svarbūs šie tyrimai 

yra ir vykdant biologinės įvairovės išsaugojimo programas, kadangi nykstančioms ar 

endeminėms paukščių rūšių populiacijoms šių parazitų sukeltos infekcijos gali būti pražūtingos 

(Asghar et al., 2011; Lachish et al., 2011).  

Turbūt vienas iš ryškiausių ir geriausiai ištirtų pavyzdžių, susijusių su 

hemosporidinių parazitų sukeltų infekcijų įtaka endeminėms paukščių populiacijoms, yra 

maždaug 1990-siais prasidėjęs masinis paukščių nykimas Havajuose (Boyer, 2008). Ekologai 

yra nustatę, kad maždaug 75 procentams endeminių Havajų paukščių rūšių yra kilusi grėsmė 

išnykti. Šio nykimo priežastimis mokslininkai yra nustatę gyvenamųjų teritorijų mažėjimą, 

konkurenciją su ne vietinių paukščių rūšių atstovais, tačiau kaip pagrindinę paukščių nykimo 

priežastį mokslininkai įvardina hemosporidinių paukščių parazitų sukeliamų infekcijų plitimą 

(Atkinson et al., 1995). Vėliau atlikti tyrimai atskleidė, kad šių infekcijų plitimui Havajuose 

itin didelį poveikį turėjo XIX amžiuje kartu su kroviniais atgabenti Culex quinquefasciatus 

rūšies kraujasiurbiai uodai, kurie ir tapo pagrindiniais paukščių maliariją sukeliančių parazitų 

vektoriais Havajuose (Samuel et al., 2011). Vieni iš labiausiai šių uodų ir jų pernešamų 

hemosporidinių parazitų paveikti paukščiai buvo iviai (Vestiaria coccinea). Nustatyta, kad 

masinį šios rūšies paukščių nykimą lėmė užsikrėtimas Plasmodium relictum rūšies parazitais. 

Atlikti tyrimai atskleidė, kad apie 90 procentų parazitais infekuotų paukščių žūsta, o daugiau 

kaip 30-yje procentų visų žuvusių paukščių eritrocitų yra aptinkami hemosporidiniai parazitai 

(Atkinson et al., 1995). Visgi, tokie aukšti mirtingumo rodikliai ir intensyvios parazitemijos 

paprastai paukščių populiacijose nėra aptinkamos. Manoma, kad tokius rezultatus lėmė tai, jog 

Havajuose iki šios infekcijos protrūkio hemosporidiniai parazitai ir kraujasiurbiai uodai, jų 

vektoriai, nebuvo paplitę, tad, jiems atsiradus, paukščiuose nebuvo išsivystęs efektyvus 

imuninis atsakas šiems parazitams. Nustatyta, kad tokiais atvejais Plasmodium genties 

hemosporidijų infekcijos gali būti itin pavojingos (Yorinks and Atkinson, 2000). Mokslininkai 

teigia, kad beveik visos endeminės paukščių rūšys, gyvenančios žemiau, nei vieno dviejų 
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kilometrų aukštyje virš jūros lygio, Havajuose yra išnykusios dėl Plasmodium parazitų. Jeigu 

Plasmodium parazitų vektoriai prisitaikys prie žemesnių temperatūrų ir galės gyventi aukščiau 

kalnuose – likusioms paukščių rūšims Havajuose taip pat gresia išnykimas. 

Hemosporidinių parazitų tyrimai yra svarbūs siekiant išsaugoti ir nelaisvėje 

laikomus paukščius. Nustatyta, kad hemosporidiniai paukščių parazitai gali tapti paukščių, 

laikomų zoologijos soduose ar paukštynuose, žūties priežastimi. Tokie, mokslininkų patvirtinti 

atvejai yra pasitaikę visame pasaulyje: 2010-aisiai dėl Haemoproteus minutus parazitų sukeltų 

infekcijų Vokietijos ir Šveicarijos zoologijos soduose žuvo trijų skirtingų rūšių papūgos (Olias 

et al., 2011), Pekino zoologijos sode hemosporidinių parazitų sukeltos infekcijos padarė itin 

didelę žalą ten auginamoms gervėms (Jia et al., 2018). Tyrimų metu nustatyta, kad 

Leucocytozoon genties hemosporidijos dažnai sukeldavo šių gervių jauniklių žūtį (Jia et al., 

2018). Nors šių parazitų įtaka paukščiams ir jų populiacijoms yra gerai įrodyta, pagrindiniu 

iššūkiu iki dabar yra išlikusi šiuos parazitus pernešančių vektorių identifikacija, mat tik ją 

atlikus yra galima veiksminga parazitų kontrolė ir nelaisvėje gyvenančių paukščių apsauga.  

Svarbu atkreipti dėmesį, kad nuo hemosporidinių paukščių parazitų sukeltų 

infekcijų žūti gali ne tik paukščiai, tačiau ir šiuos parazitus pernešantys kraujasiurbiai 

vabzdžiai. Nustatyta, kad vabzdžiai, infekuoti hemosporidiniais parazitais sunkiau skrenda, 

rečiau maitinasi (Santiago-Alarcon et al., 2012), organuose susiformavusios ookinetės, 

migruodamos per organizmą, sukelia organų pažeidimus todėl tai gali tapti ir kraujasiurbių 

vabzdžių žūties priežastimi (Valkiunas et al., 2014; Bukauskaite et al., 2016). Eksperimentiškai 

nustatyta, kad poveikis kraujasiurbiams vabzdžiams yra tiesiogiai susijęs su parazitemijos 

lygiu paukščio, nuo kurio vektorius maitinosi, kraujyje (Valkiunas et al., 2014). Tai reiškia, 

kad didesnis parazitemijos lygis paukščių organizme taip pat yra pavojingas ir kraujasiurbių 

vabzdžių išgyvenimui.  

 

1.4.HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ SPECIFIŠKUMAS PAUKŠČIAMS 

 

 Pastaruoju metu atliekami paukščių hemosporidinių parazitų molekuliniai 

tyrimai atskleidžia, kad skirtingų hemosporidijų genčių parazitai skiriasi ir skirtingu 

specifiškumu savo šeimininkams. Skirtingų genčių hemosporidijose ši savybė pasireiškia 

skirtingai, o šie skirtumai gali būti svarbūs tiriant parazitų evoliuciją ir aiškinantis plitimo bei 

pernešimo mechanizmus, nustatant galimus vektorius  (Reeves et al., 2015).  

Plasmodium genties hemosporidijos dažniau pasižymi specifiškumu savo 

galutiniams šeimininkams, kraujasiurbiams uodams (vektoriams), tačiau gali parazituoti labai 
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platų spektrą paukščių rūšių (Ramey et al., 2012; Žiegytė and Valkiūnas, 2014; Reeves et al., 

2015). Tai reiškia, kad skirtingus Plasmodium genčiai priklausančių genetinių linijų parazitus 

gali pernešti tik specifinių rūšių kraujasiurbiai uodai, tačiau parazitai gali vystytis daugelio 

rūšių paukščiuose. Pavyzdžiui, MalAvi duomenų bazės duomenimis Plasmodium relictum 

rūšiai priklausančios genetinės linijos pSGS1 parazitai yra nustatyti parazituojantys 129-ių 

skirtingų rūšių paukščius. Šios 129-ios rūšys priskiriamos 33 šeimoms pasiskirsčiusioms po 11 

paukščių būrių.   

 Kitaip nei Plasmodium, Haemoproteus genties parazitai yra specifiškesni savo 

tarpiniams šeimininkams – paukščiams (Zhang et al., 2014). Nustatyta, kad Haemoproteus 

genties hemosporidijos, aptiktos žąsiniuose paukščiuose (Anseriformes) labai retai aptinkamos 

parazituojančios kitiems taksonams priskiriamus paukščius (Wood et al., 2013). Tai reiškia, 

kad Haemoproteus genties skirtingoms genetinėms linijos priklausančios hemosporidijos yra 

prisitaikiusios parazituoti tik specifinius paukščius, o patekusios į kitų rūšių paukščių 

organizmus paprastai žūsta dėl neprisitaikymo įveikti šeimininko imuninį atsaką. Visgi, šie 

parazitai yra daug adaptyvesni savo vektoriams, todėl jų pernešimas gali vykti plačiau. 

Palyginimui su Plasmodium, Haemoproteus majoris rūšies genetinės linijos hPARUS1 

parazitai yra aptikti tik 24-ių skirtingų rūšių paukščiuose, priklausančiose aštuonioms paukščių 

šeimoms, priskiriamoms tik žvirblinių paukščių būriui (MalAvi duomenų bazės duomenys). 

Visgi, naujausi mokslininkų tyrimai atskleidžia, kad skirtingų būrių paukščiams gyvenant itin 

arti vienas kito net ir labai savo šeimininkams specifiškų Haemoproteus parazitų šeimininkų 

pakeitimas yra galimas (Reeves et al., 2015).  

 Leucocytozoon genties hemosporidinių parazitų tyrimai, susiję su šių parazitų 

specifiškumu konkrečioms paukščių rūšims, atliekami retai, todėl mūsų žinios apie šių parazitų 

specifiškumą yra gana ribotos. Visgi, mokslininkai mano, kad panašiai kaip ir Haemoproteus 

atveju šios hemosporidijos yra stipriai specifiškos savo tarpiniams šeimininkams (paukščiams) 

ir dažniausiai tos pačios genetinės linijos parazitai aptinkami tik giminingų rūšių paukščiuose 

(Yoshimura et al., 2014). Kaip ir Haemoproteus parazitų atveju, pavyzdžiui, žąsiniuose 

paukščiuose aptikti parazitai kitiems taksonams priklausančiuose paukščiuose aptinkami itin 

retai (Wood et al., 2013).  

 Mokslininkai mano, kad šis specifiškumas paukščiams yra susidaręs dėl skirtingo 

hemosporidinių parazitų produkuojamo apikalinio membraninio baltymo (apical membrane 

antigen, toliau – AMA) koduojančio geno AMA1 variabilumo skirtinguose parazituose. 

Kadangi šis baltymas yra svarbus prasiskverbimui į eritrocitus parazitų vystymosi metu 

(Peterson et al., 1989), didesnis šio geno polimorfizmas reiškia ir didesnes parazito galimybes 
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išvengti prasiskverbimą į eritrocitus inhibuojančių antikūnų, produkuojamų šeimininko 

imuninės sistemos (Lauron et al., 2014). Nustatyta, kad Plasmodium genties parazituose 

skirtingų AMA1 geno variacijų galima rasti ir tai pačiai genetinei linijai priklausančiuose  

parazituose (Lauron et al., 2014). Manoma, kad šis genų polimorfizmas Plasmodium genties 

hemosporidijose yra pagrindinė prisitaikymo parazituoti daugelio rūšių paukščius priežastis.  

 

1.5.PAUKŠČIŲ HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ VEKTORIAI – 

KRAUJASIURBIAI VABZDŽIAI 

 

Atliekant hemosporidinių paukščių parazitų tyrimus ir siekiant išsiaiškinti 

skirtingas parazitų, cirkuliuojančių tiriamose teritorijose, rūšis svarbu suprasti ir šių parazitų 

vektoriams reikalingas ekologines sąlygas bei jų paplitimą, kadangi parazitai gali būti 

pernešami tik ten, kur vystosi ir yra aptinkami jiems specifiškai tinkantys vektoriai.  

Pastaruoju metu skiriant didesnį dėmesį ne tik patiems hemosporidiniams 

parazitams, bet ir jų vektoriams – dvisparniams vabzdžiams, buvo nustatyta, kad skirtingoms 

gentims priklausantys hemosporidiniai parazitai yra pernešami skirtingoms šeimoms 

priklausančių kraujasiurbių vabzdžių (Santiago-Alarcon et al., 2012; Pacheco et al., 2018). 

Plasmodium genties hemosporidijų pernešėjais yra vabzdžiai, priklausantys Phlebothomidae 

bei Culicidae (pošeimiai Culicinae ir Anophelinae) šeimoms (Valkiūnas, 2005; Njabo et al., 

2011), Haemoproteus genčiai priskiriamų parazitų pernešėjais yra vabzdžiai, priklausantys 

Ceratopogonidae ir Hippoboscidae šeimoms (Bukauskaite et al., 2016), Leucocytozoon 

pernešėjais yra vabzdžiai, priklausantys Simuliidae šeimai (Valkiūnas, 2005), tačiau yra 

nustatyta, kad Leucocytozoon caulleryi transmisijoje dalyvauja Culicoides genties smulkieji 

mašalai (Yu and Wang, 2001). Pavyzdžiui, eksperimentiniais tyrimais nustatyta, kad 

paprastasis uodas (Culex pipiens) yra Plasmodium genties parazitų vektorius, tačiau jis 

nedalyvauja Haemoproteus genties hemosporidijų transmisijoje (Gutiérrez-López et al., 2016). 

Šis parazitų specifiškumas galutiniams šeimininkams iškėlė hipotezę, jog 

skirtingų hemosporidijų genčių atsiradimas yra susijęs su ko-evoliuciniais parazitų bei jų 

tarpinių (paukščių) ir galutinių (vabzdžių) šeimininkų ryšiais. Šią hipotezę patvirtina mokslinių 

tyrimų duomenys, kuriais įrodyta, jog parazitų rūšių ir genčių filogenetinis išsiskyrimas 

priklauso nuo parazitą pernešančių vabzdžių bei galutinių šeimininkų evoliucinių pokyčių 

(Pacheco et al., 2018). Šeimininkų imuninės sistemos raida, plitimas pasaulyje, naujų rūšių 

atsiradimas ir kiti faktoriai lėmė ir tokios didelės paukščių hemosporidinių parazitų įvairovės 

atsiradimą. 
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Nors paukščių migracija yra svarbus veiksnys, prisidedantis prie hemosporidinių 

parazitų paplitimo ir ekologinio prisitaikymo pasaulyje (Santiago-Alarcon et al., 2011), visgi 

šių parazitų paplitimui pasaulyje daug svarbesni yra jų vektoriai. Vabzdžio ekologinė niša yra 

svarbus veiksnys, leidžiantis nuspėti, kokie parazitai gali būti pernešami tam tikrose teritorijose 

(Kimura et al., 2010; Santiago-Alarcon et al., 2012).  

Vektoriai, kurie dažniau maitinasi žinduolių, roplių, bet ne paukščių krauju yra 

daug mažiau efektyvūs paukščių hemosporidijų vektoriai (Hellgren et al., 2008). Be to, dalies 

mokslinių tyrimų rezultatai atskleidžia, kad kai kurių ornitofilinių rūšių kraujasiurbiai 

vabzdžiai, pavyzdžiui Simuliidae upiniai mašalai, maitinasi tik specifinių paukščių krauju ir 

taip gali būti apribotas hemosporidinių parazitų plitimas (Hellgren et al., 2008). Visgi, 

Simuliidae šeimos mašalus tyrinėjantys mokslininkai teigia, kad upiniai mašalai kaip ir kiti 

kraujasiurbiai vabzdžiai nėra labai specifiški, pasirinkdami savo mitybos šaltinius, o 

specializacija vyksta klasės lygmenyje (Adler et al., 2004). Tokie kraujasiurbiai vabzdžiai 

generalistai, kurie gali maitintis daugelio paukščių krauju gali būti svarbiu veiksniu itin 

efektyviam parazitų plitimui. Ypač, jei pernešamas parazitas yra taip pat prisitaikęs parazituoti 

platų spektrą paukščių ir šiuose šeimininkuose vyksta sėkmingas užkrečiamų parazitų formų 

vystymasis (Martínez-de la Puente et al., 2011). 

Kaip ir minėta ankščiau, plačiausiai tiriama hemosporidinių parazitų grupė yra 

Plasmodium genties parazitai, todėl mokslinėje literatūroje daugiausiai informacijos galima 

rasti ir apie šios genties parazitų vektorius. Skirtingi Phlebothomidae bei Culicidae šeimoms 

priklausantys vektoriai yra prisitaikę gyventi ir vystytis įvairiomis sąlygomis, todėl yra plačiai 

paplitę visame pasaulyje.  

Phlebothomidae šeimos vabzdžiai yra vieni iš nedaugelio vabzdžių, kurie gali 

maitintis tiek žinduolių, tiek roplių ir paukščių krauju. Nors šie vabzdžiai dažniausiai yra 

aptinkami šiltesnio klimato zonose (pietinėje Europoje, Azijoje, Afrikoje, Australijoje, 

Centrinėje ir Pietų Amerikoje), tačiau jų paplitimo arealas siekia ir šiauriau esančias teritorijas. 

