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Haemosporidia sa grupa organizméw jednokomérkowych nalezacych do typu Apicom-
plexa (Chromalveolata, Protista), prowadzacych wytacznie pasozytniczy tryb zycia w wie-
cej niz jednym Zzywicielu (ValkiGnas 2005). Jako grupa charakteryzuja sie bardzo szero-
kim zasiegiem wystepowania — stwierdzono je na wszystkich kontynentach z wyjatkiem
Antarktydy. Naleza tu pasozyty wywotujace malarie, jedna z najpowszechniejszych ludz-
kich choréb w cieptym klimacie (Valkitinas 2005). Ze wzgledu na wysoka Smiertelnos¢,
jaka powoduje malaria w ludzkiej populacji —w 2013 r. z jej powodu zmarto prawie 600
milionéw ludzi (WHO 2014) — wiekszos¢ badan nad Haemosporidia jest ograniczona
tylko do gatunkéw z rodziny Plasmodiidae wystepujacych u cztowieka. Pozostate paso-
zyty z grupy Haemosporidia pozostaja stabo poznane (Valkitinas 2005). Rozwéj technik
molekularnych oraz wykorzystanie gatunkéw pasozytéw wystepujacych u ptakoéw, ga-
doéw i ptazéw jako organizméw modelowych spowodowaty wzrost zainteresowania cala
grupa Haemosporidia. Obecnie badania skupiaja sie na trzech rodzinach z tej grupy:
Plasmodiidae, Haemoproteidae oraz Leucocytozoidae, wsréd ktérych opisano dotych-
czas ponad 500 gatunkéw z 15 rodzajow pasozytujacych na kregowcach (Marzal 2012).
Posrod tych gatunkéw ponad 200 to pasozyty ptakéw, a wyrazenie ,pasozyty ptasiej
malarii” na stafe weszto do zargonu naukowego (Pérez-Tris et al. 2005). Nalezy jednak
zaznaczy¢, ze termin ten jest uzywany gtéwnie w odniesieniu do pasozytéw z rodziny
Plasmodiidae pomimo, ze podobne symptomy wywotuja pasozyty z rodzin Haemopro-
teidae i Leucocytozoidae (ValkiGinas 2005). Do symptoméw tych naleza: apatia, ane-
mia (spowodowana rozrywaniem erytrocytéw) oraz powiekszenie zarazonych organéw
(Sledziona, watroba), w ktérych dochodzi do uszkodzenia tkanek i nekrozy komérek
oraz gromadzenia pigmentu malarycznego (Atkinson et al. 2009). Powszechne wystepo-
wanie Haemosporidia u dziko zyjacych gatunkéw ptakéw przez wiele lat uznawano za
Swiadectwo ich niskiej patogennosci (Valkiiinas 2005). Stopniowo jednak rosnie liczba
badan, w tym eksperymentalnych, ktére wskazuja, ze pasozyty te moga obniza¢ zaréw-
no sukces rozrodczy, jak i przezywalno$¢ zywiciela (Marzal et al. 2005, Martinez-de la
Puente et al. 2010). Negatywny wptyw Haemosporidia jest szczegblnie dobrze widoczny
u gatunkéw, ktére po raz pierwszy zetknely sie z pasozytami z tej grupy (Graczyk et al.
1994, Atkinson et al. 2000). Na przykfad, pojawienie sie na Hawajach pasozytéw z ro-
dzaju Plasmodium doprowadzito wrecz do wyginiecia kilku gatunkéw ptakéw (Warner
1968, van Riper et al. 1986).

Cykl zyciowy Haemosporidia

Cykl zyciowy pasozytéw z grupy Haemosporidia obejmuje dwie grupy organizmoéw:
kregowce (pfazy, gady, ptaki i ssaki) oraz petnigce role wektoréw bezkregowce (krwio-
pijne muchéwki Diptera). Kregowce sa zywicielami posrednimi, u ktérych pasozyty roz-
mnazaja sie bezptciowo, natomiast w wektorach ma miejsce rozmnazanie piciowe, co
czyni je zywicielami ostatecznymi. Podczas zerowania zarazonych wektoréw do organi-
zméw kregowcdw przedostaja sie sporozoity, ktére daja poczatek stadiom bezptciowym
pasozyta — merontom lub schizontom, namnazajacym sie wewnatrz tkanek zywiciela.
W wyniku podziatéw w merontach powstaja liczne merozoity, ktére po uwolnieniu roz-
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Tabela 1. Réznice w cyklu zyciowym pasozytéw z grupy Haemosporidia

