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ABSTRACT. Background. Red deer (Cervus elaphus) is one of the most important host of the adult tick (Ixodes rici-
nus) which is the basic vector of the Lyme disease causative agent — Borrelia burgdorferi sensu lato in Europe. The
aim of the present study was to establish the role of red deer in the transmission of B. burgdorferi s.1. Material and me-
thods. Tissues from 74 red deers were evaluated and the presence of B. burgdorferi s.1 DNA was identified using ne-
sted PCR technique based on fla gene. The identification of species belonging to B. burgdorferi s.1 complex was per-
formed after restriction digestion of nested PCR product with Ddel enzyme and sequencing of nested PCR product. The
study included also 55 isolates of I. ricinus females removed from red deer and 466 ticks (73 adult and 393 nymphs)
collected from the vegetation in the area where the red deer lives. Results. There were no DNA of B. burgdorferi
s.I complex in the red deer tissues and in ticks removed from deer, however in one tick removed from deer the DNA of
other Borrelia species — B. miyamotoi was identified. In ticks collected from vegetation 3 species belonging to B. burg-
dorferi s.1. complex were identified: B. garinii (3.2% ticks studied), B. afzelii (6.9%) and B. valaisiana (3.6%), howe-
ver DNA of B. miyamotoi was absent. These results confirm inability of survival of B. burgdorferi s.1. species in tick 1.
ricinus feeding on red deer blood. However there is a possibility of survival of B. miyamotoi in presence of deer blood
at least in ticks feeding on red deer. The main role of red deer in keeping the constant infection level of B. burgdorferi
s.l. in the whole population of 1. ricinus ticks does not concern B. miyamotoi.
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Wstep

Cykl zyciowy bakterii wywolujacych borelioze
z Lyme, kretkéw nalezagcych do kompleksu Borre-
lia burgdorferi, oparty jest na naprzemiennym byto-
waniu w organizmie zwierzat statocieplnych bedg-
cych jego rezerwuarem (gléwnie ssakow i ptakéw)
oraz zmiennocieplnych stawonogéw petnigcych ro-
le wektora tych kretkéw — kleszczy z rodzaju Ixo-
des [1, 2]. Na kontynencie europejskim gléwnym
wektorem B. burgdorferi s.l. jest kleszcz pospolity
1. ricinus, ktéry bierze udzial w rozprzestrzenianiu
wszystkich siedmiu wykrytych w Europie gatunkéw
nalezacych do tego kompleksu, tj. B. burgdorferi
s.s., B. garinii, B. afzelii, B. valaisiana, B. lusita-

niae, B. bissettii i B. spielmani [3-9]. Jednak mimo
braku specyficznosci w stosunku do gatunku wekto-
ra wymienione gatunki kretkéw charakteryzujg sig¢
zréznicowang przezywalnoscia w organizmie roz-
nych gatunkéw kregowcéw bedacych zywicielami
1. ricinus [10]. Dotychczas ustalono, ze duze ssaki
lesne, migdzy innymi sarny, jelenie i dziki, ktdre sa
podstawowymi zywicielami stadium dojrzatego 1.
ricinus, nie moga petni¢ roli rezerwuaru gatunkéw
nalezacych do kompleksu B. burgdorferi s.1. Nie ma
natomiast jednoznacznych ustalein dotyczacych
zdolnosci przezywania tych kretkéw w kleszczach
opitych krwig wymienionych gatunkéw ssakow. Ist-
niejg dane przemawiajgce zaréwno za mozliwoscig
ich przezywania w obecnosci krwi jeleni [11], czy
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nawet krétkotrwatym przebywaniem w ich skérze
[12, 13], jak i brakiem mozliwosci przezycia [10,
13]. Z tego wzgledu w prezentowanej pracy podjeto
probe odpowiedzi na pytanie dotyczace roli jeleni
w rozprzestrzenieniu gatunkéw z kompleksu B.
burgdorferi s.1. na bazie ich wzajemnych interakcji.

