Abstrakt

Rody Haemoproteus a Plasmodium jsou kosmopolitn€ rozsifené rody krevnich parazita
z kmene Apicomplexa. Oba tyto rody maji dvouhostitelsky zivotni cyklus a jejich definitivnim
hostitelem jsou zastupci fadu Diptera. Oba se vyskytuji u ptaki, ve kterych probiha asexualni
mnozeni. Infekce rody Haemoproteus a Plasmodium jsou vétSinou asymptomatické, v ptacich
dlouhodob¢ pietrvava latentni faze, béhem které miize dochazet k relapsim infekce.

Béhem sezon 2017-2019 bylo v Milovickém lese ziskano 1 092 krevnich vzorkl ze 29
odchycenych druhii pévch. Parazité byli detekovani u 48 % jedinct. Prevalence rodu
Plasmodium byla 16 %, prevalence rodu Haemoproteus 22 % a u 10 % pozitivnich vzorkl
nebylo moZné urcit linii parazita. Bylo nalezeno Sest novych linii rodu Haemoproteus, pracovné
pojmenovanych Haemoproteus sp. linie coccoc 1, coccoc 2, coccoc 3, coccoc 4, embcit,
fricoe jejichz celkova prevalence byla 14 %. Nejcastéjsi linie Haemoproteus sp. coccoc 1
doséhla prevalence 12 %. Druhym nejcastéjSim zaznamenanym druhem bylo Plasmodium
relictum klon Pengl14-121Br2AF a izolat Cc_P1, které dosahlo prevalence 13 %.

Dynamika infekce rodit Haemoproteus a Plasmodium byla studovana u vzork ziskanych
v letech 2014-2019. Mezisezoénné bylo vySetfeno 40 jedinct, v rdmci sezony bylo vySetfeno 27
jedinct. Tfi jedinci byli odchyceni meziro¢né i v ramci jedné sezony. Pévci si spise zachovavaji
svij infek¢ni status, u 82 % opakované vysetfenych jedincti nedoslo ke zméng.

Porovnavala jsem efektivitu mikroskopie a molekularni diagnostické metody nested PCR.
Porovnani bylo provedeno u 745 vzorkt ziskanych v letech 2017 a 2018. Vysledek obou metod
byl shodny u 72 % vysetfenych vzorki. Metoda PCR ma vyssi efektivitu pti detekci rodi

Haemoproteus a Plasmodium, protoze bylo zachyceno o 20 % vice infekci.