Table 1. Differences in life cycle of haemosporidians. (1) — genus, (2) — vector, (3) — merogony inside
erythrocytes (+ yes, — no), (5) — place of meronts occurrence, (6) — lungs, (7) — liver, (8) - spleen,
(9) — skeletal muscles

Rodzaj (1)
Haemoproteus Plasmodium Leucocytozoon

Wektor (2) kuczmanowate komarowate meszkowate

Ceratopogonidae, Culicidae Simuliidae

narzepikowate

Hippoboscidae
Merogonia wewnatrz - + -
erytrocytow (4)
Miejsce wystepowania ptuca (najczescie)) Sledziona (najczesciej)  watroba (najczesciej)
merontéw (5) (6), watroba (7),

Sledziona (8), miesnie
szkieletowe (9)

przestrzeniaja sie po organizmie zywiciela. Kolejne merozoity kontynuuja namnazanie
lub rozpoczynaja rozwéj stadidw ptciowych (gametocytéw) w erytrocytach. Gametocyty
przedostaja sie do organizmu wektora podczas jego zerowania na zarazonym zywicielu
posrednim, a nastepnie rozpoczynaja gametogeneze w jelicie Srodkowym. Nastepuje za-
ptodnienie, a utworzona zygota przeksztatca sie w ookinete, ktéra przenika do nabtonka
jelita $srodkowego. Ookineta rozwija sie w oocyste, w ktérej rozpoczyna sie proces spo-
rogonii. Polega on na tworzeniu sie licznych form jednojadrowych — sporozoitéw. Wraz
z dojrzeniem oocysty sporozoity sa uwalniane i wnikaja do slinianek wektora, gotowe
do zarazenia kregowcéw. Przed pobraniem pokarmu wektor wstrzykuje do organizmu
gospodarza wydzieliny Slinianek zapobiegajace krzepnieciu krwi. Razem z tymi wydzie-
linami do krwioobiegu kregowca przedostaja sie sporozoity pasozytoéw i rozpoczyna sie
kolejny cykl zyciowy w zywicielu posrednim. Mimo wielu wspdlnych cech, pomiedzy
cyklami rozwojowymi pasozytéw z rodzajéw Haemoproteus, Plasmodium i Leucocytozo-
on wystepuja znaczace réznice, w tym dotyczace rodzaju wektoréw oraz zachodzenia
merogonii w erytrocytach (tab. 1).

Techniki molekularne a tradycyjna mikroskopia Swietlna

W ciagu ostatnich kilkunastu lat opisano kilka metod oceny zarazenia pasozytami z grupy
Haemosporidia przy wykorzystaniu technik molekularnych. Do oceny statusu zarazenia
wykorzystuje sie reakcje tafcuchowa polimerazy (PCR) lub reakcje tancuchowa polime-
razy w czasie rzeczywistym, tzw. ilosciowy PCR (ang. quantitative PCR; qPCR). Wiek-
szo$¢ protokoféw wykorzystuje namnazanie DNA mitochondrialnego i tylko nieliczne
DNA jadrowe pasozytéw (tab. 2). Najwieksza popularnos¢ zyskaty startery, ktére podczas
zagniezdzonego PCR (ang. nested PCR) powielaja fragment cytochromu B mitochon-
drialnego DNA pasozytéw z rodzaju Plasmodium i Haemoproteus (Bensch et al. 2000,
Waldenstrom et al. 2004).

W poréwnaniu do tradycyjnej mikroskopii zagniezdzony PCR jest metoda bardziej
czuta. Do skutecznej amplifikacji DNA wystarczy obecnos$¢ pojedynczego erytrocytu
z pasozytem na 100 000 erytrocytéw zywiciela (Fallon et al. 2003). To istotny aspekt ana-
liz zapasozycenia, poniewaz w wiekszosci przypadkéw u zarazonych ptakéw ma miejsce
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Tabela 2. Startery uzywane w zagniezdzonej reakgji tancuchowej polimerazy (PCR) do wykrywania
pasozytéw z grupy Haemosporidia

Table 2. Primers used in nested PCR to detect haemosporidian infections. (1) — primer ID, (2) — am-
plified fragment of parasite genetic material, (3) — primer sequence, (4) — reference