Jie aptinkami ir šiaurinėje vakarų Europos dalyje, Mongolijoje, Kanadoje (Lewis, 1982; Young 

and Perkins, 1984). Visgi, Kuršių nerijoje ir visame Baltijos jūros pietrytiniame regione šios 

šeimos vabzdžiai nėra aptinkami, tad Plasmodium genties hemosporidijų pernešimą šiose 

vietovėse galėtų vykdyti tik Culicidae šeimos uodai.  

Culicidae šeimos uodai yra didžiausia ir labiausiai paplitusi kraujasiurbių 

vabzdžių grupė. Jų vystymuisi tinkami įvairūs vandens telkiniai ar vandens sankaupos, tad šių 

vabzdžių paplitimo arealas itin platus: aptinkami visame pasaulyje, išskyrus Antarktidą 

(Harbach and Kitching, 1998). Šiuo metu mokslininkai yra identifikavę daugiau kaip tris 
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tūkstančius šių uodų rūšių. Visgi, nustatyta, kad tik nedidelė šių uodų dalis gali pernešanti 

Plasmodium genties parazitus. Pavyzdžiui, Anophelinae pošeimyje yra beveik penki šimtai 

aprašytų uodų rūšių. Šių uodų paplitimo arealas taip pat apima beveik visą pasaulį, tad 

manoma, kad jie yra itin svarbūs Plasmodium parazitų vektoriai, tačiau, iš jų tik apie dvidešimt 

rūšių visame pasaulyje šiuo metu moksliniais tyrimais yra nustatytos kaip galinčios natūraliai 

pernešti Plasmodium genties parazitus (Santiago-Alarcon et al., 2012). MalAvi duomenų bazės 

duomenimis2 Europoje tik aštuonios Culicinae pošeimio uodų rūšys: Culex pipiens, C. theileri, 

C. modestus, C. pereziquus, Aedes vexans, A. albopictus, Culiseta annulata, Ochlerolatus 

caspius yra žinomos kaip Plasmodium genties parazitų vektoriai. Svarbu atkreipti dėmesį, kad 

paskutiniųjų keturių rūšių uodų dalyvavimas hemosporidijų transmisijoje buvo nustatytas tik 

kelis kartus. Dažniausiai kaip Plasmodium genties hemosporidijų vektoriai yra minimi Culex 

pipiens rūšies uodai. Žinoma, kad šie uodai gali dalyvauti net 59-ių skirtingų Plasmodium 

genetinių linijų parazitų transmisijoje (MalAvi duomenų bazės duomenys).  

Kuršių nerijoje atliekant kraujasiurbių vabzdžių tyrimus buvo identifikuota 

šešiolika uodų rūšių: Anopheles maculipenis, Aedes cinereus, A. vexans, Coquillettidia 

richiardi, Culex pipiens, Culiseta mositans, C. ochroptera, C. alaskaensis, Ochlerotatus 

geniculatus, O. annulipes, O. beningi, O. centans, O. cataphylla, O. excrucians, O. intrudens, 

O. rusticus (Bernotienė, 2006, 2012). Žinoma, kad aštuonių iš šių šešiolikos rūšių uodai 

maitinasi ir paukščių krauju: A. cinereus, A. vexans, C. pipiens, O. annulipes, O. cantans, O. 

cataphylla, O. excrucians ir O. intrudens (Bernotienė, 2012), tad galima manyti, kad šios rūšys 

galėtų būti  Plasmodium parazitų vektoriai Kuršių nerijoje.  

Plačiausiai Kuršių nerijoje paplitusių, Haemoproteus genties, hemosporidijų 

pernešimą mokslininkų teigimu vykdo dvi kraujasiurbių vabzdžių šeimos: Ceratopogonidae 

(Culicoides) ir Hippoboscidae. Šios šeimos jungia daugiau kaip penkiems tūkstančiams rūšių 

priklausančius kraujasiurbius vabzdžius (Mogi, 2007).  

Hippoboscidae šeimos briedmusės, kurių pasaulyje suskaičiuojama apie 200 

rūšių (Dick, 2006), yra labiausiai paplitusios tropinėse ar subtropinėse pasaulio zonose ir tik 

maža dalis jų aptinkama ir šiauriau (Maa, 2007). Didžiosios dalies šių kraujasiurbių vabzdžių 

išgyvenimui yra reikalinga maitintis tik paukščių krauju, tad jie gali būti pakankamai efektyvūs 

ir gerai prisitaikę hemosporidinių parazitų vektoriai. Šie vabzdžiai buvo vieni pirmųjų, kurie 

buvo identifikuoti kaip galintys vykdyti Haemoproteus genties hemosporidijų transmisiją, 

 
2 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. gegužės 2 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table
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tačiau mokslininkai teigia, kad dėl nedidelio vabzdžių paplitimo Europoje jie negali būti 

pagrindiniu parazitų plitimą Europoje reguliuojančiu veiksniu (Valkiūnas, 2005).  

Mokslininkų teigimu pagrindiniai Haemoproteus genties hemosporidijų vektoriai 

Europoje ir ypač vidurio ir šiaurinėje jos dalyje yra Culicoides mašalai (Valkiūnas, 2005). Šiuo 

metu pasaulyje yra identifikuota apie 1400 skirtingų smulkiųjų mašalų rūšių (Meiswinkel et 

al., 2004). Šie vabzdžiai yra prisitaikę vystytis labai skirtingomis sąlygomis, tad aptinkami 

visame pasaulyje, išskyrus teritorijas, esančias toli už poliarinio rato ir Naująją Zelandiją, 

Islandiją, Havajus (Mellor et al., 2000). Smulkiesiems mašalams vystytis reikalingos įvairios 

vandens sankaupos, kuriose padedami kiaušiniai. Lervos vystosi vandens paviršiuje, 

prisikabinusios prie augalų ar kitų substratų, tad šie mašalai gali būti aptinkami įvairiose 

buveinėse, tačiau netoli nuo vietovių, kuriose galėjo vystytis šių dvisparnių lervos, kadangi 

suaugėliai paprastai neskrenda toli nuo išsiperėjimo vietos (Mellor et al., 2000). Nustatyta, kad 

daugelio rūšių smulkieji mašalai vidutinio klimato juostose pasirodo pavasario pabaigoje, dalis 

šių vabzdžių išlieka ir per visą vasarą (Blanton and Wirth, 1979). Didžiausia smulkiųjų mašalų 

įvairovė Kuršių nerijoje taip pat yra fiksuojama pavasario pabaigoje – vasaros pradžioje 

(Trukhan et al., 2003). Mokslininkai yra nustatę, kad smulkieji mašalai aktyviausiai krauju 

maitinasi vakarais, pradėjus temti, bei rytais, švintant (Blanton and Wirth, 1979; Young and 

Perkins, 1984).  

Tyrimų metu Kuršių nerijoje buvo identifikuoti trylikos rūšių Culicoides 

kraujasiurbiai mašalai: Culicoides obsoletus, C. impunctatus, C. punctatus, C. albicans, C.  

festivipennis, C. reconditus, C. segnis, C. pallidicornis, C. pictipennis, C. impunctatus ir C. 

salinarius, C. fascipennis, C. stigma, tačiau pastarosios trys nuo 1993 metų Kuršių nerijoje 

aptiktos nebuvo (Glukhova and Valkiūnas G., 1993; Liutkevicius, 2000b; Trukhan et al., 2003; 

Bernotienė, 2006).  

Nors Culicoides mašalai yra itin plačiai paplitę ir manoma, kad yra pagrindiniai  

paukščių parazitų vektoriai, šiuo metu, atliekant tyrimus Europoje, tik dvylikos Culicoides 

rūšių mašaluose yra aptiktos paukščių hemosporidijos (Bobeva et al., 2013, 2014; Synek et al., 

2013; Bernotienė et al., 2019; Bukauskaitė et al., 2019). Visgi, vis dar nėra aišku, ar visų 

dvylikos rūšių mašalai gali dalyvauti Haemoproteus genties parazitų transmisijoje, nes tai 

duomenys gauti tyrimų, kuriuose buvo naudojamas tik PGR metodas, metu, tad gali būti, kad 

aptiktų parazitų sporogonija mašaluose nevyksta, o parazitai į mašalą pateko jam besimaitinant 

paukščių krauju (Valkiūnas et al., 2013). Mokslininkams tiriant Kuršių nerijoje ir Verkių 

regioniniame parke vykstančią Haemoproteus parazitų transmisiją yra pavykę nustatyti 

septynias rūšis, aptinkamas šiose teritorijose ir galimai galinčias pernešti Haemoproteus 
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genties hemosporidijas: Culicoides circumscriptus, C. festivipennis, C. kibunensis, C. 

pictipenis, C. segnis, C. scoticus ir C. impunctatus (Bernotienė et al., 2019). Gausiausi iš šių 

Kuršių nerijoje yra Culicoides impunctatus mašalai ir literatūroje galima rasti informacijos, jog 

eksperimentiškai nustatyta, kad šios rūšies mašalai gali pernešti trylikos Haemoproteus genties 

genetinių linijų parazitus (Žiegytė et al., 2017). Nors iki šiol buvo manoma, kad būtent C. 

impunctatus mašalai yra svarbiausi Haemoproteus genties hemosporidijų vektoriai Kuršių 

nerijoje (Valkiūnas et al., 2002; Žiegytė et al., 2017), tačiau abejonių dėl šios rūšies vaidmens 

Haemoproteus parazitų pernešime jaunikliams kelia tai, jog C. impunctatus mašalų pasirodymo 

laikas (apie birželio 10 d.) gali nesutapti su laiku, kai aptinkami hemosporidijomis užsikrėtę 

paukščių jaunikliai, o taip pat šie mašalai Kuršių nerijoje yra paplitę gana lokaliai ir aptinkami 

gana trumpai (Liutkevicius, 2000a; Truchan, M. et al., 2001), tad neturėtų būti laikomi 

svarbiausiais Haemoproteus hemosporidijų vektoriais šiame regione. Siekiant išaiškinti 

Haemoproteus genties hemosporidijų pernešėjus Kuršių nerijoje reiktų atkreipti dėmesį į kitus, 

daug mažiau ištirtus ir literatūroje aptariamus Culicoides genties smulkiuosius mašalus. 

Leucocytozoon genčiai priklausančius parazitus pernešantys upiniai mašalai 

(Simuliidae šeima) yra didelė grupė, apjungianti daugiau kaip 1800 vabzdžių rūšių (Adler et 

al., 2004). Šie dvisparniai vabzdžiai taip pat yra paplitę visame pasaulyje, o didžiausias 

aptinkamų rūšių skaičius yra registruojamas Paleartinėje zonoje. Upiniai mašalai krauju 

maitinasi išskirtinai tik dienos metu. Šie vabzdžiai aptinkami besimaitinantys visos dienos 

metu, tik itin saulėtose ir įkaitusiose vietose gali būti stebimas maitinimosi ciklo pasikeitimas 

į rytinį ir vakarinį (Adler et al., 2004).  

Upiniams mašalams vystytis yra reikalingas tekantis vanduo (Bernotienė, 2003; 

Adler et al., 2004), todėl yra manoma, kad tam tikrose teritorijoje, pavyzdžiui, Kuršių nerijoje, 

kur nėra upinių mašalų vystymuisi reikalingų sąlygų, šių vabzdžių pernešamų parazitų 

transmisija vykti neturėtų (Valkiūnas, 2005). Visgi, yra duomenų, kad upiniai mašalai gali būti 

aptinkami ir Kuršių nerijos šiaurinėje dalyje (aplink Juodkrantę), tačiau piečiau Juodkrantės 

upinių mašalų neaptinkama (duomenys nepublikuoti). Taip pat, verta atkreipti dėmesį, kad 

mokslininkai teigia, jog upiniams mašalams yra gana įprastas plitimas vėju, tokiu būdu šie 

kraujasiurbiai vabzdžiai gali įveikti didelius atstumus (Adler et al., 2004) ir patekti į teritorijas, 

kuriose nėra lervų vystymuisi tinkamų sąlygų.  

 Informacijos apie tai, kurie upiniai mašalai gali vykdyti konkrečių  

Leucocytozoon genties hemosporidijų transmisiją nėra daug. Tyrimai, atlikti Šiaurės 

Amerikoje nustatė, kad vieni pagrindinių Simuliidae upinių mašalų, atsakingų už 

hemosporidinių parazitų transmisiją centrinėje Jungtinių Amerikos Valstijų dalyje, yra 
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Simulium silvestre rūšies mašalai (Murdock et al., 2015). 46,2 procentų visų tirtų šios rūšies 

upinių mašalų buvo užkrėsti Leucocytozoon hemosporidijų infekcijomis. Iš viso S. silvestre 

rūšies mašaluose buvo nustatytos 24 skirtingų genetinių linijų hemosporidiniai parazitai 

(Murdock et al., 2015). Visgi, šie šios rūšies kraujasiurbiai vabzdžiai yra aptinkami tik Šiaurės 

Amerikoje ir mažose teritorijose Skandinavijos šiaurinėje dalyje, tad Europoje paplitusių 

Leucocytozoon genties parazitų vektoriai yra kiti Simuliidae šeimos dvisparniai.  

 MalAvi duomenų bazės duomenimis3 Europoje yra nustatytos tik dvi Simuliidae 

šeimos mašalų rūšys, kurių atstovai gali dalyvauti hemosporidinių paukščių parazitų 

transmisijoje: Simulium vernum yra plačiai Europoje paplitusi upinių mašalų rūšis, šios rūšies 

mašalai taip pat aptinkami ir Lietuvoje, perneša penkių Leucocytozoon genetinių linijų (lBT2, 

lEUSE2, lNEVE01, lPARUS4 ir lPARUS25) parazitus; S. securiforme dalyvauja lEUSE1 ir 

lSTUR1 genetinėms linijos priskiriamų parazitų transmisijoje.   

 

1.6.PAUKŠČIŲ HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ TRANSMISIJA IR 

PAPLITIMAS PASAULYJE 

 

 Nors mokslininkai yra išaiškinę, kokioms šeimoms priklausantys vektoriai 

dalyvauja skirtingų genčių parazitų pernešime, tačiau vis dar yra surinkta pakankamai mažai 

informacijos apie konkrečių vabzdžių rūšių vaidmenį tam tiktų rūšių ar genetinių linijų parazitų 

transmisijoje. Iš visų pasaulyje cirkuliuojančių paukščių hemosporidinių parazitų MalAvi 

duomenų bazės duomenimis4 tik 197-ių genetinių linijų parazitai turi nustatytus ir patvirtintus 

vektorius. Kaip hemosporidinių parazitų vektoriai nustatyti 64-ios rūšių kraujasiurbiai 

vabzdžiai (1 lentelė). Taip pat nėra visiškai aiškus ir konkrečių rūšių ar genetinių linijų 

hemosporidinių parazitų paplitimas pasaulyje.   

Dėl specifiško hemosporidinių parazitų gyvenimo ciklo paukščiai šiais parazitais 

užsikrėsti gali tik tose teritorijose, kuriose konkretus parazitas yra pernešamas t.y. teritorijos, 

kuriose gyvena ir tam parazitui pernešti reikalingi vabzdžiai. Suaugęs ir šiltuosiuose kraštuose 

jau žiemojęs paukštis gali užsikrėsti tose teritorijose paplitusiomis hemosporidijomis, tačiau 

grįžęs į perėjimo teritorijas parazitas nebūtinai bus perneštas kitiems paukščiams. Dėl šios 

priežasties mokslininkams tiriant tik pirmamečiuose, žiemoti dar neišskridusiuose, 

jaunikliuose aptinkamus hemosporidinius parazitus galima nustatyti, kokių rūšių ir genetinių 

 
3 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. balandžio 12 d.] 
4 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. balandžio 12 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table
http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table
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linijų parazitai yra paplitę ir pernešami atitinkamose teritorijose, taip pat nustatyti tose 

teritorijose gyvenančius vektorius, jų užsikrėtimą hemosporidiniais parazitais bei taip 

identifikuoti skirtingų genetinių linijų parazitus pernešančius vabzdžius (Dunn et al., 2017). 

 

1 lentelė. Kraujasiurbių vabzdžių šeimos ir šioms šeimoms priklausančių 

kraujasiurbių vabzdžių, identifikuotų kaip hemosporidinių paukščių parazitų vektoriai, 

skaičius. Duomenys gauti remiantis MalAvi duomenų bazės duomenimis5. 