Material i metody

Stanowisko badan. Materiat do badan pozyska-
no z terenéw towieckich zlokalizowanych w okoli-
cach Dobrej Szczecinskiej na terenie Puszczy
Wkrzanskiej w wojewddztwie zachodniopomor-
skim. Teren ten pokryty jest lasem mieszanym
z przewagg sosny zwyczajnej (Pinus silvestris), de-
bu bezszyputkowego (Quercus sessilis) i buka zwy-
czajnego (Fagus sylvatica), stanowi wigc typowe
srodowisko bytowania kleszcza I. ricinus.

Pozyskiwanie materialu do badan. Materialem
do badan byta krew i wycinki narzagdéw (nerka, ptu-
co, serce, watroba, Sledziona) oraz najedzone kle-
szcze I. ricinus pobrane przez mysliwych z 74 jele-
ni, upolowanych jesienia w latach 2004 i 2005.
Krew zawieszong w 10% roztworze EDTA (9:1
obj.) oraz wycinki narzagdéw przechowywano
w —70°C do czasu izolacji DNA.

Zbior Kleszczy z roslinnosci. Kleszcze poszu-
kujagce zywiciela zbierano z roSlin w czerwcu oraz
w pazdzierniku 2005 roku na obszarze, gdzie wcze-
$niej odbywat sie odstrzal zwierzat. Zbiér odbywat
si¢ przy uzyciu flanelowe;j flagi o wymiarach 1 x 1,2
m, ktérg omiatano rosliny do wysokosci 1 m. Kle-
szcze umieszczano w probowkach typu Eppendorf
1 przechowywano w —20°C do czasu izolacji DNA.

Izolacja DNA. DNA z krwi i narzagdéw jeleni
oraz z kleszczy izolowano przy uzyciu gotowego
zestawu do izolacji MasterPureTM DNA Purifica-
tion Kit (Epicentre, Madison, WI, USA), zawiesza-
no w buforze TE (10 mM Tris-HCI, 1 mM EDTA,
pH 8,0) i przechowywano w temperaturze —70°C do
czasu analiz.

Wykrywanie DNA B. burgdorferi s.1. metoda
nested PCR. Markerem do wykrywania DNA B.
burgdorferi s. 1. byt gen fla kodujacy biatko rzgsko-
we flageling. Detekcje fragmentu genu fla przepro-
wadzono metodg nested PCR z zastosowaniem 2
par starterow opracowanych przy uzyciu oprogra-
mowania DNAMAN 5.2.9 (Lynnon Biosoft, Kana-
da). W pierwszej reakcji zastosowano startery
132f (5’-TGGTATGGGAGTTTCTGG-3) i 905r
(5’-TCTGTCATTGTAGCATCTTT-3") dajace pro-
dukt dtugosci 774 pz, zaS w drugiej startery

220f (5-CAGACAACAGAGGGAAAT-3") i 823r
(5’-TCAAGTCTATTTTGGAAAGCACC-3"),
komplementarne do sekwencji amplifikowanej przy
uzyciu starteréw 132f 1 905r, a produkt tej reakcji
miat dlugos¢ 604 pz.

Mieszanina reakcyjna o objetosci 10 pl zawiera-
ta: 0,5 U polimerazy Allegro Taq DNA (Novazym,
Poznan), 70 mM Tris-HCI (pH 8,6 w 25°C), 16,6
mM (NHy4)»SOy, 3,5 mM MgCly, 0,75 uM kazde-
go z tréjfosforanéw deoksyrybonukleozydéw, oraz
2 pmol kazdego z pary starterow, 132f i 905r lub
220f i 823r. Matryc¢ w reakcji ze starterami
132f 1 905r stanowit 1 pl zawiesiny DNA wyizolo-
wanego z tkanek jeleni lub z kleszczy, a w reakcji ze
starterami 220f i 824r 1 pl 10-krotnie rozcieiczone;j
mieszaniny poreakcyjnej uzyskanej ze starterami
132f 1 905r. Kontrolg dodatnig stanowit DNA szcze-
pu Bo-148c/2 B. burgdorferi s.s. uzyskany dzigki
uprzejmosci dr. J. Stariczak (Akademia Medyczna
w Gdarnsku), a kontrole negatywng — woda steryl-
na.