Powielany
fragment
Nazwa (1) materiatu Sekwencja startera (3) Zrodto (4)
genetycznego
pasozyta (2)
Walden-

HAEMNF/  Plasmodium/ 5-CATATATTAAGAGAATTATGGAG-3' strom et al.
HAEMNR2  Haemoproteus,  5-AGAGGTGTAGCATATCTATCTAC-3' 2004
HAEMF/ mtDNA, cyt B, 5-ATGGTGCTTTCGATATATGCATG-3' Bensch et al
HAEMR2 478 pz 5-GCATTATCTGGATGTGATAATGGT- 3' Zgggc eta
570/566  Plasmodium 5-CGACTTCTCCTTCCTTTAAAAGATACG-3' .

RNA. SSU. 5-GGATAACTACGGAAAAGCTGTAGC-3! Li et al.
841/844 400 p’z ' 5-GAACGAGATCTTAACCTGC-3! 1995

5'-TATTGATAAAGATTACCA-3'
HAEMNFI/  Plasmodium/ 5'-CATATATTAAGAGAAITATGGAG-3' Hellgren
HAEMNR3  Haemoproteus,  5-ATAGAAAGATAAGAAATACCATTC-3' etal. 2004
HAEMF/ mtDNA, cyt B, 5-ATGGTGCTTTCGATATATGCATG-3' Bensch et al.
HAEMR2 478 pz 5-GCATTATCTGGATGTGATAATGGT- 3' 2000
HAEMNFI  osoon. 5 -CATATATTAAGAGAAITATGGAG-3
HAEMNR3 o0 /ﬁ\’ ot B 5-ATAGAAAGATAAGAAATACCATTC-3 Hellgren
HAEMFL/ o0 Y 5 ATGGTGTTTTAGATACTTACATT-3/ et al. 2004
HAEMR2L P 5/-CATTATCTGGATGAGATAATGGIGC-3’
. 5'TCAAAGATTAAGCCATGCAAGTGA-3'

PLOVIPLUS Plasmodium, | 5-CCTGTTGTTGCCTTAACTCC 3 Ribeiro et al.

vy " 5 TTTTTATAAGGATAACTACGGAAAAGCTGT-3' 2005

rPLU3/ rPLU4 610 pz 5-TACCCGTCATAGCCATGTTAGGCCAATACC-3'

Plasmodium/

DW2/ DW4 Haemoproteus/  5-TAATGCCTAGACGTATTCCTCATTATCCAG-3'
Hepatocystis/ 5-TGTTTCGCTTGGGAGCTGTAATCATAATGTG-3' Perkins &
DW1/ DW6 Leucocytozoon — 5-TCAACAATGACTTTATTTGG-3' Shall 2002
mtDNA, cyt B, 5'-GCGCAGCTGTAATCAT AATGTG-3'
1116 pz
292F/ 631R Plasmodium/ 5'-CGGTAGATAGGGAACAAACTGC-3'
Haemoproteus,  5-GCCACAAGGGAAGTGTGTTTC-3' Fallon et al.
343F/ 496R rRNA, SSU i LSU, 5-GCTCACGCATCGCTTCT-3' 2003

286 pz 5'-GACCGGTCATTTTCTTTG-3'

inwazja chroniczna, ktérej intensywnos¢ jest niska (Valkitnas 2005). W przypadku wy-
korzystania rozmazoéw krwi wykrycie inwazji jest mozliwe zazwyczaj przy intensywnosci
zarazenia >0,001% erytrocytéw, przy czym do prawidtowego oznaczenia gatunku paso-
zyta konieczna jest obserwacja w pefni rozwinietego stadium gametocytu (Valkitinas et
al. 2006). Wiekszos¢ badan wykazata réznice w czutosci pomiedzy technikg PCR a mi-
kroskopia $wietlng w wykrywaniu inwazji Haemosporidia (Jarvi et al. 2002, Richard et al.
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2002, Fallon et al. 2003, Ribeiro et al. 2005, Garamszegi 2010), chociaz pewne prace
wskazuja na poréwnywalng skuteczno$¢ obu technik (Valkitinas et al. 2006, 2008, Val-
kitinas 2011). Dla przykfadu, Richard et al. (2002) analizujac zapasozycenie u 29 gatun-
kéw (24 wréblowe Passeriformes, 3 kraskowe Coraciformes, 2 dzieciotowe Piciformes)
poréwnat obie techniki i wykazat prewalencje (odsetek zarazonych osobnikéw) paso-
zytéw Haemosporidia na poziomie 40% przy uzyciu diagnostyki PCR i 27% za pomoca
mikroskopii. Analizy molekularne okazaty sie doktadniejsze réwniez w pracy Ribeiro et
al. (2005), gdzie prewalencja u 45 gatunkéw wréblowych wynosita 39,6% w poréwnaniu
z 16,5% stwierdzonymi za pomoca mikroskopii. Jak podaje Jarvi et al. (2002), technika
PCR jest trzy- lub czterokrotnie czulsza od przegladania rozmazéw. Pomimo znacznie
wyzszej czufosci techniki PCR w poréwnaniu z mikroskopia $wietlng przyjmuje sie, ze
rzeczywista prewalencja pozostaje niedoszacowana.

