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Nazov a Stat zahraniéného pracoviska, ktoré spolupracovalo pri rieSeni

Adam Mickiewicz University, Institute of Biology, Department of Animal Morphology,
Poznan, Pol'sko (Dr. Bozena Sikora)

Udelené patenty/podané patentové prihlasky, vynalezy alebo uzitkové vzory, ktoré su
vysledkami projektu

Najvyznamnejsie publikacie (knihy, ¢lanky, prednasky, spravy a pod.) zhriujuce
vysledky projektu — uvedte aj publikacie prijaté do tlace

1. Marciniak-Musial, N., Hromada, M., Sikora, B. 2021 Taxonomic Diversity of the Quill
Mites of the Family Syringophilidae (Acariformes: Prostigmata) Associated With Old World
Parrots (Psittaciformes: Psittaculidae). Journal of Medical Entomology, 10.1093/jmel/tjab144.
WOS Q1, IF=2.278

2. Kaszewska-Gilas, K., Kosicki, J.Z., Hromada, M. Skoracki. M. 2021 Global Studies of the
Host-Parasite Relationships between Ectoparasitic Mites of the Family Syringophilidae and
Birds of the Order Columbiformes. Animals 11(12): 3392. WOS Q1, IF=2.752

3. Skoracki, M., Kosicki, J.Z., Sikora, B., Topfer, T., Husek, J., Unsoeld, M., Hromada, M.
2021 The Occurrence of Quill Mites (Arachnida: Acariformes: Syringophilidae) on Bee-
Eaters (Aves: Coraciiformes: Meropidae: Merops) of Two Sister Clades. Animals 11(12):
3500. WOS Q1, IF=2.752

4. Skoracki, M., Sikora, B., Hromada, M. 2019 First Record of Quill Mites (Acariformes:
Syringophilidae: Picobiinae) Living in the Quill Walls of Parrots. Journal of medical
entomology 56(6): 1610-1613. WOS Q1, IF=1,925

5. Skoracki, M., Hromada, M., Zmudzinski, M., Unsoeld, M., Sikora, B. 2018 Parasitic Quill
Mites of the Family Syringophilidae (Acariformes: Prostigmata) Associated With Sub-
Saharan Sunbirds (Passeriformes: Nectariniidae): Species Composition and Host-Parasite
Relationships. Journal of medical entomology 55(6), 1464-1477. WOS Q1 IF=1,907, 1 WOS
citacia (bez autocitacii v§. koautorov) ;

6. Obona, J. Sychra, O., Gre§, S., Hefman, P., Manko, P., Rohacek, J., Sestakova, A.,
Slapék, J., Hromada, M. 2019 A revised annotated checklist of louse flies (Diptera,
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Hippoboscidae) from Slovakia. ZooKeys,862,129. WOS Q3 IF=1,137, 12 WOS citacii (bez
autocitacii vS. koautorov)

7. Tryjanowski, P., Kosicki, J.Z., Hromada, M., M. 2020 The emergence of tolerance of
human disturbance in Neotropical birds. Journal of Tropical Ecology, 36,1,1-5. WOS Q4
IF=1,163, 4 WOS citacie (bez autocitacii v§. koautorov)

8. Skoracki, M., Sikora B., Hromada, M. 2017. Castosyringophilus meropis sp. n.
(Acariformes: Syringophilidae) - A new quill mite species parasitising the world population of
Merops apiaster Linnaeus (Coraciiformes: Meropidae). Folia Parasitologica 64:024, WOS
Q3, IF=2,122, 3 WOS citacie (bez autocitacii v§. koautorov)

Uplatnenie vysledkov projektu

Vystupy projektu v kvartile 1. podlfa WOS budu vyuZité pri garantovani predmetov a
Studijného programu ekolégie na FHPV PreSovskej univerzity v PreSove. Akreditacia
Studijného programu sa predklada v tychto dnhoch.

Napriklad, prace Kaszewska-Gilas et al. 2021 a Skoracki et al. 2018 mozno vyuzit pri
garantovani predmetu VSeobecna ekoldgia, u¢eného zodp. rieSitefom, kedZe obsahuju
velmi nazorné grafické priklady interakcii parazit-hostitel.

Pracu Skoracki et al. 2021 pri garantovani predmetu Zoogeografia, kedzZe rieSi kofylogenézu
komplexu parazit-hostitel zo zoogeografického hladiska.

Pracu Skoracki et al. 2021 pri garantovani predmetu Evolu¢na ekolégia, kedZe popisuje
extrémnu adaptaciu parazita na zivot vo velmi Specifickej nike - v stene brka papagajov, kde
si hibi tunely (uz adaptacia na vnutro brka pera, ktora vznikla podia vietkého uz u
operenych dinosaurov, je peknym u¢ebnym prikladom)

Dalsie prace opublikované v ramci projektu si iste najdu uplatnenie pri garantovani
predmetu Ekolégia parazitov, atd.