Kraujasiurbių vabzdžių šeima Rūšių, nustatytų kaip hemosporidinių 

parazitų vektoriai, skaičius 

Ceratopogonidae 9 

Culicidae 42 

Hippoboscidae 1 

Simuliidae 12 

 

Antroje lentelėje (2 lentelė) pateikiama MalAvi duomenų bazėje registruotų 

Kuršių nerijoje aptiktų paukščių hemosporidinių parazitų sąrašas, tačiau mokslininkams vis dar 

trūksta duomenų apie tai, kurie iš parazitų šiame regione cirkuliuoja ir yra pernešami, o kuriais 

paukščiai užsikrėtė žiemodami pietinėje Europos dalyje ar Afrikoje ir šiuose regionuose buvo 

identifikuoti tik suaugusiuose paukščiuose.  

MalAvi duomenų bazės duomenimis (2 lentelė) Kuršių nerijoje esančioje 

žiedavimo stotyse yra sugauti paukščiai, užsikrėtę Plasmodium ashfordi rūšiai priklausančiu 

(genetinės linijos pGRW02) parazitu, tačiau, mokslininkai yra nustatę, kad šiai genetinei linijai 

priskiriamų parazitų pernešimas vyksta tik Afrikoje, o Europoje šios genetinės linijos parazitai 

yra aptinkami tik suaugusiuose paukščiuose (Mendes et al., 2013). Svarbu atkreipti dėmesį, 

kad net ir tos pačios rūšies parazitai gali būti pernešami visiškai skirtingose teritorijose. 

Pavyzdžiui, Plasmodium relictum parazitų, priskiriamų pGRW04 genetinei linijai, transmisija 

vyksta Afrikoje (Waldenström et al., 2002), o tos pačios rūšies pSGS1 genetinės linijos 

parazitai yra pernešami tiek Afrikoje, tiek šiaurinėje Europos dalyje (Krizanauskiene et al., 

2006; Hellgren et al., 2007).  

Nustatyta, kad didesnis hemosporidinių parazitų sukeliamų infekcijų skaičius yra 

fiksuojamas vietovėse, kuriose paukščiai turi nuolatinį kontaktą su kraujasiurbiais vabzdžiais. 

Tokie pavyzdžiai yra aprašyti su Plasmodium genties parazitais Šiaurės Amerikoje (Medeiros 

et al., 2015), taip pat,  Leucocytozoon hemosporidijomis Pietų Amerikoje, kur buvo išaiškinta, 

 
5 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. balandžio 11 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report3=Vector+Data+Table
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kad daugiau Leucocytozoon parazitais užsikrėtusių paukščių yra aukščiau nuo jūros lygio 

esančiose platumose, kuriose veisiasi daugiau šiuos parazitus pernešančių upinių mašalų (Lotta 

et al., 2016). Remiantis šiais duomenimis, galima padaryti dvi išvadas. Pirmiausiai, atliekant 

hemosporidinių parazitų tyrimus paukščių jaunikliuose Kuršių nerijoje, galima tikėtis 

identifikuoti tų genetinių linijų parazitus, kurių vektoriai yra plačiai paplitę šiame regione. 

Antra, identifikavus didelį kiekį konkrečios hemosporidinių parazitų rūšies ar genetinės linijos 

individų, galima tikėtis, kad šių parazitų pernešime dalyvauja dažnai toje vietovėje atitinkamu 

laiku aptinkami kraujasiurbiai vabzdžiai.   

 

2 lentelė. Paukščių hemosporidinių parazitų genetinių linijų, aptinkamų Kuršių 

nerijoje, sąrašas pagal parazitų gentis. Duomenys gauti iš MalAvi duomenų bazės6. 

Haemoproteus  Plasmodium  Leucocytozoon 

hACDUM1 hFALSUB01 hROFI2  pAEFUN01  lACNI1 

hACDUM2 hGAGLA07 hRW1  pASOT05  lAEFUN02 

hARW1 hGRW01 hRW3  pCOLL4  lASOT06 

hASOT03 hHAWF1 hSFC1  pCOLL6  lASOT1 

hASOT04 hHIICT1 hSFC3  pGRW02  lASOT3 

hCCF1 hHIICT3 hSFC4  pGRW09  lCB1 

hCCF2 hHIICT4 hSISKIN1  pGRW11  lSISKIN2 

hCCF3 hHIICT5 hSW1  pLZFUS01  lSTOCC06 

hCCF4 hLULU1 hSW3  pRTSR1  lSTUR1 

hCCF5 hLWT2 hSYAT01  pSGS1  lTUMER09 

hCCF6 hMW1 hSYAT02  pSW2    

hCIRCUM01 hPARUS1 hSYAT03  pSW5    

hCOLL2 hPARUS5 hSYAT07  pSYBOR02    

hCOLL3 hPFC1 hSYAT11  pTURDUS1    

hCUKI1 hPHSIB1 hSYAT16  pWW15    

hCULKIB01 hPHSIB2 hSYBOR01       

hCWT2 hPHYBOR04 hSYBOR03       

hCWT3 hRB1 hTURDUS2       

hCWT4 hRBS1 hWW1       

hCWT5 hROBIN1 hWW2       

hCWT7 hROFI1 hWW5       

 

Tačiau, mokslininkai yra nustatę ir atvejų, kai tinkamų vektorių paukščių 

perėjimo vietose buvimas nebūtinai reiškia, kad parazitų transmisija vyks. Vieni tokių 

pavyzdžių yra Haemoproteus hirundinis ir H. nucleocondensus rūšių parazitų, parazituojančių 

 
6 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report4=Hosts+And+Sites+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. balandžio 11 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report4=Hosts+And+Sites+Table
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langines kregždes (Delichon urbica) ir didžiąsias krakšles (Acrocephalus arundinaceus) 

pernešimas. Nustatyta, kad šiais parazitais paukščiai užsikrečia žiemodami, o Europoje šių 

parazitų transmisija fiksuota nebuvo (Bensch et al., 2007; Križanauskiene et al., 2012). Dėl 

šios priežasties buvo manoma, kad šių parazitų pernešimas Europoje nevyksta dėl čia nesančių 

tinkamų vektorių. Visgi, mokslininkams pavyko nustatyti, kad pilną vystymosi ciklą šie 

parazitai gali išgyventi ir būti pernešami Europoje plačiai paplitusių Culicoides nubeculosus 

mašalų (Chagas et al., 2019). Tai reiškia, kad viena pagrindinių sąlygų parazitų transmisijai 

vykti – vektoriai – Europoje yra, tačiau pernešimas paukščių perėjimo vietose nevyksta. 

Manoma, kad tam įtakos gali turėti ir kiti su vektoriais susiję ekologiniai veiksniai. Viena iš 

mokslininkų keliamų hipotezių yra ta, kad abiejų parazituojamų rūšių paukščiai perėjimo 

vietose lizdus suka Culicoides mašalams sunkiai pasiekiamose vietose. Pavyzdžiui, langinių 

kregždžių lizdai yra arti žmonių gyvenamųjų vietų, angos į lizdus yra labai siauros, tad gali 

nepritraukti mašalų, krakšlių lizdai sukami vietose, kur dažniausiai vėjuota, tad tai taip pat 

sumažina mašalų maitinimosi šių paukščių jauniklių krauju galimybes (Chagas et al., 2019). 

Tad gali būti, kad ne tik vektorių gausumas, bet ir įvairios ekologinės sąlygos gali daryti įtaką 

parazitų transmisijai.  

 

1.7.MUSINUKINIAI IR ZYLINIAI PAUKŠČIAI KURŠIŲ NERIJOJE 

 

 Musinukiniai (Muscicapidae) ir zyliniai (Paridae) paukščiai, priklausantys 

žvirblinių (Passeriformes) būriui, yra vieni dažniausiai aptinkamų paukščių Europoje. Taip pat 

mokslininkai teigia, kad žvirbliniai paukščiai dažniau nei kitų būrių paukščiai užsikrečia 

hemosporidiniais parazitais (Valkiūnas, 2005). Šiuo metu žinoma, kad Kuršių nerijoje gali būti 

aptinkamos keturių rūšių musinukiniai paukščiai ir septynioms rūšims priklausantys zyliniai 

paukščiai. 

 Musinukinių šeimos paukščiai yra  paplitę visoje Eurazijoje ir Afrikoje (del Hoyo 

et al., 2006). Kuršių nerijoje yra aptinkamos visų keturių Lietuvoje aptinkamų rūšių paukščiai: 

Ficedula hypoleuca, Ficedula parva, Ficedula albicollis ir Muscicapa striata (Kurlavičius et 

al., 2020). Visų šių rūšių paukščiai žiemoja Afrikoje arba Azijoje, o Kuršių nerijoje ir kitose 

šio klimato zonos dalyse peri. Į perėjimo vietas šie paukščiai grįžta balandžio pabaigoje – 

gegužės pradžioje. Anksčiausiai perėjimo vietose pasirodo margasparnės musinukės (F. 

hypoleuca), visos rūšys stebimos iki rugpjūčio pabaigos – rugsėjo pradžios, tik F. hypoleuca 

kartais aptinkama ir spalio mėnesį (Kurlavičius et al., 2020).  
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 Ficedula ir Muscicapa gentims priklausantys paukščiai dažniausiai lizdus krauna 

uoksuose, drevėse, dažnai įsikuria inkiluose. Perėti pradeda gegužės mėnesį. Jaunikliai lizdus 

palieka po 3-4 savaičių. Šių rūšių paukščiai veda vieną vadą per perėjimo sezoną (del Hoyo et 

al., 2006).  

 Zyliniai paukščiai paplitę visoje Eurazijoje, Afrikoje, Šiaurės Amerikoje (Gosler 

and Clement, 2007). Kitaip nei musinukiniai, šie paukščiai yra artimi migrantai ir žiemoti 

pasitraukia į piečiau Europoje esančias teritorijas, tačiau dažniausiai Europos zylinių paukščių 

populiacijos žiemoti į Afriką ar Aziją neskrenda (Gosler and Clement, 2007; Kurlavičius et al., 

2020). Vienintelė pietrytiniame Baltijos jūros regione aptinkama zylinių šeimos rūšis, kuriai 

priklausantys paukščiai kas metus žiemoja toliau pietų Europoje arba šiaurinėje Afrikos dalyje 

yra ūsuotoji zylė (Panurus biarmicus). Šios rūšies paukščiai Lietuvoje stebimi nuo balandžio 

iki spalio mėnesio, tačiau Kuršių nerijoje sutinkami itin retai (Kurlavičius et al., 2020). 

Manoma, kad šaltuoju metų laiku šiame regione sutinkami zyliniai paukščiai yra čia 

žiemojantys, o paprastai peri šiaurinėje Europos dalyje.  

Lizdus zyliniai paukščiai krauna uoksuose, įvairiuose plyšiuose, olose, plėšriųjų 

paukščių lizdų nišose, gali perėti ir inkiluose. Šioje klimato zonoje zyliniai paukščiai paprastai 

perėti pradeda balandžio pabaigoje, jaunikliai lizdus palieka po maždaug keturių – penkių 

savaičių. Dažnai zyliniai paukščiai gali vesti dvi vadas jauniklių per metus (Gosler and 

Clement, 2007; Kurlavičius et al., 2020).  

 Literatūroje galima rasti šiek tiek informacijos apie šių rūšių paukščių 

užsikrėtimą hemosporidiniais parazitais (3 lentelė), tačiau šiuo, kaip ir anksčiau paminėtais 

atvejais, nėra visiškai aišku, ar paukščiai užsikrėtė parazitais savo perėjimo, ar žiemojimo 

vietose. Šio tyrimo metu bus siekiama nustatyti, kokie hemosporidiniai parazitai gali būti 

identifikuojami zylinių ir musinukinių paukščių jaunikliuose, patvirtinant, kad identifikuotų 

genetinių linijų parazitai tikrai cirkuliuoja ir yra vektorių pernešami Kuršių nerijoje.  
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3 lentelė. Paukščių hemosporidinių parazitų genetinių linijų, identifikuotų 

Paridae ir Muscicapidae šeimų paukščiuose Kuršių nerijoje, sąrašas pagal parazitų gentis. 

Duomenų apie  Leucocytozoon genties hemosporidijų parazitus nėra. MalAvi duomenų bazės 

informacija7.  

Paukščių 

šeima Paukščio rūšis 

Parazitų genetinė linija 

Haemoproteus Plasmodium 

Paridae 

Cyanistes caeruleus 

hPARUS1 

  hPHSIB1 

Parus major 

hPARUS1 

pSGS1 

hPARUS5 

hPHSIB1 

hWW2 

Lophophanes cristatus hCCF5   

Periparus ater hPARUS1 pTURDUS1 

Poecile montanus hPARUS1   

Poecile palustris hPARUS1   

Muscicapidae 

Muscicapa striata 

hHAWF1 

pSGS1 

hCOLL3 

hSFC1 

hSFC4 

Ficedula hypoleuca 

hCOLL2 

pGRW09 hCOLL3 

hPFC1 

pRTSR1 hPHSIB1 

hSFC3 

pSGS1 hWW1 

 

Tyrimų metu nustatyta, kad atskirų musinukinių ir zylinių paukščių rūšių 

populiacijų užsikrėtimas hemosporidiniais parazitais gali siekti net apie 90 procentų visų tirtų 

paukščių. Kuršių nerijoje 20-ojo amžiaus pabaigoje atlikti tyrimai atskleidė, kad atskirų 

paukščių rūšių užsikrėtimas hemosporidiniais parazitais gali siekti net ir 100 procentų 

(Glukhova and Valkiūnas G., 1993). 

Pastaruoju metu Europoje vykdomi tyrimai atskleidžia panašias tendencijas. 

Pavyzdžiui, Vokietijoje atliktas tyrimas parodė, kad šešių dažnai Vokietijoje aptinkamų 

žvirblinių paukščių (Cyanistes caeruleus, Parus major, Periparus ater, Poecile montanus, 

Ficedula hypoleuca, Sitta europaea) užsikrėtimas hemosporidiniais parazitais siekė 31.3 

procentų Haemoproteus genties hemosporidijomis, 12.5 procentų – Plasmodium ir net 71 

procentas Leucocytozoon parazitais (4 lentelė) (Schumm et al., 2019).  

 

 
7 http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report4=Hosts+And+Sites+Table Prieiga per internetą 

[2020 m. balandžio 11 d.] 

http://130.235.244.92/bcgi/malaviReport.cgi?report4=Hosts+And+Sites+Table
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4 lentelė. Šešių paukščių rūšių užsikrėtimas skirtingų genčių hemosporidiniais 

paukščių parazitais (Schumm et al., 2019).  

Paukščių rūšis Užsikrėtimų konkrečios genties parazitais dažnis procentais 

Haemoproteus Plasmodium Leucocytozoon 

Cyanistes caeruleus 32.6 10.3 94.8 (suaugę paukščiai) 

ir 0.0 (jaunikliai) 

Parus major 40.6 21.9 77.5 (suaugę paukščiai) 

ir 3.5 (jaunikliai) 

Periparus ater  0.0 25.0 25.0 

Poecile montanus  10.0 20.0 0.0 

Ficedula hypoleuca 21.4 0.0 0.0 

Sitta europaea 20.0 0.0 30.0 

 

 Svarbu atkreipti dėmesį, kad toks aukštas užsikrėtimų Leucocytozoon genties 

parazitais lygis Vokietijoje buvo nustatytas pirmą kartą (Schumm et al., 2019). Anksčiau 

atliktų tyrimų rezultatai parodė, kad apie 5-20 procentų paukščių gali būti užsikrėtę 

Leucocytozoon genties hemosporidijomis (Krone et al., 2001; Wiersch et al., 2007; Santiago-

Alarcon et al., 2016). Mokslininkai tai aiškina tuo, kad ankstesni tyrimai būdavo atliekami 

vietovėse, kuriose nėra arba yra gerokai mažiau tinkamų sąlygų Leucocytozoon genties 

vektoriams – upiniams mašalams vystytis (Schumm et al., 2019). Šis teiginys dar kartą 

patvirtina, kad hemosporidinių parazitų tyrimams yra itin svarbi informacija apie šių parazitų 

vektorius, šių kraujasiurbių vabzdžių biologiją ir prisitaikymą.  
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2. TYRIMO MEDŽIAGA IR NAUDOTI METODAI 

 

2.1.TYRIMO MEDŽIAGA 

 

Zylinių (Paridea) ir musinukinių (Muscicapidea) šeimoms priklausančių 

paukščių kraujo mėginiai Gamtos tyrimų centro Ekologijos instituto P. B. Šivickio 

parazitologijos laboratorijos darbuotojų buvo surinkti 2016, 2018 ir 2019 metais Kuršių 

nerijoje (Kaliningrado srityje) esančioje Rusijos mokslų akademijos Zoologijos instituto 

Rybachy (Rasytės) paukščių žiedavimo stotyje (55°15’N, 20°86’E). Paukščiai buvo sugauti 

voratinkliniais tinklais. Dalis margasparnių musinukių jauniklių buvo sugauti dar nepalikę 

perėjimo vietos – lizduose. Iš sugautų individų sparno venos buvo paimamas kraujas: padaromi 

du tepinėliai mikroskopavimui ir apie 30μl kraujo užfiksuojama SET buferyje (0,015 M NaCl, 

0,05 M Tris, 0,001 M EDTA; pH = 8,0). Paėmus kraują paukščiai buvo paleisti į laisvę. 