Zaletami wykorzystania PCR do analizy statusu zarazenia pasozytami ptasiej malarii
jest krotki czas samych analiz oraz stosunkowo niski koszt (Richard et al. 2002). Trzeba
jednak pamieta¢, ze jakos¢ wynikéw zalezy przede wszystkim od odpowiedniego pozy-
skania probek krwi, prawidlowej izolacji DNA pasozyta i skrupulatnosci z jaka zostanie
przeprowadzona analiza. Korzystajac z techniki zagniezdzonego PCR otrzymujemy je-
dynie potwierdzenie zarazenia zywiciela przez pasozyta. W celu uzyskania informacji
o tym, jaki rodzaj pasozyta znajduje sie w danym zywicielu konieczne jest przeprowa-
dzenie analizy sekwencjonowania produktu PCR. Informacja o sekwencji nukleotydowe;j
pozwala réwniez na okreslenie tzw. linii genetycznej pasozyta. W przypadku sekwencji
namnazanych przy wykorzystaniu starterow HAEMF/HAEMR2 i HAEMNF/HAEMNR?2 za
nowa linie genetyczna przyjmuje sie sekwencje rézniaca sie od dotychczas poznanych
sekwencji o jeden nukleotyd (Waldenstrom et al. 2002, Reullier et al. 2006, Bensch et
al. 2009). Pomimo tego, ze reakcja PCR pozwala jednego dnia przeanalizowac nawet
kilkaset probek, nalezy pamieta¢ o czasie spedzonym na ich przygotowaniu do tej reak-
cji. Szczegblnie istotne jest odpowiednie przechowywanie oraz izolacja DNA pasozyta,
ktérego czesto jest niewiele w poréwnaniu do dostepnego w prébce DNA zywiciela.
Fafszywie negatywne wyniki diagnostyki PCR wynikaja przewaznie z nieodpowiedniego
przechowywania prébek lub nieprawidtowej izolacji DNA (Freed & Cann 2006). W celu
unikniecia fafszywie negatywnych wynikéw, dla negatywnych préb przeprowadza sie
ponowna reakcje PCR. Ponadto, w przypadku probek, dla ktérych dwukrotnie uzyskano
wynik negatywny, zaleca sie ocene jakosci wyizolowanego DNA wykorzystujac do tego
celu namnazanie markeréw charakterystycznych dla DNA Zywiciela, np. markeréw ptci.
W przypadku, gdy wynik dwdch reakcji PCR jest rozbiezny, przeprowadza sie trzecia i na
jej podstawie podejmuje decyzje o statusie zarazenia danego osobnika.

Problemy natury technicznej zwiazane sg réwniez z tradycyjna mikroskopia. Kluczowe
znaczenie dla wynikéw przegladania rozmazéw ma ich prawidfowe wykonanie, utrwale-
nie, wybarwienie oraz przechowywanie (Valkitinas 2005, Valkitinas et al. 2006). Istotnym
elementem jest réwniez samo przegladanie rozmazéw. Najczesciej intensywno$¢ zara-
zenia okresla sie na podstawie liczby pasozytéw na 10 000 erytrocytéw (Godfrey et al.
1987). Ze wzgledu na niska intensywnos¢ zarazenia w przypadku chronicznych inwazji,
konieczne czasami jest przejrzenie tacznie 50 000 erytrocytéw (Jarvi et al. 2002), co wia-
ze sie z wydtuzeniem czasu poswieconego na przejrzenie jednego rozmazu (Valkitinas
et al. 2008). Istotne jest takze, zeby w analizach uczestniczyt odpowiednio przeszkolony
i dodwiadczony personel (Valkitinas 2005).