Warunki reakcji byly nastgpujace: denaturacja
wstepna w 94°C przez 10 min., 40 cykli obejmuja-
cych denaturacj¢ w 94°C przez 30 s, przylaczanie
starterow w 50°C (startery 132f i 905r) lub 54°C
(startery 220f i 824r) przez 45 s oraz wydluzanie
taricucha DNA w 72°C przez 1 min., a takze wydtu-
zanie koficowe w 72°C przez 7 min. Produkty reak-
cji rozdzielano na 2% zelu agarozowym (ICN,
USA) barwionym bromkiem etydyny (Sigma-Al-
drich, Niemcy) w buforze TBE (0,089 M Tris, 0,089
M kwasu borowego, 0,002 M EDTA) i archiwizo-
wano w pamieci komputera przy uzyciu programu
BioCapt (Vilber Lourmat, Francja). W celu minima-
lizacji zanieczyszczen, procesy izolacji DNA, przy-
gotowania mieszaniny reakcyjnej i elektroforezy
przeprowadzano w odrebnych pomieszczeniach.

Identyfikacja gatunkéw kompleksu B. burg-
dorferi s.1. metoda PCR-RFLP. DNA zamplifiko-
wany przy uzyciu starterow 220f i 824r poddano
trawieniu enzymem restrykcyjnym Ddel (Sig-
ma-Aldrich). Enzym Ddel wybrano na podstawie
analizy sekwencji genu fla uzyskanych z Banku Ge-
néw, ktérg przeprowadzono przy uzyciu programu
DNAMAN. Analiza wykazata mozliwos¢ uzyska-
nia 6 zréznicowanych wzoréw restrykcyjnych, na
podstawie ktérych identyfikuje si¢ 6 gatunkow
z kompleksu B. burgdorferi s.l.: B. burgdorferi s.s.,
B. afzelii, B. garinii, B. valaisiana, B. lusitaniae i B.
bissettii [3-6, 8, 9, 14]. Produkty trawienia rozdzie-
lano na 3% zelu agarozowym i archiwizowano we-
dlug wczesniejszego opisu.
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Sekwencjonowanie genu fla. W celu potwier-
dzenia przynaleznosci gatunkowej kretkow, ktérych
DNA uzyskano w reakcji nested PCR i analizowano
metodg PCR-RFLP, fragmenty genu fla uzyskane
ze starterami 220f i 824r poddano sekwencjonowa-
niu w Instytucie Biochemii i Biofizyki Polskiej
Akademii Nauk (Warszawa). Uzyskane sekwencje
poréwnano z sekwencjami szczepéw referencyj-
nych pochodzacych z Banku Genéw (GeneBank)
przy uzyciu programu DNAMAN.

Wyniki

Zarazenie jeleni kleszczami I. ricinus. 7. 27
(29,7%) badanych zwierzat zebrano ogdtem 55
najedzonych samic /. ricinus. Srednia zarazenia wy-
nosita 2,03 (Tabela 1).

Borrelia burgdorferi s.I. w najedzonych kle-
szczach i w jeleniach. Badanie metoda nested PCR
nie wykazato obecnosci DNA B. burgdorferi s.l.
w narzadach i krwi badanych jeleni (Tabela 2). Spo-
$réd 55 usuniegtych ze zwierzat najedzonych samic /.
ricinus, DNA Borrelia wykryto tylko u 1 (1,8%)
osobnika (Tabela 2), a przy uzyciu metody
PCR-RFLP z zastosowaniem enzymu restrykcyjne-
go Ddel stwierdzono w badanej prébie nietypowy
wzOr restrykcyjny.