Mėginiai buvo laikomi kambario temperatūroje, vėliau pervežti į laboratoriją ir užšaldyti.  

 Culicoides genties mašalų patelės buvo surinktos iš paukščių užimtų inkilų (2 

pav.) pagal 2008 metais aprašytą metodiką (Tomás et al., 2008). Inkilai buvo įtaisyti 

medžiuose, neviršijant dviejų metrų aukščio.  

 

 

2 pav. Culicoides mašalams gaudyti parengtas inkilas (Tomás et al., 2008). Nuot. 

aut. dr. Rasa Bernotienė.  
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Petri lėkštelės buvo sudrėkinamos aliejumi ir pritvirtinamos prie inkilo stogo 

vidinės dalies. Tokiu būdu į inkilą įskridę mašalai prilimpa prie Petri lėkštelės ir taip gali būti 

surenkami. Petri lėkštelės į inkilus buvo įdedamos kelis kartus per savaitę nuo gegužės 

pabaigos iki liepos pabaigos. Petri lėkštelės inkile paliekamos per naktį, o ryte surenkamos ir 

iš jų surenkami Culicoides mašalai. Darbe tirta medžiaga surinkta Adomo Lekavičiaus Neries 

regioniniame parke (54°50'N, 24°58'E) 2017 metų gegužės ir birželio mėnesiais, o taip pat dr. 

Rasos Bernotienės ir Lenos Platonovos bei dr. Ritos Žiegytės Kuršių nerijoje (Kaliningrado 

srityje) 2012, 2018 ir 2019 metais gegužės, birželio ir liepos mėnesiais inkiluose surinkti 

Culicoides mašalai.  

Tiek paukščių, tiek mašalų rinkimo metu kiekvienas surinktas mėginys buvo 

aprašomas žurnale, kuriame buvo nurodoma visa su mėginiu susijusi informacija, o taip pat ir 

šio mėginio surinkimo data.  

 

2.2.TYRIMO METU NAUDOTI METODAI 

 

2.2.1. DNR IŠSKYRIMAS IŠ PAUKŠČIŲ KRAUJO MĖGINIŲ 

 

DNR išskyrimui iš užšaldytų suspenduotų kraujo mėginių buvo naudojamas 

standartinis DNR išskyrimo Amonio acetatu protokolas (Crouse and Amorese, 1987). Šis 

protokolas yra skirtas išsodinti visą mėginyje esančią DNR – tiek parazito, tiek paukščio, tačiau 

PGR reakcijos metu fragmento padauginimui naudojami pradmenys prisikabina tik prie 

parazito mitochondrinio citochromo b geno fragmento, tad visa likusi DNR reikšmingos įtakos 

eksperimentui nedaro.  

250 μL kraujo ir SET buferio suspensijos (paimant kaip įmanoma daugiau gličios 

masės ar krešulių) buvo perpilta į 1,5 mL centrifuginį mėgintuvėlį ir pridėjus 7 μL 20 proc. 

SDS bei 5 μL 20 mg/ml Proteinazės K buvo palikta per naktį 56°C temperatūros vandens 

vonelėje skaidyti.  

Po nakties į suspensiją buvo pridėti 250 μL 4M amonio acetato ir visa suspensija 

buvo palikta valandai (kas 15-20 min. gerai išmaišant). Praėjus šiam laikui mėgintuvėlis buvo 

centrifuguojamas 10 min 13000 aps./min. Po centrifugavimo supernatantas buvo nupilamas į 

naują 1,5 mL centrifuginį mėgintuvėlį, paliekant tirštą masė nepaliestą. Į supernatantą įpylus 

1mL 100 proc. EtOH ir viską sumaišius purtykle mėginys buvo vėl centrifuguojamas 13000 

aps./min. 15 min. Po centrifugavimo supernatantas buvo nupilamas, o į mėgintuvėlį įpilama 
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1mL 70 proc. EtOH, kuris iš karto išpilamas. Atidaryti mėgintuvėliai paliekami per naktį 

traukos spintoje nudžiūti. Po nudžiūvimo į mėgintuvėlį, kuriame yra išskirta DNR, įpilama 

100μL 1x TE buferio, suspenduoti išskirtą DNR. 

 

2.2.2. DAUGYBINIS GENO FRAGMENTO PADAUGINIMAS (PGR REAKCIJA) 

 

Siekiant išsiaiškinti kraujo mėginius, kurie yra užkrėsti paukščių 

hemosporidijomis bei nustatyti jų rūšis ir genetines linijas, reikalinga padauginti šių parazitų 

mitochondrinio citochromo b geno fragmentą. Daugybiniam šio geno fragmento padauginimui 

buvo naudota lizdinė polimerazės grandininė reakcija (nested PCR). Į 0,2 ml mėgintuvėlį įpilta: 

iš kraujo mėginių išskirta 2μl DNR matrica, 12,5 μl MyTaq PGR Red Mix (Bioline) reakcijos 

mišinio, po 1μl pradmenų (5 lentelė) bei 8,5 μl distiliuoto vandens. PGR reakcijos buvo 

vykdomos pagal protokolus, numatytus mokslinėje literatūroje (5 lentelė). PGR reakcijų metu 

buvo naudojamas dvi teigiamos kontrolės ir neigiama kontrolė. Teigiamoms kontrolėms buvo 

naudojami mėginiai su žinoma hemosporidinių parazitų infekcija, viename mėginyje buvo 

žinoma Haemoproteus genties hemosporidijų infekcija, o kitame – Leucocytozoon. Neigiamai 

kontrolei buvo naudojamas distiliuotas vanduo.   

 

5 lentelė. Lizdinės PGR reakcijose naudotų DNR pradmenų sąrašas su 

amplifikacijos reakcijos protokolo literatūros šaltiniais. 

 Hemosporidijų gentis, kurios atstovų 

mitochondrinio citochromo b geno 

fragmentai dauginami 

Naudojami 

DNR 

pradmenys 

Amplifikacijos 

reakcijos protokolo 

literatūros šaltinis 

I PGR 

reakcija 

Haemoproteus, Plasmodium ir 

Leucocytozoon 

HaemNFI ir 

HaemNR3 

(Hellgren et al., 

2004) 

II PGR 

reakcija 

Haemoproteus ir Plasmodium HaemF ir 

HaemR2 

(Bensch et al., 2000) 

Leucocytozoon HaemFL ir 

HaemR2L 

(Hellgren et al., 

2004) 

 

2.2.3. AGAROZĖS GELIO DNR ELEKTROFOREZĖ 

 

Iš visų kraujo mėginių išskyrus DNR ir atlikus lizdinę PGR su mitochondrinio 

citochromo b geno fragmentą dauginančiais hemosporidijoms specifiniais pradmenimis (5 

lentelė) buvo atlikta elektroforezė siekiant įvertinti PGR reakcijos rezultatus: paruoštas 2 

procentų agarozės gelis, panaudotas MidoriGreen dažas (NIPPON Genetics Europe, 

Germany). Į elektroforezės gelį įnešta po 3μl antrojo lizdinės PGR produktų. Elektroforezė 
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vyko 30 min., 100V įtampoje. Po elektroforezės gelis nufotografuotas apšvietus UV spindulių 

lempa.  Hemosporidiniais parazitais užkrėsti yra tie mėginiai, kurių elektroforezės gelyje 

matomi padauginti specifiniai maždaug 500 bazių porų ilgio DNR fragmentai (3 pav.). Iš šių 

mėginių išsodinti PGR produktai buvo siunčiami sekoskaitai.  

 

  

3 pav. Elektroforezės gelio nuotrauka. Nuotraukoje matomi dalies 2018 m. 

sugautų paukščių mėginių rezultatai. Viršutinėje eilutėje mėginiai tiriami su Haemoproteus ir 

Plasmodium genčių hemosporidijoms specifiniais pradmenimis, o apatinėje – Leucocytozoon. 

Raudonomis rodyklėmis pažymėta lokacija, kurioje matosi maždaug 500 bazių porų ilgio DNR 

grandinės fragmentai t.y. šie mėginiai yra užkrėsti hemosporidiniais parazitais. Žalios spalvos 

rodykle pažymėta teigiama kontrolė, mėlyna – neigiama. 

 

2.2.4. PGR METU GAUTŲ PRODUKTŲ PARUOŠIMAS SEKOSKAITAI 

 

Lizdinės PGR metu gautų produktų paruošimas sekoskaitai buvo vykdomas pagal 

išsodinimo amonio acetatu protokolą (Crouse and Amorese, 1987).  

Į 0,5mL centrifuginį mėgintuvėlį buvo įpilta 11μL amonio acetato, 21 μL PGR 

produktų (antrosios PRG, jei amplifikacija vyko lizdinės PGR būdu), 37μL 99 proc. EtOH, 

viskas sumaišyta ir palikta kambario temperatūroje. Praėjus 15 min. mėginys centrifuguojamas 

10000 aps./min. 10 min. Po centrifugavimo supernatantas nupilamas, į mėgintuvėlį įpilama 

150μL šaldiklyje atšaldyto 70 proc. EtOH, mėginys dar kartą centrifuguojamas 10000 aps./min. 

5 min. Supernatantas nupilamas, o mėgintuvėliai paliekami traukos spintoje per naktį išdžiūti. 

Po to užpilama 17μL dH2O PGR produktams suspenduoti. Po išskyrimo mėginiai buvo 

perpilami į sekoskaitos mėgintuvėlį ir išsiunčiami sekoskaitai.  
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2.2.5. GENO FRAGMENTŲ SEKOSKAITA 

 

Fragmentų sekoskaita buvo vykdoma nuo 5‘ galo su HaemF (Haemoproteus ir 

Plasmodium gentims priklausančių parazitų atveju) ir HaemFL (Leucocytozoon genčiai 

priklausančių parazitų atveju) pradmenimis, kaip nurodyta sekoskaitos protokole (Bensch et 

al., 2000). Naudojamas Big Dye metodas, o mėginiai patalpinti į ABI PRISM TM 3100 

kapiliarinį sekoskaitos robotą. 

 

2.2.6. HEMOSPORIDINIŲ PAUKŠČIŲ PARAZITŲ IDENTIFIKAVIMAS 

NAUDOJANTIS BIOINFORMATINĖMIS PROGRAMOMIS 

 

Po sekoskaitos gautos mitochondrinio citochromo b geno fragmento sekos buvo 

lyginamos su NCBI8 ir MalAvi9 duomenų bazėse deponuotomis sekomis. Taip buvo 

identifikuojama, kokiai genetinei linijai priklausantys hemosporidiniai parazitai buvo aptikti 

kraujo mėginyje. Šios sekos buvo suredaguotos ir lyginamos naudojantis BioEdit10 programine 

įranga (Hall, T., 1999). Mišrios infekcijos, kai viename kraujo mėginyje buvo daugiau nei 

vienai genetinei linijai priskiriamų paukščių hemosporidinių parazitų, buvo identifikuotos 

pagal dvigubus nukleotidų pikus gautos DNR sekos elektroferogramoje.  

 

2.2.7. HEMOSPORDINIŲ PAUKŠČIŲ PARAZITŲ IDENTIFIKAVIMAS 

TRADICINIAIS METODAIS (MIKROSKOPAVIMAS) 

 

Visi 2016, 2018 ir 2019 metais surinkti paukščių kraujo mėginiai buvo įvertinti 

mikroskopuojant mėginių kraujo tepinėlius. Tepinėliai buvo išdžiovinti ore ir fiksuoti 

metanolyje bei nudažyti Gimsa dažais kaip tai numato jų parengimo protokolas (Valkiūnas et 

al., 2008). Mikroskopavimas buvo atliktas Gamtos tyrimų centro P. B. Šivickio parazitologijos 

laboratorijos doktorantės E. Platonovos siekiant užtikrinti molekuliniais tyrimo metodais gautų 

duomenų patikimumą. Šio įvertinimo metu gauta informacija buvo sulyginta su PGR metodu 

pagrįsta identifikacija.  

 

 

 
8 http//www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST Prieiga per internetą 
9 http://130.235.244.92/Malavi/ Prieiga per internetą 
10 versija 7.0.5.3.; http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html Prieiga per internetą [2020 m. kovo 

5 d.] 

http://130.235.244.92/Malavi/
http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html
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2.2.8. PAUKŠČIŲ HEMOSPORIDINIŲ PARAZITŲ SMULKIUOSIUSE 

MAŠALUOSE IDENTIFIKAVIMAS MOLEKULINIAIS METODAIS 
 

Paukščių hemosporidinių parazitų identifikacija Culicoides mašaluose buvo 

vykdoma naudojant PGR paremtus molekulinius metodus, kaip tai aprašyta anksčiau, šio darbo 

3.2.1–3.2.6 skyriuose. Kitaip nei paukščių kraujo mėginių tyrime, DNR išskyrimui buvo 

naudojamas ne kraujo mėginys, o visas mašalas, išskyrus jo galvą ir sparnus, kurie buvo 

naudojami morfologinei rūšies identifikacijai.  

 

2.2.9. CULICOIDES MAŠALŲ IDENTIFIKACIJA PAGAL MORFOLOGINIUS 

POŽYMIUS 

 

Culicoides smulkieji mašalai buvo identifikuoti Gamtos tyrimų centro Ekologijos 

instituto Entomologijos laboratorijoje pagal morfologinius šių mašalų požymius: sparnų 

dėmėtumą, maksilių čiupiklių bei antenų struktūrą. Identifikacija buvo vykdoma kaip tai 

numatoma identifikavimo rakte (Mathieu et al., 2012). Visa identifikuota medžiaga buvo 

patikrinta Gamtos tyrimų centro Ekologijos instituto Entomologijos laboratorijos specialistų.  

 

2.2.10. CULICOIDES MAŠALŲ IDENTIFIKACIJA MOLEKULINIAIS 

METODAIS 

 

Tais atvejais, kai Culicoides smulkiuosiuose mašaluose buvo identifikuoti 

paukščių hemosporidiniai parazitai, siekiant užtikrinti Culicoides mašalų identifikacijos pagal 

morfologinius požymius tikslumą buvo atliekama šių mašalų identifikacija molekuliniais 

metodais. Culicoides mašalų identifikacija molekuliniais metodais yra atliekama pagal mašalo 

mitochondrinės DNR citochromo oksidazės I (COI) geno fragmentą. Geno fragmentas buvo 

padaugintas PGR metodu, naudojant LCO1490 ir HCO2198 pradmenis ir vadovaujantis 

publikuotu protokolu (Folmer et al., 1994). Vėliau buvo atliekami veiksmai, aprašyti šio 

skyriaus 2.2.3 – 2.2.5 poskyriuose. Sekoskaitos metu buvo naudojami atitinkamai LCO149 ir 

HCO2198 genetiniai pradmenys. Po sekoskaitos gautos COI geno fragmento sekos buvo 

lyginamos su NCBI11 duomenų bazėje deponuotomis Culicoides mašalų sekomis. 