Kolejnym aspektem poruszanym w przypadku prac poréwnujacych efektywnos¢ tra-
dycyjnej mikroskopii Swietlnej i molekularnych analiz zapasozycenia jest wystepowanie
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kilku r6znych pasozytow w tym samym czasie u jednego zywiciela (Valkitnas et al. 2006,
Marzal 2012). Jednoczesne inwazje kilku pasozytéw, tzw. koinwazje, sa powszechne
w Swiecie zwierzat (Petney & Andrews 1998) i dotycza one réwniez ptakéw zarazo-
nych Haemosporidia (Palinauskas et al. 2005, Valkitnas 2005). Wséréd badanych dziko
zyjacych dziesieciu gatunkéw wréblowych stwierdzono wystepowanie koinwazji u 43%
osobnikéw (Valkitinas et al. 2006). We wspomnianej pracy autorzy korzystali w swych
analizach zaréwno z mikroskopii $wietlnej, jak i z diagnostyki molekularnej wykazujac,
ze nowsza metoda nie wykrywa znacznej czesci koinwazji. Niska efektywnos¢ diagno-
styki molekularnej moze wynika¢ z r6znych zestawow linii genetycznych pasozytéw wy-
stepujacych razem, lub réznic w intensywnosci zarazenia (Pérez-Tris & Bensch 2005).
Mimo zaprojektowania starteréw na podstawie konserwatywnych fragmentéw DNA Pla-
smodium i Haemoproteus (Richard et al. 2002, Waldenstrém et al. 2004), w przypadku
mieszanych inwazji polimeraza czesto dziata wybiérczo (Valkitinas et al. 2006, Martinez
et al. 2009) i moze czesciej amplifikowa¢ DNA Plasmodium niz Haemoproteus (Pérez-
Tris & Bensch 2005). Istotne jest, ze genom mitochondrialny rodzajéw Plasmodium i Ha-
emoproteus rozni sie tylko w 12%, co moze wptywac¢ na wykrywalnos¢ koinwazji (Ric-
klefs & Fallon 2002). Ponadto intensywnos¢ zarazenia ma znaczacy wplyw na wyniki
analizy — niektére linie genetyczne charakteryzuja sie niska intensywnoscia lub sg bardzo
zblizone genetycznie i trudno rozréznialne (Pérez-Tris & Bensch 2005). Zastosowanie
innych technik molekularnych, np. gPCR, klonowania typu TA, jest czesto konieczne do
prawidtowej analizy zapasozycenia (Cheesman et al. 2003, Perandin et al. 2004, Pérez-
-Tris & Bensch 2005), szczegoblnie ze wzgledu na bardzo duza réznorodno$¢ genetyczna
wewnatrz grupy Haemosporidia (Bensch et al. 2004).

W badaniach nad pasozytami krwi z grupy Haemosporidia wykorzystuje sie takze
metode ilosciowego PCR (qPCR) (Bell & Ranford-Cartwright 2002). Metoda ta polega
na wprowadzeniu do $rodowiska reakgji nukleotydéw lub sond znakowanych barwni-
kami (np. fluorescencyjnymi), ktére tacza sie z DNA. Umozliwiaja one na podstawie
odczytéw w kolejnych cyklach okreslenie ilosci matrycy uzytej do reakgji, jak réwniez
Sledzenie ilosci powstajacego produktu (Bell & Ranford-Cartwright 2002). Wykorzystanie
tej metody w badaniach nad Haemosporidia umozliwia okreslenie intensywnosci inwaz;ji
w znacznie szybszy i bardziej dokfadny sposéb niz tradycyjne przegladanie rozmazéw,
zwlaszcza w przypadku inwazji o niskiej intensywnosci (Bell & Ranford-Cartwright 2002,
Asghar et al. 2011, Zehtindjiev et al. 2012). Metoda qPCR jest takze coraz czesciej wy-
korzystywana do okreslania statusu zarazenia przez pasozyty z grupy Haemosporidia,
poniewaz w poréwnaniu z zagniezdzonym PCR odznacza sie wyzsza czutodcia (Knowles
etal. 2010, Christe et al. 2011, Knowles et al. 2011, Lachish et al. 2011).