Borrelia burgdorferi s.l. w kleszczach zebra-
nych z roslinnosci. Ogélem na obecnos¢ DNA B.
burgdorferi s.l. przebadano metodg PCR 466 kle-

szczy (393 nimfy, 73 doroste osobniki) poszukujg-
cych zywicieli, zebranych z roslin w Puszczy
Wkrzariskiej. DNA B. burgdorferi s.l. wykryto
u 13,7% kleszczy I. ricinus (Tabela 3). Na podsta-
wie analizy PCR-RFLP ustalono, ze przewazajacym
gatunkiem w nimfach byt B. afzelii (52,6% zakazo-
nych osobnikéw), natomiast w stadium imago nie-
znacznie przewazal B. garinii (42,9% zakazonych
osobnikéw). Trzecim gatunkiem wykrytym w nie-
najedzonych kleszczach byt B. valaisiana (Tabela
3).

Sekwencjonowanie fragmentu genu fla. Se-
kwencjonowanie objeto 5 préb reprezentujacych
rézne izolaty i gatunki Borrelia, zidentyfikowane na
podstawie wzoréw restrykcyjnych, tj. 2 o wzorach
restrykcyjnych charakterystycznych dla B. afzelii,
oraz po 1 prébie o wzorze charakterystycznym dla
B. garinii i B. valaisiana, a takze 1 o nietypowym
wzorze restrykcyjnym. Sekwencjonowanie potwier-
dzito przynaleznos¢ badanych préb do gatunkéw zi-
dentyfikowanych na podstawie wzoréw restrykcyj-
nych. Dodatkowy wzér zidentyfikowano na podsta-
wie sekwencji DNA jako B. miyamotoi (Rys. 1).
Uzyskane sekwencje zgloszono do Banku Genéw
(Tabela 4).

Dyskusja

Male i srednie ssaki oraz ptaki lesne, bedace zy-
wicielami larw i nimf [. ricinus, pelnig rolg rezerwu-

Tabela 1. Zarazenie jeleni (Cervus elaphus) przez dojrzale stadium /. ricinus jesienig (lata 2004 i 2005) na terenie Pu-

szczy Wkrzanskiej
Table 1. Infestation of red deer (Cervus elaphus) with adult /. ricinus ticks on autumn (in the years 2004 and 2005) in
Wkrzarniska Forest
Rok Liczba badanych zwierzat Liczba (%) zwierzat infestowanych Liczba zebranych kleszczy
ogbétem na 1 zwierzgciu = SD
2004 58 21 (36,2) 41 1,95 £ 4,05
2005 16 6 (37,5) 14 2,33 + 1,67
Razem 74 27 (36,5) 55 2,03 +3,97

Tabela 2. Wystepowanie kretkéw z rodzaju Borrelia w jeleniach infestowanych kleszczami /. ricinus oraz w samicach kleszczy

zebranych z tych jeleni z Puszczy Wkrzariskiej

Table 2. Distribution of Borrelia spirochetes in red deer infested with /. ricinus and in I. ricinus females removed from red deer in

Wkrzanska Forest

Sezon/rok Jelenie Samice I. ricinus
Liczba zwierzat Liczba (%) infestowanych' Liczba kleszczy
badanych/zakazonych'(%) co najmniej 1 zakazonym kleszczem  badanych/zakazonych (%)
Jesier 2004 21/0 (0) 1(4,8) 41/1 2,4)
Jesien 2005 6/0 (0) 0(0) 14/0 (0)
Jelenie ogétem 27/0 (0) 1(3,7) 55/1 (1,8)

'Termin ,,zakazonych” odnosi si¢ do wystgpowania kretkéw w organizmie zywicieli; termin ,,infestowanych” — do wystgpowania

kleszczy na zywicielu
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Tabela 3. Gatunki Borrelia wykryte w kleszczach 1. ricinus zebranych z roslin w 2005 roku oraz zebranych z jeleni w latach