 

 

 
11 http//www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST Prieiga per internetą 
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2.2.11. STATISTINIAI METODAI UŽSIKRĖTIMŲ PAUKŠČIŲ 

HEMOSPORIDINIAIS PARAZITAIS PALYGINIMUI 

 

Suaugusių paukščių ir paukščių jauniklių užsikrėtimo paukščių hemosporidiniais 

parazitais dažniui palyginti ir statistinį reikšmingumą nustatyti buvo atliktas Fišerio tikslusis 

testas. Testas buvo atliekamas naudojantis R programine įranga (versija 3.6.1). Visos gautos p 

reikšmės yra pateikiamos šio tyrimo rezultatuose. Statistiškai reikšmingas skirtumas tarp 

grupių buvo laikomas tada, kai nulinės hipotezės tikimybė buvo mažesnė nei 5 procentai (p 

reikšmė < 0,05).  
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3. REZULTATAI 

 

3.1.KURŠIŲ NERIJOJE SUGAUTŲ PAUKŠČIŲ UŽSIKRĖTIMAS 

HEMOSPORIDINIAIS PARAZITAIS 

 

Tyrimo metu buvo išanalizuoti visi 2016, 2018 ir 2019 metais Kuršių nerijoje 

sugautų aštuonių skirtingų paukščių rūšių (Ficedula hypoleuca, Muscicapa striata, F. parva, 

Parus major, Cyanistes. caeruleus, Periparus ater, Poecile palustris ir P. montanus), 

priklausančių Paridae ir Muscicapidae šeimoms, paukščių kraujo mėginiai. 68 paukščių kraujo 

mėginiai buvo surinkti 2016 metais, 165 – 2018 metais ir 130 – 2019 metais. Iš viso tyrimo 

metu buvo išanalizuoti 363 zylinių ir musinukinių paukščių kraujo mėginiai, iš kurių 104-iuose 

mėginiuose buvo nustatytas užsikrėtimas paukščių hemosporidiniais parazitais (6 lentelė). 24 

hemosporidiniais parazitais infekuoti mėginiai iš 2016 m. sugautų paukščių (35,3 proc.), 44 – 

iš 2018 m. Kuršių nerijoje sugautų paukščių (26,7 proc.) ir 36 paukščiai, kurių užsikrėtimas 

hemosporidiniais parazitais nustatytas 2019 m. (27,7 proc.). Bendras šių aštuonių rūšių 

paukščių užsikrėtimo hemosporidiniais parazitais dažnis Kuršių nerijoje siekia 28,7 procentus.  

 

6 lentelė. Tyrimo metu analizuotos paukščių rūšys ir jų užsikrėtimas 

hemosporidiniais parazitais Kuršių nerijoje 2016, 2018 ir 2019 metais. 

Paukščio rūšis 

Tirtų 

individų 

skaičius  

Tirtų suaugusių 

paukščių / 

jauniklių skaičius 

Hemosporidiniais 

parazitais užsikrėtusių 

individų skaičius 

Hemosporidiniais 

parazitais užsikrėtusių 

individų skaičius (proc.) 

Ficedula 

hypoleuca 

97 57 / 40 31 32,0 

Muscicapa 

striata 

18 15 / 3 7 38,9 

Ficedula parva 3 3 / 0 1 33,3 

Parus major 107 46 / 61 30 28,0 

Cyanistes 

caeruleus 

115 34 / 81 32 27,8 

Poecile palustis 16 3 / 13 2 12,5 

Poecile montanus 1 0 / 1 0 0,0 

Periparus ater 6 6 / 0 1 16,7 

 

Dėl nedidelio tyrimo metu sugautų Ficedula parva, Poecile montanus ir Periparus 

ater rūšims priklausančių paukščių skaičiaus duomenys apie šių rūšių užsikrėtimą 
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hemosporidiniais paukščių parazitais toliau aprašomuose užsikrėtimų palyginimuose nebuvo 

analizuojami.  

Tyrimo metu visuose 363-ijuose zylinių ir musinukinių paukščių kraujo 

mėginiuose buvo identifikuoti 20-čiai skirtingų paukščių hemosporidinių parazitų genetinių 

linijų priklausantys parazitai. Vienuolika iš jų priklauso Haemoproteus genčiai: keturių 

Haemoproteus majoris, trijų H. pallidus, dviejų H. balmorali ir dviejų nepriskirtų konkrečiai 

Haemoproteus parazitų rūšiai genetinių linijų parazitai. Taip pat identifikuoti septynioms 

Plasmodium genties hemosporidijų genetinėms linijoms priklausantys parazitai: dvi 

Plasmodium relictum, viena P. ashfordi, viena P. circumflexum rūšies ir trys nepriskirtos jokiai 

Plasmodium rūšiai; bei du Leucocytozoon genties hemosporidinių parazitų genetinės linijos, 

nepriskirtos jokiai šios genties parazitų rūšiai, parazitai (Priedas 1).  

Iš visų 363 paukščių kraujo mėginių 164 mėginiai buvo suaugusiųjų paukščių ir 

199 paukščių jauniklių mėginiai (6 lentelė). Kadangi bendras suaugusių paukščių ir paukščių 

jauniklių kraujo mėginių skaičius buvo panašus toliau darbe šios dvi grupės buvo 

analizuojamos atskirai.  

 

3.1.1. SUAUGUSIŲ PAUKŠČIŲ, SUGAUTŲ KURŠIŲ NERIJOJE, 

UŽSIKRĖTIMAS HEMOSPORIDINIAIS PARAZITAIS 
 

Atliekant tyrimą buvo išanalizuoti 164 suaugusių paukščių kraujo mėginiai. 64-iuose 

iš jų buvo identifikuoti hemosporidiniai paukščių parazitai. 56-iuose mėginiuose buvo aptikti 

Haemoproteus genties parazitai (34,1 proc.), 6-iuose – Plasmodium (3,7 proc.) , 2 suaugę paukščiai 

buvo užsikrėtę Leucocytozoon genties hemosporidijomis (1,2 proc.). Paukščių kraujo mėginiuose, 

kuriuose buvo identifikuoti Leucocytozoon parazitai taip pat pavyko nustatyti ir užsikrėtimą 

Haemoproteus hemosporidijomis. Dar dviejuose, pilkosios musinukės ir mažosios musinukės, 

mėginiuose buvo nustatytos mišrios Haemoproteus ir Plasmodium infekcijos, tačiau dėl taikyto 

PGR metodo, kuriame naudojami tokie patys pradmenys tiek Plasmodium, tiek Haemoproteus 

parazitų citochromo b geno fragmento padauginimui, nustatyti konkrečių genetinių linijų nėra 

galimybės, tad šie mėginiai tolimesnėje analizėje nebuvo naudojami.  

Užsikrėtimas Plasmodium genties hemosporidiniais parazitais buvo nustatytas 

trims rūšims priklausančiuose zylinių ir musinukinių šeimų paukščiuose (lentelė 7). Tyrimo 

metu suaugusių paukščių kraujo mėginiuose buvo identifikuotos šešių Plasmodium genties 

hemosporidijų genetinių linijų parazitai, priklausantys trims Plasmodium parazitų rūšims: P. 

ashfordi – pGRW02 linija,  P. circumflexum  - pTURDUS1, P. relictum – pGRW11 bei trijų 
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genetinių linijų, nepriskiriami jokiai Plasmodium rūšiai, parazitai - pGRW09, pRSTR1, 

pSYAT24. pGRW02, pSYAT24, pTURDUS1 ir pGRW11 genetinių linijų hemosporidijos 

MalAvi duomenų bazės duomenimis iki šiol Kuršių nerijoje nebuvo aptiktos parazituojančios 

atitinkamų rūšių paukščius (Lentelė 7 ir Priedas 1). 

 

7 lentelė. Suaugusių paukščių, sugautų Kuršių nerijoje, užsikrėtimas Plasmodium 

genties hemosporidijomis. Paryškintai pažymėtos parazitų genetinės linijos, kurių atstovai iki 

šiol nebuvo fiksuoti Kuršių nerijoje parazituojantys atitinkamas paukščių rūšis. Kitų tyrimo 

metu analizuotų rūšių suaugusių paukščių kraujo mėginiuose Plasmodium genties 

hemosporidijos nebuvo identifikuotos.  

Paukščių rūšis Tirtų paukščių 

skaičius 

Užsikrėtusių 

paukščių kiekis 

Užsikrėtusių 

paukščių dalis 

(proc.) 

Identifikuotos 

parazitų genetinės 

linijos (kiekis) 

Ficedula 

hypoleuca 

57 4 7,0 pGRW02 (1) 

pGRW09 (1) 

pRSTR1 (1) 

pSYAT24 (1) 

Cyanistes 

caeruleus 

34 1 2,9 pTURDUS1 (1) 

Parus major 46 1 2,2 pGRW11 (1) 

 

Haemoproteus genties hemosporidiniai parazitai buvo identifikuoti penkių rūšių 

suaugusiuose paukščiuose – Ficedula hypoleuca, Muscicapa striata, Parus major, Periparus 

ater ir Cyanistes caeruleus (8 lentelė). 

Suaugusiuose paukščiuose iš viso buvo nustatyti devynių skirtingų 

Haemoproteus genties genetinių linijų, priskiriamų trims šių parazitų rūšims, parazitai. H. 

pallidus genetinių linijų hCOLL2, hPFC1 bei hSFC3 parazitai buvo nustatytos atitinkamai 

Ficedula hypoleuca bei Muscicapa striata kraujo mėginiuose. Užsikrėtimas hPFC1 linijos 

parazitais buvo dažniausias – iš 27 F. hypoleuca suaugusių paukščių, kurių kraujo mėginiuose 

buvo nustatyti Haemoproteus genties parazitai, 18-os kraujo mėginiuose buvo nustatyti hPFC1 

linijos parazitai (66,7 proc.). Taip pat tyrimo metu buvo identifikuotos Haemoproteus 

balmorali genetinių linijų hCOLL3 ir hSFC1 parazitai. Haemoproteus majoris rūšies parazitai 

buvo labiausiai paplitę tarp skirtingų paukščių rūšių ir identifikuoti keturių rūšių paukščiuose. 

Taip pat svarbu atkreipti dėmesį, kad zyliniai paukščiai buvo užsikrėtę tik H. majoris rūšiai 

priskiriamų genetinių linijų parazitais. Iš viso buvo nustatyti trijų H. majoris genetinių linijų 

parazitai: hPHSIB1, hPARUS1, hWW2. Taip pat suaugusiuose paukščiuose buvo nustatyta 

jokiai rūšiai nepriskiriamos hSFC10 genetinės linijos parazitai (Lentelė 8 ir Priedas 1). 
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8 lentelė. Suaugusių paukščių, sugautų Kuršių nerijoje, užsikrėtimas 

Haemoproteus genties hemosporidijomis. Paryškintai pažymėtos parazitų genetinės linijos, 

kurių atstovai iki šiol nebuvo fiksuoti Kuršių nerijoje parazituojantys atitinkamas paukščių 

rūšis. Kitų tyrimo metu analizuotų rūšių suaugusių paukščių kraujo mėginiuose Haemoproteus 

genties hemosporidijos nebuvo identifikuotos. 

Paukščių rūšis Tirtų paukščių 

skaičius 

Užsikrėtusių 

paukščių kiekis 

Užsikrėtusių 

paukščių dalis 

(proc.) 

Identifikuotos 

parazitų genetinės 

linijos (kiekis) 

Ficedula 

hypoleuca 

57 27 47,4 hCOLL2 (1) 

hPFC1 (18) 

hCOLL3 (1) 

hPHSIB1 (6) 

hWW2 (1)  

Muscicapa 

striata 

15 5 33,3 hSFC1 (2) 

hSFC10 (1) 

hSFC3 (2) 

Cyanistes 

caeruleus 

34 10 29,4 hPARUS1 (9) 

hWW2 (1) 

Parus major 46 13 28,3 hPARUS1 (9) 

hPHSIB1 (2) 

hWW2 (2) 

Periparus ater 6 1 16,7 hPARUS1 (1) 

 

 Iš visų 164-ių 2016, 2018 ir 2019 metais sugautų suaugusių paukščių užsikrėtimų 

Leucocytozoon genties hemosporidiniais parazitais atvejų buvo nustatyta tik du. Šie 

užsikrėtimai lPARUS4 genetinės linijos parazitais buvo nustatyti Parus major ir Cyanistes 

caeruleus rūšių paukščiuose (9 lentelė). 

 

9 lentelė. Suaugusių paukščių, sugautų Kuršių nerijoje, užsikrėtimas 

Leucocytozoon genties hemosporidijomis. Kitų tyrimo metu analizuotų rūšių suaugusių 

paukščių kraujo mėginiuose Leucocytozoon genties hemosporidijos nebuvo identifikuotos.  

Paukščių 

rūšis 

Tirtų paukščių 

skaičius 

Užsikrėtusių 

paukščių kiekis 

Užsikrėtusių 

paukščių dalis 

(proc.) 

Identifikuotos 

parazitų genetinės 

linijos (kiekis) 

Cyanistes 

caeruleus 

34 1 2,9 lPARUS4 (1) 

Parus 

major 

46 1 2,2 lPARUS4 (1) 
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3.1.2. PAUKŠČIŲ JAUNIKLIŲ, SUGAUTŲ KURŠIŲ NERIJOJE, 

UŽSIKRĖTIMAS HEMOSPORIDINIAIS PARAZITAIS 

 

Atliekant tais pačiais metais surinktų paukščių jauniklių kraujo mėginių tyrimus 

buvo nustatyti 40 užsikrėtimų hemosporidiniais parazitai atvejų iš 199 iš viso surinktų mėginių. 

Bendras paukščių jauniklių užsikrėtimų dažnis siekia 20,1 procentų. Palyginus šią informaciją 

su suaugusiuose paukščiuose nustatytomis parazitų infekcijomis buvo nustatytas statistiškai 

reikšmingas skirtumas tarp užsikrėtimų parazitais dažnių (p = 0,0038). Trijuose mėginiuose 

(du mėlynosios ir vienas didžiosios zylės jauniklių mėginiai) buvo nustatyta mišri 

Haemoproteus ir Plasmodium parazitų infekcija. Nei viename margasparnių musinukių 

jauniklių kraujo mėginyje nebuvo identifikuoti jokie hemosporidiniai parazitai.  

Iš visų 2016, 2018 ir 2019 metais sugautų paukščių jauniklių kraujo mėginių 

trijuose buvo identifikuotos Plasmodium genčiai priskiriamos hemosporidijos. Visų paukščių 

jauniklių užsikrėtimo dažnis Plasmodium hemosporidijomis siekia tik 1,5 procento. Skirtumai 

tarp visų suaugusių paukščių ir jų jauniklių užsikrėtimo šiomis hemosporidijomis dažnių 

nebuvo statistiškai reikšmingi (p = 0.3107). Šie parazitai buvo nustatyti tik Parus major rūšies 

paukščių jauniklių kraujo mėginiuose, kurių tyrimo metu buvo surinkta 61. Bendras šios rūšies 

jauniklių užsikrėtimo Plasmodium genties hemosporidiniais parazitais dažnis siekia 4,9 

procentus. Statistiškai reikšmingi skirtumai tarp šios rūšies suaugusių paukščių ir jauniklių 

užsikrėtimo Plasmodium hemosporidijomis dažnio nebuvo fiksuoti (p = 1). Skirtingai nei 

suaugusių paukščių kraujo mėginiuose, jaunikliuose Plasmodium genties hemosporidijų 

genetinė įvairovė buvo nustatyta kur kas mažesnė. Kaip jau minėta anksčiau suaugusiuose 

paukščiuose buvo identifikuotos šešioms genetinėms linijoms priskiriamos hemosporidijos. 

Visuose trijuose infekuotuose didžiosios zylės jauniklių kraujo mėginiuose buvo nustatyti tos 

pačios Plasmodium relictum rūšies genetinės linijos pSGS1 parazitai (Priedas 1).  

Haemoproteus genties parazitai buvo identifikuoti 34-iuose paukščių jauniklių 

kraujo mėginiuose t.y. 17,1 procentų visų tyrimo metu tirtų paukščių jauniklių. Skirtumai tarp 

bendro visų rūšių suaugusių paukščių ir jauniklių užsikrėtimo šiais hemosporidiniais parazitais 

dažnio yra statistiškai reikšmingi (p = 0,0063). Haemoproteus parazitai buvo identifikuoti trijų 

rūšių zylių ir pilkosios musinukės jaunikliuose  (10 lentelė).  
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10 lentelė. Paukščių, sugautų Kuršių nerijoje, jauniklių užsikrėtimas 

Haemoproteus genties hemosporidijomis. Paryškintai pažymėtos parazitų genetinės linijos, 

kurių atstovai iki šiol nebuvo fiksuoti Kuršių nerijoje parazituojantys atitinkamas paukščių 

rūšis. Kitų tyrimų metu analizuotų rūšių paukščių jauniklių kraujo mėginiuose Haemoproteus 

genties hemosporidijos nebuvo identifikuotos. p reikšmė nurodo skirtumų tarp tos pačios 

paukščių rūšies suaugusių paukščių ir jauniklių užsikrėtimo Haemoproteus parazitais skirtumo 

patikimumą.  