Specyficznoé¢ linii genetycznych i gatunkéw Haemosporidia wzgledem Zywicieli jest
waznym zagadnieniem w badaniach tej grupy pasozytéw (Bensch et al. 2000, Ricklefs
& Fallon 2002, Clark et al. 2014). Prawidtowe okreslenie czy dany gatunek kregowca
petni role zywiciela dla danego gatunku/linii genetycznej pasozyta napotyka na trudno-
$ci, poniewaz pasozyty moga pojawiac sie u zywicieli przypadkowych (Valkitinas 2011).
W takim wypadku pasozyt nie przechodzi kompletnego cyklu zyciowego. Odréznie-
nie zywicieli gléwnych od przypadkowych mozliwe jest dzieki stwierdzeniu dojrzatych
gametocytow w krwi obiegowej (Valkitinas et al. 2006, Valkitnas 2011). Natomiast de-
tekcja sporozoitéw w $liniankach bezkregowcéw umozliwia potwierdzenie ich roli jako
wektoréw (Ziegyté & Valkitinas 2015).

Badania nad pasozytami krwi z wykorzystaniem technik molekularnych wykazaty
znaczng réznorodnos$¢ genetyczna Haemosporidia (Hellgren et al. 2009, Ventim et al.
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Tabela 3. Poréwnanie technik molekularnych i mikroskopii swietlnej do wykrywania pasozytéw z
grupy Haemosporidia

Table 3. Comparison of molecular and light microscopy techniques in detection of haemosporid-
ians.(1) — feature, (2) — recommended technique, (3) — high sensivity, (4) — high detection of coin-
fections, (5) — possibility of lineage identification, (6) — possibility of identification if avian species is
definitive host, (7) — molecular techniques, (8) — light microscopy

Cecha (1) Rekomendowana technika (2)
Wysoka czutos¢ (3) techniki molekularne (7)
Wysoka wykrywalno$¢ koinwazji (4) mikroskopia Swietlna (8)
Mozliwos¢ okreslenia linii genetycznej (5) techniki molekularne
Mozliwoé¢ okreslenia czy gatunek ptaka jest mikroskopia $wietlna

zywicielem gtéwnym czy przypadkowym (6)

2012). Dotychczas opisano w tej grupie blisko 2000 linii genetycznych wystepujacych
u ptakéw. W celu uporzadkowania informacji o genetycznym zréznicowaniu Haemo-
sporidia wystepujacych u ptakéw utworzona zostata baza danych MalAvi (http://mbio-
serv2.mbioekol.lu.se/Malavi/), do ktérej mozna na biezaco zgfasza¢ informacje o nowych
stwierdzeniach. Baza zawiera m.in. informacje o sekwengji linii genetycznej, gatunku
zywiciela, u ktérego pasozyt zostat stwierdzony, lokalizacji geograficznej stwierdzenia
oraz, jesli taka informacja jest dostepna, o gatunku wektora (Bensch et al. 2009).

Podsumowanie

Wprowadzenie technik molekularnych do badan parazytologicznych umozliwito lepsze
zrozumienie biologii i ekologii tej grupy organizméw. Biorac jednak pod uwage nie-
doskonafosci technik molekularnych w przypadku pasozytéw z grupy Haemosporidia
(tab. 3) rekomendowane jest ich faczenie z tradycyjng technika mikroskopii swietlnej
(ValkiGinas 2011). Stosowanie obu technik jednoczesnie umozliwia przypisanie linii ge-
netycznych konkretnym morfogatunkom opisanym za pomoca mikroskopii $wietinej
(ValkiGinas 2011). Badania z jednoczesnym wykorzystaniem obu technik staja sie coraz
czestsze (Perkins & Austin 2009, Krizanauskiené et al. 2010, Valkitnas et al. 2014).

Sktadam podziekowania dr Annie Dubiec za pomoc udzielona w trakcie przygotowywania ma-
szynopisu. Maszynopis zostat przygotowany w ramach projektu wewnetrznego Muzeum i Instytutu
Zoologii PAN — GWIAZDA 2015.

Summary: The advancement in studies on avian malaria driven by molecular techniques.
The introduction of molecular techniques in studies of parasites from the group Haemosporid-
ia infecting birds showed much greater diversity within this group than previously envisioned.
Molecular techniques are currently commonly used in studies of avian malaria because of their
higher sensitivity than traditionally used light microscopy. However, because of certain limitations,
molecular techniques are recommended to be applied simultaneously with the light microscopy.
This is particularly important in determining which parasite morphospecies represents individual
genetic lineages, as well as in determining whether all parasite life cycle stages characteristic for the
intermediate host occur in a given bird species.
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