2004-2005 na terenie Puszczy Wkrzanskiej

Table 3. Borrelia species detected in 1. ricinus ticks collected from vegetation in the year 2005 and removed from red deer in

2004-2005 in Wkrzarniska Forest

Zrédto Stadium Liczba badanych/PCR pozytywnych (%) Liczba kleszczy zakazonych gatunkiem
kleszczy kleszczy ogbtem wiosna jesieri Bg Ba Bv Bm
Rosliny nimfy 393/57 (14,5) 207/33 (15,9) 18724 (12,8) 12 30 15 0
doroste 73/7 (9.,5) 24/5 (20,0) 48/2 (4,2) 3 2 2 0
ogdtem  466/64 (13,7) 231/38 (16,5) 235/26 (11,1) 15 32 17 0
Jelenie doroste 55/1 (0,8) — 55/1 (0,8) 0 0 0 1

Bg — B. garinii, Ba — B. afzelii, Bv — B. valaisiana, Bm — B. miyamotoi.

aru dla poszczegdlnych gatunkéw kompleksu B.
burgdorferi s.l., przenoszonych przez ten gatunek
kleszcza w Europie [1, 2, 7]. Kwestionowana jest
jednak mozliwos¢ petnienia roli rezerwuaru przez
dzikie przezuwacze, ktére sg gtéwnymi zywicielami
stadium imago kleszczy 1. ricinus [1, 2].

Uznanie danego gatunku zwierzecia za rezerwu-
ar B. burgdorferi s.1. opiera si¢ na zatozeniu, ze kret-
ki te s3 w stanie przezy¢ w jego organizmie. Anali-
zujac krazenie B. burgdorferi s.1. w przyrodzie oraz
role, jaka odgrywajg w nim poszczegdlne gatunki
zywicieli kleszczy przenoszacych te kretki, nalezy
rozpatrywac¢ trzy mozliwe scenariusze zdarzen [2,
10, 15]. Po pierwsze, bakterie moga przezywac
w organizmie zywiciela kleszcza do czasu rozwinig-
cia infekcji, i taki gatunek zwierzgcia okreslany jest
jako zdolny do petnienia roli rezerwuaru B. burg-
dorferi s.]. Gatunek taki umozliwia najskuteczniej-
sze rozprzestrzenienie kretkow, gdyz pochodzace
od jednego zakazonego kleszcza bakterie mogg za-
kaza¢ wiele kleszczy zerujacych na zainfekowanym
przez niego zwierzgciu. Po drugie, bakterie moga
by¢ eliminowane z organizmu zywiciela na skutek
lizy komérki bakteryjnej wywotywanej przez kom-
pleks biatek zawarty w surowicy kregowca, podczas
gdy oddziatywanie surowicy na bakterie pozostaja-
ce w tresci jelitowej zerujacego kleszcza jest na ty-
le stabe, ze sa one w stanie przezy¢ w jego tresci je-
litowej. W tym przypadku kretki pozostajace

Tabela 4. Numery akcesyjne sekwencji genu fla
kretkéw Borrelia zgtoszonych do Banku Genéw
Table 4. Accession numbers of fla gene sequences of
Borrelia submitted to GeneBank

Gatunek Borrelia Préba Numer akcesyjny
B. afzelii RP11IN7-05 DQ650334
ST28N7-05 DQ650335
B. garinii T32-5-05 DQ650336
B. valaisiana BA9F9-05 DQ650330
B. miyamotoi WL10-6-05 DQ650338

w trakcie zerowania kleszcza w jego tresci jelitowe;j
moga zostaé transstadialnie przekazane na kolejne
pokolenie i stanowig Zrédto zakazenia dla kolejnego
zywiciela. Sposoéb ten jest mniej wydajny niz zaka-
zenie za posrednictwem kregowca, gdyz zakazony
pozostaje tylko jeden kleszcz. Trzeci przypadek ma
miejsce, gdy dziatanie lizujace surowicy danego ga-
tunku kregowca jest na tyle silne, ze jest w stanie
wyeliminowac kretki zar6wno z organizmu kregow-