Paukščių rūšis Tirtų 

paukščių 

skaičius 

Užsikrėtusių 

paukščių 

kiekis 

Užsikrėtusių 

paukščių dalis 

(proc.) 

p reikšmė Identifikuotos 

parazitų genetinės 

linijos (kiekis) 

Muscicapa 

striata 

3 1 33,3 1 hPARUS1 (1) 

Cyanistes 

caeruleus 

81 19 23,5 0,6543 hCWT4 (1)  

hPARUS1 (16) 

hPHSIB1 (2) 

Parus major 61 12 19,7 0,5042 hPARUS1 (5) 

hPARUS10 (1) 

hPHSIB1 (5) 

hWW2 (1) 

Poecile 

palustris 

13 2 15,4 - hPARUS1 (1) 

hPHSIB1 (1) 

 

10-oje lentelėje galima matyti, kad tarp nei vienos rūšies suaugusių paukščių ir 

jauniklių užsikrėtimo Haemoproteus genties hemosporidiniais paukščių parazitais dažnio 

statistiškai reikšmingi skirtumai nebuvo fiksuoti. Poecile palustis atveju p reikšmė 

neskaičiuota, nes tyrimo metu nebuvo pagauta Haemoproteus genties parazitais užsikrėtusių 

suaugusių šios rūšies paukščių.   

 Taip pat kaip ir Plasmodium genties parazitų atveju jaunikliuose buvo registruota 

ir mažesnė rūšinė Haemoproteus genties hemosporidijų įvairovė. Paukščių jauniklių kraujo 

mėginiuose buvo identifikuota vienos, Haemoproteus majoris rūšies, keturių genetinių linijų 

parazitai: hPARUS1, hPHSIB1, hWW2, hCWT4. hPARUS1 linijos parazitai tyrimo metu buvo 

nustatyti kaip labiausiai paplitę tarp paukščių. Šios genetinės linijos parazitai buvo nustatyti 

didžiųjų, mėlynųjų, paprastųjų pilkųjų zylių bei viename pilkosios musinukės kraujo mėginyje 

(anksčiau Kuršių nerijoje šios rūšies jaunikliuose ši linija nustatyta nebuvo) (10 lentelė). Iš 19 

infekuotų mėlynųjų zylių kraujo mėginių net 84,2 procentuose t.y. 16-oje mėginių buvo 

nustatyti hPARUS1 genetinės linijos parazitai (10 lentelė ir Priedas 1).   

Viename 2016, 2018 ir 2019 metais Kuršių nerijoje sugautų paukščių jauniklių 

kraujo mėginyje buvo identifikuoti Leucocytozoon genčiai priskiriamos genetinės linijos 
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lPARUS15 parazitai (0,5 proc. visų paukščių jauniklių), šiame mėginyje taip pat buvo 

nustatytas ir užsikrėtimas Haemoproteus parazitais. Statistiškai reikšmingi skirtumai tarp 

suaugusių paukščių ir jauniklių užsikrėtimų nebuvo nustatyti (p = 0,5924).  

Ši Leucocytozoon genties parazitų infekcija buvo nustatyta Cyanistes caeruleus 

rūšies paukščio kraujo mėginyje. Iš viso buvo pagauti 81 šios rūšies paukščių jaunikliai, šios 

rūšies užsikrėtimų Leucocytozoon parazitais dažnis – 1,2 procentų. Šio mėginio tyrimas taikant 

mikroskopiją patvirtino, kad kraujo mėginyje yra Leucocytozoon parazitų. Lyginant šios rūšies 

paukščių užsikrėtimo Leucocytozoon parazitais dažnį tarp suaugusių ir jaunų paukščių 

statistiškai reikšmingas skirtumas nebuvo nustatytas (p = 0.5106). Iki šiol duomenų apie 

Leucocytozoon parazitus Kuršių nerijoje sugautuose jaunikliuose nebuvo. 

 

3.2.CULICOIDES MAŠALŲ RŪŠIŲ SUDĖTIS KURŠIŲ NERIJOJE IR NERIES 

REGIONINIAME PARKE BEI JŲ UŽSIKRĖTIMAS HEMOSPORIDINIAIS 

PARAZITAIS 

 

Iš viso 292 Culicoides smulkiųjų mašalų patelės buvo analizuotos šio tyrimo 

metu: 126-ios buvo surinktos Neries regioniniame parke ir 166-ios Kuršių nerijoje (11 lentelė) 

– 64 Culicoides mašalai surinkti 2012 metais, 79 – 2018 metais ir 23 – 2019 metais. Iš inkilų 

surinktuose smulkiųjų mašalų mėginiuose buvo nustatytos dešimt Culicoides rūšių ir 

Culicoides obsoletus rūšių grupė. Culicoides kibunensis buvo dažniausia mašalų rūšis Neries 

regioniniame parke (52 proc.), Culicoides segnis (37,5 proc. 2012 metais), C. pictipennis (74,7 

proc. 2018 metais) ir C. kibunensis (30,4 proc. 2019 metais) skirtingais metais dominavo 

Kuršių nerijoje. Svarbu atkreipti dėmesį, kad 2019 metais Kuršių nerijoje smulkiųjų mašalų 

kiekis buvo mažesnis, nors mašalų gaudymas vyko tuo pačiu metu, naudojant tuos pačius 

metodus.  

Tyrimo metu Culicoides mašaluose, priklausančiuose keturioms smulkiųjų 

mašalų rūšims: Culicoides kibunensis, C. pictipennis, C. segnis, C. punctatus, buvo nustatytos 

penkių Haemoproteus genties hemosporidinių parazitų genetinių linijų parazitų infekcijos. 

Dviejų genetinių linijų, priklausančių Haemoproteus minutus parazitų rūšiai (hTUPHI01 ir 

hTURDUS2) bei po vieną H. lanii (hRB1), H. majoris (hCWT4) ir H. tartakovskyi (hSISKIN1) 

rūšių parazitai (11 lentelė).  
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11 lentelė. 2017 metais Neries regioniniame parke ir 2012, 2018 ir 2019 metais 

Kuršių nerijoje paukščių inkiluose surinktų Culicoides mašalų skaičius pagal rūšis ir jų 

užsikrėtimas hemosporidiniais paukščių parazitais. Skliaustuose – nustatyta parazitų genetinė 

linija.  

Culicoides mašalų 

rūšis 

Neries regioninis parkas Kuršių nerija 

Mašalų 

skaičius  

Hemosporidiniais 

parazitais 

užsikrėtusių mašalų 

skaičius  

Mašalų skaičius 

Hemosporidiniais 

parazitais 

užsikrėtusių mašalų 

skaičius  

C. festivipennis 19   4   

C. impunctatus 1   6   

C. kibunensis 65 1 (pSGS1) 35 1 (hRB1) 

C. obsoletus gr. 12   4   

C. pictipennis 7   70 5 (hTUPHI01) 

C. reconditus 1   16 1 (pSGS1) 

C. segnis 2 1 (hCWT4) 26 
2 (hSISKIN1, 

hTURDUS2) 

C. subfascipennis 2       

C. sphagnumensis    2   

C. punctatus    1 1(hTURDUS2) 

C. pallidicornis     1   

C. sp 17    1   

Iš viso:  126 2 166 10 

 

Taip pat dviejuose smulkiuosiuose mašaluose (Culicoides kibunensis ir C. 

reconditus) buvo identifikuotos Plasmodium genties P. relictum (pSGS1) hemosporidijos.  
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4. REZULTATŲ APTARIMAS 

 

4.1.KURŠIŲ NERIJOJE IDENTIFIKUOTI PAUKŠČIŲ HEMOSPORIDINIAI 

PARAZITAI 

 

Paukščių hemosporidinių parazitų paplitimas pasaulyje, vektoriai ir transmisija 

vis dar yra nepakankamai ištirti, todėl nėra aišku, kokie parazitai gali būti pernešami perėjimo 

vietose, o kokiais parazitais paukščiai užsikrečia žiemodami šiltesnio klimato zonose 

(Valkiūnas, 2005; Bensch et al., 2007). Dėl šios priežasties šiame darbe didelis dėmesys buvo 

skirtas siekiant atskirai išaiškinti suaugusiuose zylinių ir musinukinių paukščiuose bei jų 

jaunikliuose aptinkamus hemosporidinius parazitus. Dėl specifinio šių parazitų vystymosi ciklo 

(Valkiūnas, 2005) analizuojant tik jaunikliuose aptiktas paukščių hemosporidijas galima daryti 

išvadas apie šių parazitų transmisiją konkrečiose vietovėse, šio tyrimo atveju – Kuršių nerijoje. 

Analizuojant suaugusių paukščių ir jauniklių užsikrėtimą visų genčių paukščių 

hemosporidiniais parazitais buvo pastebėta, kad lyginant su suaugusiais paukščiais statistiškai 

reikšmingai mažesnė dalis jauniklių buvo užsikrėtusi parazitais. Šie duomenys buvo tikėtini 

(Valkiūnas, 2005) dėl to, kad jaunikliai užsikrėsti paukščių hemosporidiniais parazitais turėjo 

mažiau laiko, tai pat jie užsikrėsti galėjo tik tomis hemosporidijomis, kurių transmisija vyksta 

Kuršių nerijoje, kai suaugę paukščiai užsikrėtimui galimybę turėjo ir žiemojimo vietose pietų 

Europoje ar šiaurinėje Afrikoje (del Hoyo et al., 2006; Gosler and Clement, 2007).  

Atliekant šį tyrimą paukščių kraujo mėginiuose iš viso buvo identifikuoti 

septynių skirtingų Plasmodium genties hemosporidinių parazitų genetinių linijų parazitai. Nors 

vertinant užsikrėtimo dažnius buvo nustatyta, kad statistiškai reikšmingų skirtumų tarp  

suaugusių paukščių ir jauniklių užsikrėtimo šiais parazitais dažnio nebuvo, tačiau, kaip ir buvo 

galima tikėtis, didžioji dalis Plasmodium genties hemosporidijų rūšinės įvairovės (identifikuoti 

šešių skirtingų genetinių linijų parazitai: pGRW02, pGRW09, pGRW11, pRTSR1, pSYAT24, 

pTURDUS1) buvo identifikuotos suaugusių paukščių, jau žiemojusių šiltesnio klimato zonose, 

kraujo mėginiuose (Santiago-Alarcon et al., 2012). Paukščių jaunikliuose buvo identifikuota 

tik vienos P. relictum rūšies pSGS1 linijos parazitai, kurių transmisija vyksta tiek paukščių 

perėjimo, tiek žiemojimo vietose (Waldenström et al., 2002; Hellgren, 2005; Hellgren et al., 

2007; Okanga et al., 2014). Žinomi šios rūšies hemosporidinių parazitų vektoriai – Culex 

pipiens rūšies uodai (Inci et al., 2012; Schoener et al., 2017) yra gana dažnai aptinkami ir 

Kuršių nerijoje (Bernotienė, 2012), tad jie gali būti vieni pagrindinių pSGS1 genetinės linijos 

parazitų vektorių šioje teritorijoje.  
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Tyrimo metu buvo pastebėtas skirtumas tarp musinukinių ir zylinių suaugusių 

paukščių užsikrėtimo skirtingoms Plasmodium genetinėms linijoms priskiriamais parazitais. 

Zyliniuose paukščiuose buvo nustatyti parazitai, dažniau aptinkami pietų ar vidurio Europoje 

– Plasmodium circumflexum linija pTURDUS1 ir P. relictum pGRW11 (Hellgren et al., 2007; 

Cosgrove et al., 2008), tuo tarpu tyrime nustatyti margasparnes musinukes parazituojantys 

parazitai (P. ashfordi genetinė linija pGRW02, Plasmodium spp. linijos pGRW09, pRTSR1, 

pSYAT24) dažnai aptinkami Afrikoje (Waldenström et al., 2002; Beadell et al., 2006). Toks 

pasiskirstymas galėtų būti paaiškinamas skirtinga šių šeimų paukščių žiemojimo biologija. 

Zylės dažniausiai žiemoje tik truputį piečiau, nei jų perėjimo vietos, tad retai palieka Europą, 

tuo tarpu musinukių žiemojimo vietos dažnai siekia šiaurės ar net vidurio Afriką (del Hoyo et 

al., 2006; Gosler and Clement, 2007).  

Tyrimo metu analizuojant suaugusių paukščių kraujo mėginius buvo nustatytas 

užsikrėtimas šešiolikos skirtingų paukščių hemosporidinių parazitų genetinių linijų parazitais. 

Kaip ir teigiama kitų mokslininkų darbuose (Santiago-Alarcon et al., 2012), šiose, vidutinio 

klimato zonose, labiausiai paplitę paukščių hemosporidiniai parazitai buvo Haemoproteus 

genčiai priskiriamos hemosporidijos. Iš visų suaugusių paukščių mėginiuose nustatytų 

genetinių linijų parazitų daugiau kaip pusė (devyni) buvo Haemoproteus genties. Palyginus 

šiuos duomenis su paukščių jauniklių kraujo mėginiuose identifikuotų genetinių linijų 

parazitais galima matyti, kad dalis jų: Haemoproteus majoris linijų hPARUS1, hPHSIB1, 

hWW2 parazitai buvo bendri tiek paukščių jaunikliams, tiek suaugusiems paukščiams. Tokie 

duomenys patvirtina ir anksčiau Kuršių nerijoje atliktų paukščių hemosporidinių parazitų 

genetinės įvairovės tyrimų rezultatus (Krizanauskiene et al., 2006). Tačiau užsikrėtimų 

Haemoproteus parazitais atveju skirtumų tarp identifikuotų genetinių linijų suaugusiuose 

paukščiuose ir jų jaunikliuose taip pat buvo. Tyrimo metu pastebėta, kad panaši tendencija kaip 

ir su Plasmodium spp. hemosporidijomis atsispindi ir atliekant Haemoproteus genties genetinių 

linijų parazitų analizę. Zylinių šeimos suaugę paukščiai ir jaunikliai buvo užsikrėtę tų pačių 

Haemoproteus majoris rūšies genetinių linijų parazitais. Tuo tarpu tolimesni migrantai, 

Ficedula ir Muscicapa genčių suaugę paukščiai, buvo užsikrėtę dažniau Afrikoje 

identifikuojamų genetinių linijų parazitais. Pavyzdžiui, margasparnių musinių suaugę 

paukščiai buvo užsikrėtę ir H. pallidus, H. balmorali rūšių genetinių linijų hCOLL2, hCOLL3 

parazitais. Šios hemosporidijos Europoje bei Kuršių nerijoje buvo aptiktos ir anksčiau, tačiau 

tik suaugusiuose paukščiuose (Krizanauskiene et al., 2006; Hellgren et al., 2007). Yra žinoma, 

kad šių parazitų transmisija vyksta šiltesnio klimato zonose pietinėje Europoje ar Afrikoje.  
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Įdomu, kad kitos Haemoproteus pallidus genetinės linijos hPFC1 parazitų 

suaugusiuose Ficedula hypoleuca paukščiuose buvo identifikuota dviejuose trečdaliuose visų 

infekuotų šių paukščių kraujo mėginių, tačiau jaunikliai šios linijos parazitais užsikrėtę nebuvo,  

nors MalAvi duomenų bazės duomenimis ši linija yra gana plačiai paplitusi visoje Europoje 

bei ankstesnių tyrimų metu Švedijoje buvo identifikuota ir jaunikliuose (Hellgren et al., 2007; 

Radwan et al., 2012), tad galima manyti, kad šios linijos parazitų transmisija galėtų vykti ir 

Kuršių nerijoje. Atliekant tyrimą buvo ištirti 40 F. hypoleuca paukščių jauniklių. Ficedula. 

hypoleuca jaunikliai buvo vieninteliai tyrimo metu, kurių kraujas buvo paimtas dviem 

skirtingais būdais: nuo liepos 10 d. kraujo mėginiai buvo rinkti iš lizduose aptiktų jauniklių bei 

rugpjūčio pradžioje surinkti mėginiai iš jau skraidančių ir į tinklus patekusių jauniklių. Žinoma, 

kad hPFC1 genetinės linijos parazitų transmisijoje dalyvauja Culicoides kibunensis smulkieji 

mašalai (Bernotienė et al., 2019). Šie mašalai Kuršių nerijoje aptinkami birželio mėnesį 

(duomenys nepublikuoti). Gali būti, kad lizduose buvusių musinukių jaunikliai galimai turėjo 

per mažai kontaktų su kraujasiurbiais vabzdžiais, tad tuo metu dar nebuvo užsikrėtę 

hemosporidiniais parazitais. Be to, gali būti, kad užsikrėtimų parazitais nustatymui naudoti 

PGR metodais paremti ar tradiciniai identifikacijos būdai nebuvo pakankamai jautrūs, jei 

infekcija jauniklio organizme buvo prasidėjusi prieš kelias dienas (Valkiūnas, 2005). 