Okrem toho predpokladame, Ze mimo naSich vlastnych vyskumov najdu vSeobecnejSie
uplatnenie vo vede najma tie nase vystupy, ktoré nazeraju na interakcie parazit-hostitel z
pohladu sieti (bipartite analysis) (Kaszewska-Gilas et al. 2021, Skoracki et al. 2018, 2019,
Kaszewska et al. 2019 a dalSie). U mnohych parazitov nie je (a zo zrejmych dévodov ani
nebude) znamy cely subor potencialnych hostitefov, o samozrejme vedie k skresleniu
odhadov transmisie. Bipartite siete sa pouZzivaju v ekoldgii spoloCenstiev na analyzu
interakcii naprie€ trofickymi uroviiami. Je mozno analyzovat sietové metriky na zistenie
rozdielov medzi pozorovanymi a predikovanymi trofickymi sietamia na vyskum prepojeni
medzi hostitelmi a nimi zdiefanymi parazitmi; analyzu Spefickosti na urovni celych sieti atd.
KedZe Specifickost na réznych regionalnych urovniach ma uzky vztah ku druhovej
rozmanitosti a beta diverzite, vidime (a nielen my, vid Runghen et al. 2021, Poulin 2010)
velky potencial tohto pristupu nielen v parazitoldgii, ale aj ekoldgii a epidemioldgii. S
rastucimi moznostami kvantitativnej analyzy ekologickych parazitarnych sieti a ich
podobnosti/odliSnosti teda bude rast zaujimavost' vysledkov pre vedecké publikum aj mimo
odboru parazitologie. Navyse, v stale rastucom pocte prac o bipartite sietach, prave parazity
su publikacne najmenej zastupené (prevazuju mutualistické siete, polinatory a pod.). Ak
zoberieme do Uvahy, Ze parazity tvoria velku Cast celkovej biodiverzity Zeme, parazitizmus
pravdepodobne predstavuje najbeznejSi spésob Zivota existujucich druhov a tri Stvrtiny
vSetkych interakcii v prirode zahffa parazity, parazity su délezitou su¢astou fungovania
ekosystémov a kluCové mechanizmy na pozadi tychto procesov su stale malo pochopené.
Daldou otazkou, ktora vyvstava z nasich doteraj$ich zisteni, su rozdiely v sietach interakcii
na rdznych urovniach. Maju siete hostitel-parazit na lokalnej urovni rovnaké/podobné
parametre, ako siete na nadregionalnej urovni? Rastuca globalna databaza nasich vzoriek a
zaznamov o paroch hostitel-parazit hadam uz v blizkej buducnosti bude méct poskytnut
odpovede aj na takéto zlozité otazky. Ma to velky vyznam aj pri snahe odhadnut’ celkovy
pocCet parazitov na Zemi.

Napokon, nas vyskum v ramci projektu vyznamne prispel k rozSireniu poznatkov o globalnej
diverzite brkovych rozto€ov, kedZe 38 novych druhov popisanych v ramci projektu tvori
9,4% zo vSetkych v su€asnosti znamych syringofilidov.

Suhrn vysledkov riesenia projektu a naplnenia cielov projektu v slovenskom jazyku
(max. 20 riadkov)
Vysledky ziskané v ramci projektu, zda sa, naznacuju, ze syringofilidy su velmi starou liniou,
ktora sa mozno vyvinula skoro po vzniku perovych Struktur s dutinou (calamus v brku
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pritomny v paperi aj obrysovom peri), uz kdesi pred 180 miliGnmi rokov (Skoracki et al.
2019). NajstarSou hostitel'skou liniou, ktora je parazitovana brkovymi rozto€misutinamy a
potom Galloanseres, ktoré sa tiez oddelili od zvySku Neoaves pred C-Pg hranicou (velkym
vymieranim) (Skoracki et al. 2020). Viac, ako makroekologické faktory prostredia podla
vSetkého rozmanitost’ syringofilidov ovplyvriuje fylogenéza hostitelov (Skoracki et al. 2021,
Kaszewska-Gilas et al. 2021, Skoracki et al. 2018, 2019, Kaszewska et al. 2019 atd).
Brkoveé rozto€e, zda sa, su vdaka svojmu spbsobu Zivota a ekoldgii SpecifickejSie
(Kaszewska-Gilas et al. 2021), ako iné ektoparazity vtakov (napriklad hippoboscidy (ktoré
sme v ramci projektu tiez zacali v mensej miere skumat ako porovnavaciu skupinu), klieSte,
Svoly, u ktorych je transmisia jednoduchsia) .