M 1234

Rys. 1. Wzory restrykcyjne uzyskane na bazie fragmen-
tu genu fla trawionego enzymem restrykcyjnym Ddel.
M — marker masowy MW 501, sciezki 1-4 — wzory
restrykcyjne produkowane przez cztery gatunki
Borrelia: 1 — B. garinii, 2 — B. afzelii, 3 — B.
miyamotoi, 4 — B. valaisiana

Fig. 1. Ddel restriction patterns obtained on the basis of
fla gene fragment of Borrelia strains from ticks.

M — molecular weight marker MW 501, lanes 1-4 —
restriction patterns produced by four Borrelia species:

1 — B. garinii, 2 — B. afzelii, 3 — B. miyamotoi,

4 — B. valaisiana
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ca, jak i z kleszcza, przez co uniemozliwione jest
rozprzestrzenienie tej puli kretkéw. Kurtenbach
i wsp. [2, 15], badajac stopien lizy komdrki bakte-
ryjnej réznych gatunkéw z kompleksu B. burgdor-
feri s.1. w obecnosci surowic 14 gatunkéw ssakow
stwierdzili, ze surowica jelenia (C. elaphus) elimi-
nuje wszystkie gatunki kretkéw z kompleksu B.
burgdorferi s.1. w czasie nieprzekraczajacym 24 go-
dziny od momentu wniknig¢cia do jego organizmu.
Poniewaz B. burgdorferi s.1. po wniknigciu do orga-
nizmu zywiciela moze przebywac¢ nawet do 4 tygo-
dni w jego skorze, zanim rozpocznie wedrowke do
tkanek i narzadéw [16, 17], czas w ktérym surowi-
ca jelenia jest w stanie wyeliminowac kretki z orga-
nizmu uniemozliwia rozwinigcie trwatej infekcji
u tego gatunku.

W prezentowanej pracy badania przeprowadzo-
no na wycinkach tkanek pochodzacych z jeleni upo-
lowanych w sezonie jesiennym 2004 i 2005 roku.
Ograniczenie badan do sezonu jesiennego zwigzane
byto z sezonem polowar na C. elaphus, w ktérym
mozliwe bylo pozyskanie materialu do badan, co
utrudniato pelng analiz¢ aktywnosci zerowania kle-
szcza I. ricinus na jeleniach. Z przeprowadzonych
badan dotyczacych aktywnosci 1. ricinus poszukuja-
cych zywiciela wynika, ze w sezonie jesiennym kle-
szcze 1. ricinus wykazuja mniejszg aktywnos¢ w po-
réwnaniu do sezonu wiosennego [18-20]. Wykryte
W prezentowanej pracy zarazenie jeleni przez [. rici-
nus nie bylo znaczace, gdyz sposréd 74 zwierzat
obecnos¢ kleszczy stwierdzono u 36,5%, a Sredni
stopien infestacji wynosit nieco ponad 2 osobniki na
jedno zwierze. W analogicznych badaniach, prze-
prowadzonych na sarnach w sezonie wiosennym
i jesiennym, wykazano wyzszy stopieni ich zaraze-
nia oraz wigkszg liczbe kleszczy przypadajacych na
jedno zwierz¢ w sezonie wiosennym (dane niepubli-
kowane).