Rugpjūčio pradžioje sugauti jau skraidantys F. hypoleuca jaunikliai galimai iš lizdų išskrido 

po to, kai C. kibunensis smulkieji mašalai jau nebuvo aptinkami, tad gali būti, kad paukščių 

jaunikliai neturėjo kontaktų su šios linijos parazitų vektoriais ir todėl nebuvo užsikrėtę hPFC1 

parazitais. Panašūs duomenys yra stebėti ir anksčiau Ispanijoje (Merino and Potti, 1995). Visais 

atvejais, siekiant nustatyti tokių šio tyrimo rezultatų priežastis reikėtų atlikti papildomus 

tyrimus ir patikrinti iškeltas hipotezes, arba nustatyti papildomus izoliacijos atvejus. 

 Baigiamojo darbo tyrimo metu jauniklių kraujo mėginiuose taip pat buvo 

identifikuoti ir keturių paukščių hemosporidinių parazitų genetinių linijų (H. majoris linijų 

hPARUS1, hCWT4, hPHSIB1 ir jokiai rūšiai nepriskiriama hPARUS10 genetinės linijos) 

parazitai, kurie iki šiol Kuršių nerijoje nebuvo aptikti parazituojantys atitinkamai pilkąsias 

musinukes, mėlynąsias, paprastąsias pilkąsias ir didžiąsias zyles. Trijų iš šių linijų parazitai 

anksčiau buvo aptikti kitų paukščių jauniklių mėginiuose (Hellgren, 2005; Krizanauskiene et 

al., 2006; Hellgren et al., 2007; Marzal et al., 2011), tad galima teigti, jog tinkamos sąlygos 

šių parazitų transmisijai Kuršių nerijoje egzistuoja ir vektorių tyrimai gali būti atliekami. Visgi, 

vienos, hPARUS10, genetinės linijos parazitai iki šiol Kuršių nerijoje nebuvo fiksuoti nei 

suaugusiuose paukščiuose, nei jų jaunikliuose. MalAvi duomenų bazės duomenimis šios linijos 

parazitai anksčiau yra fiksuoti Suomijoje mėlynųjų zylių kraujo mėginiuose.  
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Taip pat svarbu atkreipti dėmesį, kad remiantis MalAvi duomenų bazės 

duomenimis, šio tyrimo metu Ficedula hypoleuca ir Muscicapa striata paukščiuose atitinkamai 

aptikti hWW2 ir hPARUS1 genetinių linijų parazitai yra netipiški šiems paukščiams ir todėl 

turėtų būti atliekami papildomi šių konkrečių genetinių linijų parazitų vystymosi 

(sporogonijos) atitinkamuose paukščiuose tyrimai, siekiant išsiaiškinti, ar tai yra anksčiau 

nefiksuotas abortyvaus parazitų vystymosi paukščiuose, parazitų prisitaikymo parazituoti 

naujus šeimininkus ar kitokie atvejai.  

Iki šiol mokslininkai, atliekantys paukščių hemosporidinių parazitų tyrimus  

Kuršių nerijoje, dažnai neatlikdavo Leucocytozoon genties hemosporidijų tyrimų 

(Krizanauskiene et al., 2006), kadangi bendras literatūroje randamas mokslininkų konsensusas 

teigia, jog Kuršių nerijoje nėra tinkamų sąlygų Simuliidae genties upiniams mašalams, kurie 

yra Leucocytozoon parazitų vektoriai, daugintis, tad šios genties hemosporidijomis paukščių 

jaunikliai neturi galimybės užsikrėsti (Atkinson and van Riper III, 1991; Valkiūnas, 2005). 

Visgi, šio tyrimo metu buvo atliekami ir šios genties hemosporidijų įvairovės tyrimai. Kaip ir 

buvo galima tikėtis, lPARUS4 genetinės linijos parazitų buvo aptikta suaugusių didžiųjų ir 

mėlynųjų zylių kraujo mėginiuose. Šios genetinės linijos parazitai yra plačiai paplitę visoje 

Europoje, dažniausiai aptinkami paukščiuose, gyvenančiuose miškingose vietovėse, šalia 

sraunių upelių, kur gausiai vystosi Simuliidae genties mašalai (Hellgren et al., 2007; Van 

Rooyen et al., 2013). Tačiau, labai įdomu, kad šio tyrimo metu viename mėlynosios zylės 

jauniklio kraujo mėginyje, surinktame 2018 metais, buvo identifikuoti lPARUS15 genetinės 

linijos, priskiriamos Leucocytozoon genties hemosporidijoms, parazitai. Tai reiškia, kad šios 

genties hemosporidijos yra pernešamos ir Kuršių Nerijoje. To priežastimis gali būti: dėl 

stipraus vėjo atsitiktinai į Kuršių Neriją iš žemyninės Kaliningrado srities dalies (Adler, 2020) 

ar šiauriau Kuršių nerijoje esančios Juodkrantės, kur jie gali būti aptinkami (nepublikuoti 

duomenys) atnešti upiniai mašalai (Adler et al., 2004), anksčiau nenustatytas Simuliidae 

genties mašalų veisimasis Kuršių Nerijoje, arba dar nenustatyti Leucocytozoon genties 

hemosporidijų vektoriai, kurie veisiasi ir Kuršių Nerijos pietinėje dalyje. Siekiant šių parazitų 

vektorių nustatymo reiktų vykdyti tolimesnius tyrimus ir tirti dvisparnių kraujasiurbių vabzdžių 

užsikrėtimą Leucocytozoon genties hemosporidiniais parazitais paukščių perėjimo vietose 

Kuršių nerijoje.  
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4.2.CULIDOIDES MAŠALŲ UŽSIKRĖTIMAS PAUKŠČIŲ 

HEMOSPORIDINIAIS PARAZITAIS  

 

Siekiant nustatyti paukščių hemosporidinių parazitų vektorius svarbu tirti ne tik 

pačiuose paukščiuose, bet ir kraujasiurbiuose vabzdžiuose aptinkamas hemosporidijas. Šio 

tyrimo metu didžiausias dėmesys buvo skiriamas Kuršių nerijoje dažniausiai aptinkamiems 

Haemoproteus genties parazitams (Santiago-Alarcon et al., 2012) ir jų vektoriams – Culicoides 

genties smulkiesiems mašalams (Bukauskaite et al., 2016). Duomenys, surinkti apie smulkiųjų 

mašalų užsikrėtimus paukščių hemosporidiniais parazitais buvo surinkti ne tik Kuršių nerijoje, 

bet ir Neries regioniniame parke, kadangi rūšinė šių mašalų sudėtis abejose lokacijose skiriasi 

nežymiai.  

Šiuo metu yra žinoma, kad Haemoproteus genties hemosporidijų vystymasis gali 

vykti keturioms Europoje aptinkamoms Culicoides rūšims priklausančiuose mašaluose: C. 

impunctatus, C. nubeculosus, C. kibunensis ir C. sphagnumensis. Culicoides impunctatus yra 

viena labiausiai paplitusių ir daugiausiai skirtingoms genetinės linijoms priklausančių parazitų 

pernešti galinčių Culicoides mašalų rūšių Kuršių nerijoje (Glukhova and Valkiūnas G., 1993; 

Žiegytė et al., 2017). Šio tyrimo metu nebuvo patvirtinta literatūrinėje dalyje aptarta hipotezė, 

kad C. impunctatus mašalai nėra svarbus paukščių hemosporidijų faktorius, nes Kuršių nerijoje 

yra aptinkami tik sąlyginai trumpai, tad jų aptikimo laikas prasilenkia su paukščių užsikrėtimo 

parazitais laiku. Visgi, anksčiausiai paukščių hemosporidiniais parazitais užsikrėtę jaunikliai 

buvo aptikti birželio 30-ąją dieną, C. impunctatus mašalams jau skraidant, mat jie paprastai 

Kuršių nerijoje pasirodo apie birželio 10-ąją (Liutkevicius, 2000a; Truchan, M. et al., 2001). 

Visgi, nepaisant to, jog šios rūšies mašalai yra laikomi dažniausiais Kurių nerijoje (Glukhova 

and Valkiūnas G., 1993), šio tyrimo metu  inkiluose buvo aptikti tik septyni (2,4 proc. visų 

surinktų mašalų) šios rūšies mašalai, kurių nei vienas nebuvo užsikrėtęs paukščių 

hemosporidijomis. Tad gali būti, kad C. impunctatus mašalai nors ir yra tinkami šeimininkai 

Haemoproteus hemosporidijų vystymuisi (Žiegytė et al., 2017), visgi nėra griežtai ornitofilinė 

rūšis, nedažnai aukų ieško paukščių perėjimo vietose, todėl neturėtų būti laikomi vienu 

svarbiausių paukščių hemosporidinių parazitų transmisijos faktorių Kuršių nerijoje. Šiems 

duomenims patvirtinti reiktų atlikti atskirus šios smulkiųjų mašalų rūšies vabzdžių tyrimus.  

Dažniausiai tyrimo metu inkiluose aptiktuose Culicoides genties mašaluose C. 

kibunensis (34,6 proc. visų mašalų) ir C. pictipennis (26,4 proc.) buvo identifikuotos 

atitinkamai dviejų hemosporidinių parazitų genetinių linijų (Haemoproteus lanii linija hRB1 ir 

H. minutus linija hTUPHI01) parazitai. Šio tyrimo metu fiksuotas didelis šių Culicoides rūšims 
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priklausančių mašalų dažnis patvirtina jų ornitofilinį elgesį ir prisitaikymą dažniau maitintis 

paukščių krauju (Santiago-Alarcon et al., 2012), tad šie smulkieji mašalai gali būti puikūs 

paukščių hemosporidijų vektoriai Kuršių Nerijoje. Šią hipotezę dar labiau sustiprina tai, kad 

atliekant ankstesnius smulkiųjų mašalų tyrimus C. kibunensis mašaluose buvo identifikuotos 

devynių  Haemoproteus genties hemosporidijų genetinių linijų parazitai:  H. minutus linijų 

hTURDUS2 ir hTUPHI01, H. pallidus genetinės linijos hPFC1, H. tartakovskyi - hSISKIN1, 

H. parabelopolskyi linijų hSYAT01 ir  hSYAT02, H. pallidulus – hSYAT03 bei Haemoproteus 

spp. hCUKI1 ir hSYAT35 parazitai (Santiago-Alarcon et al., 2013; Synek et al., 2013; 

Bernotienė et al., 2019), o C. pictipennis mašaluose: H. minutus hTURDUS2 ir hTUPHI01, H. 

majoris hWW2, H. pallidulus hSYAT03 bei jokiai Haemoproteus rūšiai nepriskiriamos linijos 

hSYAT35 parazitai (Bobeva et al., 2013; Santiago-Alarcon et al., 2013; Bernotiene and 

Valkiunas, 2016; Bernotienė et al., 2019). Šio tyrimo metu identifikuotos hRB1 genetinės 

linijos parazitai yra aptinkami nendrinėse startose (Emberiza schoeniclus) bei paprastosiose 

medšarkėse (Lanius collurio) (Hellgren et al., 2007; Dimitrov et al., 2010), o hTUPHI01 yra 

strazdus parazituojančių hemosporidinių parazitų genetinė linija (Dimitrov et al., 2010), tad 

kaip ir buvo galima tikėtis šio tyrimo metu zyliniuose bei musinukiniuose paukščiuose šie 

parazitai identifikuoti nebuvo. Kaip ir buvo minėta, hTUPHI01 genetinės linijos parazitai 

anksčiau buvo identifikuoti tiek C. kinunensis, tiek C. pictipennis mašaluose, tad apibendrinant 

galima teigti, kad šios mašalų rūšys gali būti svarbios H. minutus linijos hTUPHI01 parazitų 

transmisijai. hRB1 genetinės linijos parazitai anksčiau gamtoje buvo identifikuoti C. 

nubeculosus mašaluose (Chagas et al., 2019). Gali būti, jog šio tyrimo metu nustatytas C. 

pictipennis užsikrėtimas šiais parazitais atskleidžia galimą šių mašalų dalyvavimą ir 

Haemoproteus lanii rūšies parazitų transmisijoje, tačiau tam reiktų atlikti detalesnius tyrimus.  

Atliekant šį tyrimą didžiausia parazitų genetinė įvairovė buvo aptikta Culicoides 

segnis mašaluose. Šių mašalų mėginiuose buvo identifikuoti iš viso trijų genetinių linijų 

parazitai: Haemoproteus tartakovskyi rūšies hSISKIN1 genetinė linija, H. minutus – 

hTURDUS2 parazitai, kurie buvo identifikuoti ir Culicoides punctatus mašaluose, bei H. 

majoris linijos hCWT4 parazitai. Pastarasis parazitas buvo aptiktas vienoje C. segnis mašalo 

patelėje ir anksčiau (Valavičiūtė, 2018). hSISKIN1 genetinės linijos parazitai dažniausiai yra 

aptinkami parazituojantys kikilinius, o hTURDUS2 - strazdinius paukščius (Hellgren et al., 

2007). Taip pat, tyrimais nustatyta, kad hSISKIN1 linijos parazitai gali vystytis C. nubeculosus 

mašaluose, tačiau jų natūralūs vektoriai kol kas nėra išaiškinti (Žiegyte et al., 2016), o 

hTURDUS2 genetinės linijos parazitai yra bene dažniausiai smulkiuosiuose mašaluose 

aptinkamos hemosporidijos ir anksčiau buvo aptiktos C. impunctatus, C. punctatus, C. 
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circumscriptus, C. scoticus, C. pictipennis, C. kibunensis, C. paolae ir C. festivipennis 

mašaluose (Bobeva et al., 2013, 2014; Synek et al., 2013; Bernotiene and Valkiunas, 2016; 

Veiga et al., 2018; Bernotienė et al., 2019). Žinoma, kad Culicoides segnis smulkiuose 

mašaluose anksčiau buvo aptikti hCUKI1, hTUPHI1, hCCF4, hCWT4, hCIRCUM01 ir 

hROFI1 genetinių linijų parazitai (Synek et al., 2013; Valavičiūtė, 2018). Apibendrinant šiuos 

duomenis būtų galima teigti, kad C. segnis mašalai gali būti gana plataus spektro paukščių 

hemosporidinių parazitų vektoriais, tačiau gali būti, kad dalis šių parazitų pateko į mašalus 

maitinantis paukščių krauju, tačiau tolimesnis vystymasis juose nevyksta. Tam nustatyti reiktų 

atlikti atskirus eksperimentinius tyrimus. 

Visgi, bene svarbiausias šio tyrimo metu gautas rezultatas yra C. segnis 

mašaluose identifikuoti Haemoproteus majoris genetinės linijos hCWT4 parazitai, kurie buvo 

aptikti ir mėlynosios zylės jauniklio kraujo mėginyje. Anksčiau šios genetinės linijos parazitai 

tik vieną kartą buvo fiksuoti smulkiuosiuose mašaluose, taip pat kaip ir šio tyrimo metu – C. 

segnis rūšies kraujasiurbiuose vabzdžiuose (Valavičiūtė, 2018), tad atlikto tyrimo rezultatai 

galimai atskleidžia ir patvirtina C. segnis mašalų svarbą šios genetinės linijos parazitų 

pernešime. Šie mašalai paprastai Kuršių nerijoje yra aptinkami nuo gegužės pabaigos iki 

rugpjūčio (duomenys nepublikuoti), o jauniklis, kurio kraujo mėginyje buvo identifikuoti šie 

parazitai buvo sugautas liepos 5 dieną, tad C. segnis mašalai galėjo dalyvauti šių parazitų 

transmisijoje. Parazitais užsikrėtęs C. segnis mašalas šio ir anksčiau minėto tyrimo metu buvo 

sugautas Neries regioniniame parke (Valavičiūtė, 2018) gerokai anksčiau nei pasirodo 

paukščių jaunikliai – birželio 1 dieną, tačiau tyrimo metu atskleista sąsaja tarp paukščių 

jauniklių ir smulkiųjų mašalų užsikrėtimo tos pačios genetinės linijos parazitais gali būti svarbi 

indikacija atlikti daug specifiškesnius ir tikslesnius tyrimus siekiant nustatyti H. majoris 

genetinės linijos hCWT4 parazitų vektorius ir transmisijos kelią.  

Taip pat, dar vienos Haemoproteus majoris genetinės linijos hWW2 parazitai, 

kurie šio tyrimo metu buvo identifikuoti didžiųjų zylių jauniklio kraujo mėginyje, literatūroje 

pateiktais duomenimis anksčiau yra aptikti Culicoides punctatus smulkiuosiuose mašaluose, 

pagautuose Verkių regioniniame parke birželio 2 dieną (Bernotienė et al., 2019). Tad gali būti, 

kad šie, C. punctatus mašalai, dalyvauja H. majoris parazitų transmisijoje. Šiam teiginiui 

patvirtinti reiktų atlikti tolimesnius C. punctatus mašalų užsikrėtimo hemosporidiniais 

paukščių parazitais tyrimus.  

Šio tyrimo metu buvo identifikuoti Plasmodium genties hemosporidiniai 

parazitai (genetinė linija pSGS1) dviem rūšims priklausančiuose mašaluose: C. kibunensis ir 

C. reconditus atskleidžia, kad šie mašalai tikrai maitinasi paukščių krauju (Lassen et al., 2011; 
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Santiago-Alarcon et al., 2012), nes šie parazitai į vabzdžius gali pakliūti tik tokiu būdu. Visgi, 

nors šie parazitai galėjo patekti į vabzdžius maitinimosi krauju metu, tačiau mokslininkai 

teigia, kad parazitui patekus į netinkamą jam šeimininką vyksta abortyvus hemosporidijų 

vystymasis (Valkiūnas et al., 2013), tad Culicoides mašalai Plasmodium genties hemosporidijų 

transmisijoje nedalyvauja. Žinoma, kad pSGS1 parazitai yra pernešami Culex genčiai 

priklausančių uodų (Valkiūnas, 2005).  

Apibendrinant šio tyrimo rezultatus galima teigti, atliktas tyrimas prisideda prie 

bendro supratimo apie paukščių hemosporidinių parazitų paplitimą pasaulyje ir jų transmisiją. 

Nustatyti Kuršių nerijai naujų ir, svarbiausia, jaunikliuose aptinkamų genetinių linijų parazitai 

ir jų sąsaja su smulkiuosiuose mašaluose aptiktais parazitais gali padėti atskleisti iki šiol 

nežinomus vidutinio klimato juostuose paplitusių paukščių hemosporidinių parazitų vektorius. 

Šis tyrimas atskleidžia, kad siekiant išaiškinti Kuršių nerijoje vykstančios Haemoproteus 

genties hemosporidinių paukščių parazitų transmisijos vektorius pirmiausiai reiktų atlikti 

Culicoides punctatus, C. segnis, C. pictipennis smulkiųjų mašalų tyrimus.  
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IŠVADOS 

 

1. Ištyrus 164 suaugusių zylinių (Paridae) ir musinukinių (Muscicapidae) paukščių, 

sugautų 2016, 2018 ir 2019 metais Kuršių nerijoje, kraujo mėginius 64-iuose buvo identifikuoti 

paukščių hemosporidiniai parazitai. Iš jų 87,5 proc. Haemoproteus, 9,4 proc. Plasmodium ir 

3,1 proc. Leucocytozoon genties hemosporidinės infekcijos.  

2. Suaugusiuose zyliniuose ir musinukiniuose paukščiuose buvo identifikuotos 

šešių Plasmodium genties hemosporidijų genetinių linijų (P. ashfordi pGRW02, P. 

circumflexum pTURDUS1, P. relictum pGRW11 ir Plasmodium spp. pGRW09, pRSTR1 bei 

pSYAT24) parazitai, devynių Haemoproteus genties linijų (H. pallidus hCOLL2 ir hPFC1, H. 

balmorali hCOLL3 ir hSFC1, H. majoris hPHSIB1, hPARUS1, hWW2 bei Haemoproteus spp. 

hPFC3 ir hSFC10) parazitai bei vienos Leucocytozoon genties hemosporidijų genetinės linijos 

lPARUS4 parazitai.  

3. Ištyrus 199 zylinių ir musinukinių paukščių jauniklių kraujo mėginius 40-yje 

buvo identifikuoti paukščių hemosporidiniai parazitai. Iš jų 85 proc. Haemoproteus, 7,5 proc. 

Plasmodium ir 2,5 proc. Leucocytozoon genties hemosporidinės infekcijos. 

4. Jaunikliuose nustatyta statistiškai patikimai mažesnis nei suaugusiuose 

paukščiuose užsikrėtimas parazitais bei mažesnė hemosporidinių parazitų įvairovė: buvo 

identifikuota po vieną Plasmodium (P. relictum genetinė linija pSGS1) ir Leucocytozoon 

(lPARUS15) bei penkių Haemoproteus (H. majoris hPARUS1, hPHSIB1, hCWT4, hWW2,  

Haemoproteus sp. hPARUS10) genetinių linijų parazitai. 

5. Tyrimo metu iš inkilų surinktos 292-i smulkiųjų mašalų patelės priklausančios 

10 Culicoides genties rūšių (C. festivipennis, C. impunctatus, C. kibunenis, C. pictipennis, C. 

reconditus, C. segnis, C. subfascipennis, C. sphagnumensis, C. punctatus, C. pallidicornis) ir 

Culicoides obsoletus rūšių grupei.   

6. Culicoides mašaluose buvo identifikuoti penkių Haemoproteus genties (H. 

minutus hTUPHI01 ir hTURDUS2, H. lanii hRB1, H. majoris hCWT4 ir H. tartakovskyi 

hSISKIN1) bei vienos Plasmodium relictum (pSGS1) genetinių linijų hemosporidiniai 

parazitai.   

7. Palyginus paukščių jauniklių kraujo mėginiuose ir Culicoides mašaluose 

identifikuotus hemosporidinius parazitus nustatyta, kad Haemoproteus majoris genetinės 

linijos hCWT4 parazitų, aptiktų mėlynosios zylės jauniklio kraujo mėginyje, transmisijoje gali 

dalyvauti Culicoides segnis rūšies smulkieji mašalai, o H. majoris linijos hWW2 parazitų 

transmisijoje – Culicoides punctatus smulkieji mašalai.   



49 
 

Dalis šio tyrimo rezultatų buvo pristatyti 62-joje tarptautinėje Daugpilio 

universiteto mokslinėje konferencijoje (The 62nd International Scientific Conference of 

Daugavpils University). Pranešimas: „Some Notes on the Transmission of Haemoproteus 

Parasites in Eastern Part of Baltic Region”, pranešimo autoriai: Rita Žiegytė, Elena Platonova, 

Egidijus Kinderis, Andrey Mukhin, Vaidas Palinauskas, Rasa Bernotienė. 

 

 

PADĖKA 

Dėkoju Gamtos tyrimų centro Ekologijos instituto P. B. Šivickio parazitologijos 

laboratorijai už suteiktas medžiagas bei mėginius ir galimybę atlikti baigiamojo magistro darbo 

tyrimus, o už pagalbą atliekant tyrimus laboratorijoje bei konsultacijas ruošiant magistro darbą 

– darbo vadovei dr. Rasai Bernotienei ir konsultantui dr. Vaidui Palinauskui.  

Taip pat dėkoju Gamtos tyrimų centro doktorantei Lenai Platonovai ir dr. Ritai 

Žiegytei už pagalbą atliekant kraujo mėginių mikroskopinį vertinimą, surinktus Culicoides 

mašalus ir pagalbą juos identifikuojant.  

Šis tyrimas buvo finansuotas Europos socialinio fondo projekto Nr. 09.3.3-LMT-

K-712-02-0047 lėšomis.  

 

  



50 
 

SANTRAUKA 

Magistro darbas 

Zylinių (Paridae) ir musinukinių (Muscicapidae) paukščių hemosporidiniai parazitai ir jų 

transmisijos tyrimas Kuršių nerijoje 

 

Šio darbo metu buvo siekiama nustatyti zyliniuose ir musinukiniuose 

paukščiuose Kuršių nerijoje aptinkamų paukščių hemosporidinių parazitų įvairovę bei atlikti 

šių parazitų transmisijos tyrimą, palyginant paukščių jaunikliuose identifikuotų parazitų 

genetinių linijų informaciją su Culicoides smulkiuosiuose mašaluose identifikuotais 

Haemoproteus genties parazitais. Iš viso buvo tirti 164 suaugusių paukščių ir 199 paukščių 

jauniklių kraujo mėginiai, kuriuose buvo identifikuoti atitinkamai 64 ir 40 parazitais užkrėsti 

mėginiai. Darbo metu suaugusiuose paukščiuose buvo nustatyti šešiolikos hemosporidijų 

genetinių linijų parazitai: Plasmodium ashfordi genetinės linijos pGRW02, P. circumflexum 

pTURDUS1, P. relictum pGRW11, Plasmodium spp. pGRW09, pRSTR1 bei pSYAT24, 

Haemoproteus pallidus hCOLL2 ir hPFC1, H. balmorali hCOLL3 ir hSFC1, H. majoris 

hPHSIB1, hPARUS1, hWW2, Haemoproteus spp. hPFC3 ir hSFC10 bei Leucocytozoon sp. 

linijos lPARUS4 parazitai. Zylinių ir musinukinių paukščių jaunikliuose buvo identifikuotos 

septynių genetinių linijų parazitai: Plasmodium relictum pSGS1, H. majoris hPARUS1, 

hPHSIB1, hCWT4, hWW2, Haemoproteus sp. hPARUS10 bei Leucocytozoon sp.  genetinės 

linijos lPARUS15 parazitai. 

Tyrimo metu iš 292-ų Kuršių Nerijoje ir Neries regioniniame parke paukščių 

inkiluose sugautų Culicoides smulkiųjų mašalų dvylikoje buvo nustatyti hemosporidiniai 

parazitai: keturioms smulkiųjų mašalų rūšims (Culicoides kibunensis, C. pictipennis, C. segnis, 

C. punctatus) priklausančiuose mašaluose buvo aptikti šešių genetinių linijų parazitai: 

Haemoproteus minutus (hTUPHI01 ir hTURDUS2),  H. lanii (hRB1), H. majoris (hCWT4), 

H. tartakovskyi (hSISKIN1). Nustatyti du smulkieji mašalai, kuriuose buvo identifikuoti 

Plasmodium relictum (pSGS1) parazitai.  

Tyrimo metu išaiškinta, kad Haemoproteus majoris genetinės linijos hCWT4 

parazitų, aptiktų mėlynosios zylės jauniklio kraujo mėginyje, transmisijoje gali dalyvauti C. 

segnis rūšies smulkieji mašalai, o H. majoris linijos hWW2 parazitų transmisijoje – C. 

punctatus smulkieji mašalai.    
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SUMMARY 

Master‘s thesis 

Haemosporidian Parasites of Tits (Paridae) and Old World Flycatchers (Muscicapidae) in 

Curonian Spit and Research of their Transmission 

 

In this study, we aimed to determine the diversity of avian haemosporidian 

parasites circulating in the populations of Tits and Old World Flycatchers in the Curonian Spit. 

We aimed to determine the transmission of Haemoproteus parasites in the study area by 

comparing the genetic lineages of these parasites obtained from the juvenile birds as well as 

Culicoides biting midges. A total of 164 blood samples from adult birds and 199 juvenile birds 

were tested. We identified 64 and 40 birds infected with avian haemosporidian parazites 

respectively. Sixteen different genetic lineages of parasites were identified in adult birds: 

parasites of Plasmodium ashfordi genetic lineage pGRW02, P. circumflexum pTURDUS1, P. 

relictum pGRW11 and Plasmodium spp. pGRW09, pRSTR1 and pSYAT24, also 

Haemoproteus pallidus hCOLL2 and hPFC1, H. balmorali hCOLL3 and hSFC1, H. majoris 

hPHSIB1, hPARUS1, hWW2, Haemoproteus spp. hPFC3 and hSFC10 and Leucocytozoon sp. 

parasites of lineage lPARUS4. Parasites of seven genetic lineages of avian haemosporidian 

parasites have been identified in juvenile birds of Tits and Old World Flycatchers: Plasmodium 

relictum pSGS1, H. majoris hPARUS1, hPHSIB1, hCWT4, hWW2, Haemoproteus sp. 

hPARUS10 and Leucocytozoon sp. lPARUS15. 

Total of 292 Culicoides biting midges were collected and investigated from the 

nest boxes in Curonian spit and Neris regional park. Twelve of these biting midges were 

infected with avian haemosporidian parasites. Six genetic lineages of haemosporidian parasites 

(Haemoproteus minutus hTUPHI01 and hTURDUS2, H. lanii hRB1, H. majoris hCWT4, H. 

tartakovskyi hSISKIN1 and Plasmodium relictum pSGS1) were detected in biting midges 

belonging to four species: Culicoides kibunensis, C. pictipennis, C. segnis, C. punctatus.  

The study revealed that Culicoides segnis biting midges may be involved in the 

transmission of Haemoproteus majoris (genetic lineage hCWT4) parasites. C. punctatus 

midges may be involved in the transmission of H. majoris (hWW2) parasites. 
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PRIEDAI 

 

PRIEDAS NR. 1 

 

 

Tyrimo metu skirtingų rūšių suaugusių paukščių ir jauniklių kraujo mėginiuose nustatytos paukščių hemosporidinių parazitų genetinės 

linijos pagal gentis. Šalia genetinės linijos kodo yra parašyta rūšis, kuriai ši linija priskiriama. Paryškintai pažymėtos linijos, kurios MalAvi 

duomenų bazės duomenimis nėra aptiktos Kuršių nerijoje parazituojančios konkrečių paukščių rūšis. Lentelėje pateikti duomenys apie tas paukščių 

rūšis, kurių mėginiuose buvo nustatyti užsikrėtimai hemosporidijomis. Skliausteliuose nurodytas tyrimo metu nustatytas konkrečia linija užkrėstų 

mėginių skaičius.  

 

Paukščio rūšis 
Haemoproteus genties hemosporidijų 

genetinės linijos 

Plasmodium genties hemosporidijų 

genetinės linijos 

Leucocytozoon genties 

hemosporidijų genetinės linijos 

Ficedula 

hypoleuca 

Suaugę paukščiai Jaunikliai Suaugę paukščiai Jaunikliai Suaugę paukščiai Jaunikliai 

COLL2 - H. pallidus 

(1) 

 

GRW02 - P. 

ashfordi (1) 

   

PFC1 - H. pallidus (18) 
GRW09 - 

Plasmodium sp.  (1) 

COLL3 H. balmorali 

(1) 

RTSR1 - 

Plasmodium sp.  (1) 

PHSIB1 - H. majoris 

(6) 
SYAT24 - 

Plasmodium sp.  (1) 
WW2 - H. majoris (1) 

Muscicapa striata 
SFC1 - H. balmorali (2)     
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SFC10 - 

Haemoproteus sp. (1) PARUS1 - H. 

majoris (1) 
SFC3 - H. pallidus (2) 

Parus major 

PARUS1 - H. majoris 

(9) 

PARUS1 - H. 

majoris (5) 

TURDUS1 - P. 

circumflexum (1) 

SGS1 - P. relictum 

(3) 

PARUS4 - 

Leucocytozoon 

sp. (1) 

 

PARUS10 - 

Haemoproteus sp. 

(1) PHSIB1 - H.  majoris 

(2) PHSIB1 - H. majoris 

(5) 

WW2 - H. majoris (2) WW2 - H. majoris 

(1) 

Cyanistes 

caeruleus 

PARUS1 - H. majoris 

(9) 

CWT4 - H. majoris 

(1) 

GRW11 - P. 

relictum (1) 
 

PARUS4 - 

Leucocytozoon 

sp. (1) 

PARUS15 - 

Leucocytozoon 

sp. (1) 

PARUS1 - H. 

majoris (16) 

WW2 - H. majoris (1) PHSIB1 - H. majoris 

(2) 

Periparus ater 

PARUS1 - H. majoris 

(1) 
     

Poecile palustis 

 

PARUS1 - H. 

majoris (1)     
PHSIB1 - H. 

majoris (1) 

 