Badanie jeleni na obecnos¢ DNA B. burgdorferi
s.l. metodg PCR dato wynik ujemny zaréwno w izo-
latach DNA z tkanek jeleni, jak i zebranych z nich
kleszczy. DNA kretkow Borrelia wykryto w jed-
nym izolacie z kleszcza usunigtego z jelenia. Gatu-
nek B. miyamotoi, ktérego DNA wykryto w opitym
krwig jelenia kleszczu, nie nalezy jednak do kom-
pleksu B. burgdorferi s.1., lecz do grupy borelii wy-
wotujacych goraczki powrotne (relapsing fever bor-
reliae) [21]. Jednakze DNA tego gatunku nie wy-
kryto ani we krwi, ani w tkankach jelenia, z ktérego
pochodzit zakazony kleszcz, nalezy wigc przypu-
szczaé, ze Zrédlem zakazenia byt w tym przypadku
jedynie kleszcz. Z badan, ktére przeprowadzili Kur-

tenbach 1 wsp. [10, 15] wynika, ze bakterie z kom-
pleksu B. burgdorferi s.1. sg w stanie przetrwac kil-
ka godzin w niesprzyjajacym ich przezyciu Srodo-
wisku, jakim jest organizm gatunku zwierzgcia nie
petniacego roli rezerwuaru tych kretkow. W organi-
zmie jelenia, w ktérym czas przezywania B. burg-
dorferi s.1. ograniczony jest do 24 godzin, wykrycie
kretkéw w tym krétkim okresie jest mozliwe tylko
w skorze. Pichon i wsp. [13] wykryli metodg PCR
DNA B. burgdorferi s.1. w skérze konczyn jeleni,
ktérych wycinki pobrano ze swiezo upolowanych
zwierzat i poddano hodowli. Badania te potwierdza-
ja obserwacje dotyczace mozliwosci przetrwania
niewielkiej liczby bakterii B. burgdorferi s.l. we
wczesnym etapie infekcji w organizmie jelenia,
ktéra jednak nie rozwija si¢ dalej ze wzgledu na
skuteczny mechanizm eliminacji kretkow przez su-
rowice C. elaphus w miar¢ uptywu czasu [15]. Wy-
niki uzyskane w prezentowanej pracy potwierdzaja,
ze gatunki z kompleksu B. burgdorferi s.1. sa elimi-
nowane zar0wno w samym organizmie jelenia, jak
i w kleszczu najedzonym krwig tego gatunku zwie-
rzecia. Jednakze wykrycie gatunku B. miyamotoi
w organizmie w pelni najedzonej samicy kleszcza
Swiadczy o tym, ze gatunek ten jest bardziej odpor-
ny na dziatanie surowicy jelenia poza jego organi-
zmem.

Na terenach, z ktérych pochodzilty upolowane
zwierzeta, wykryto w kleszczach zebranych z ro-
Slinnosci trzy wystepujace w Europie gatunki
z kompleksu B. burgdorferi s.l., tj. B. garinii, B.
afzelii 1 B. valaisiana. Gatunki byty wczesniej wy-
krywane réwniez w kleszczach zebranych z roslin-
nosci na terenie péinocno-zachodniej Polski [22,
23]. W kleszczach zebranych z roslinnosci nie wy-
kryto gatunku B. miyamotoi, dlatego jego rozprze-
strzenienie wymaga dalszych badan.

Kleszcze zebrane z roslinnosci wykazywaly niz-
szy stopien zakazenia przez B. burgdorferi s.l. w se-
zonie jesiennym, niz kleszcze zebrane z jeleni zwta-
szcza w stadium imago, co zgadza si¢ z danymi z te-
renu Pomorza Zachodniego uzyskanymi we wcze-
$niejszych badaniach [22, 24, 25]. Jedng z przyczyn
tego zjawiska moze by¢ obecnos¢ na badanym ob-
szarze gatunkéw zwierzat, ktore przyczyniajg si¢ do
eliminacji kretkdw B. burgdorferi s.l. z kleszczy.
W sezonie wiosennym, kiedy /. ricinus aktywnie
poszukuje zywiciela, zerujac na jeleniach pozbawia-
ny jest B. burgdorferi s.l., co dotyczy zwlaszcza sta-
dium nimfy i postaci dojrzatej, dlatego w sezonie je-
siennym zakazenie tych stadiéw kleszczy moze by¢
nizsze.
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