Projekt mal:

i) Poskytnut' charakteristiku druhovej rozmanitosti (species richness) brkovych roztoCov s
vyuzitim hlavnych makroekologickych korelatov a Studium ko-diverzifikacie parazit-hostitel.
Popisali sme jeden novy rod rozto¢a a 38 druhov novych pre vedu (1/10 doposial znamych
druhov!). Vac¢sina nasich vyskumov prinaSa nové poznatky pre danu krajinu a region,
vacsina hostitefov eSte nebola z pohladu ektoparazitickych rozto€ov skiumana. Ako
najddlezitejsi faktor kontrolujuci ich rozmanitost sa ukazala diverzita a fylogenéza hostitelov.
ii) Testovat nové, univerzalne faktory, ktoré mozu potencialne ovplyviiovat druhovu
rozmanitost’ vtacich ektoparazitov, brkovych roztoCov

Ako pravdepodobne najvyznamnejSi faktor, ovplyvnujuci druhovi rozmanitost brkovych
roztoCov, sa ukazala ich ich mimoriadne vysoka Specifickost (na urovni rodu a linii podobne;j
urovne). Dévodom takejto vysokej Specifity, dokonca aj na urovni celej siete parazit-hostitel,
je podla nas ekoldgia skumanej skupiny, kedZze su prakticky vylu€ne viazané na vnutro brka,
ktoré opustaju len pri disperzii. Mozno teda predpokladat, Ze najvyznamnejSim faktorom
uréujucim rozmanitost brkovych rozto€ov bude rozmanitost’ ich hostitelov (Eichlerovo
pravidlo); kedZe vtakov je na zemiviac ako 10 000 druhov, odhadujeme rozmanitost
brkovych rozto€ov na az na 5 000 (znamych je zatial cca 400).

i) Otestovat pritomnost a mozny dopad cytoplazmatickych endosymbiontov/parazitov na
ekologiu a druhovu bohatost’ brkovych rozto€ov (pristup zhora nadol)

Potvrdili sme pritomnost baktérie geneticky blizkej Wolbachii superskupiny K, ¢o je uz stvrta
superskupina u brkovych rozto€ov! Su zname iba dve iné skupiny, ktoré su parazitované
Styrmi superskupinami Wolbachie: termity a filaridné nematody (tieto su navySe lepSie
preskumané). Maternalne dedené baktérie su povazované za dolezitych “manipulatorov”
Zivotnej histdrie ¢lankonozcov. Je teda pravdepodobné, Ze Wolbachia ovplyviuje aj
ekoldgiu, evoluciu a spravanie brkovych rozto€ov. Cytoplazmatické endosymbiontv teda
mozu byt vyznamnym faktorom ur€ujucim rozmanitost brkovych roztoCov a ektoparazitov vo
vSeobecnosti.

Mozno teda povedat, Ze ciele projektu sme naplnili viac nez dostato€ne. Zmienili by sme sa
eSte, Ze nové molekularne pristupy pri Sirokospektralnom, necielenom vyskume mikrobiomu
hostitelov a ich ektoparazitov (vid' ZS), ktoré sme zavadzali po€as projektu, daleko presiahli
jeho zamery aj personalne moznosti, ponukaju vSak velmi sflubny zaklad pre mozné dalSie
projekty.

Suhrn vysledkov rieSenia projektu a naplnenia cielov projektu v anglickom jazyku
(max. 20 riadkov)

The results of the project seem to support a hypothesis that syringophilides are a very old
lineage that may have evolved soon after the formation of feather structures with a cavity
(calamus in the quill, pennaceous and plumulacelous feathers) some 180 million years ago
(Skoracki et al. 2019). The oldest host clade parasitized by quill mites are tinamous and
then Galloanseres, which also separated from the rest of the Neoaves before the C-Pg
transition (mass extinction) (Skoracki et al. 2020). It seems that more than environmental
macroecology factors, the diversity and species richness of syringophilides is driven by host
phylogeny (Skoracki et al. 2021, Kaszewska-Gilas et al. 2021, Skoracki et al. 2018, 2019,
Kaszewska et al. 2019 etc.). Due to the quill mite way of life and ecology, they appear to be
more specific (Kaszewska-Gilas et al. 2021) than other avian ectoparasites (such as
hippoboscids (which we begin to deal with as a comparative group), ticks, and chewing lice
that do have easier transmission).

Project aims were:

i) To provide a characterization of quill mite species richness using main macroecological
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correlates and study parasite-host co-diversification

We have described one new mite genus and 38 (1/10 of known) quill mite species new for
science. Most of our studies brought records new for a given country and/or region, the
majority of hosts were not investigated yet. As the mostimportant macroecological factors,
we have found host diversity and host phylogeny.

ii) To test new, universal factors, potentially affecting species richness of bird ectoparasites,
quill mites

Probably the mostimportant driver of quill mite diversity seems to be their strikingly high
host specificity (on the generic and/or phylogenetic lineage level). We expect that the reason
behind such high specificity (also on the level of the whole parasite-host network) is the
ecology of the group. They are practically totally bound to the calamus of the quill, which
they leave only during dispersion. It is therefore obvious to expect that the mostimportant
factor driving the richness of quill mites is their hosts” richness (Eichler rule). As there are
more than 10 000 extant avian species living on Earth, we expect that the diversity of quill
mites reaches as much as 5 000 species (ca 400 are described today)

iii) To investigate cytoplasmatic endosymbionts and their possible effect on ecology and
species richness of quill mites (top-down approach)

We have confirmed the presence of bacterium genetically close to Wolbachia supergroup K;
the fourth supergroup infesting quill mites. There do exist only two other taxa parasitized by
four Wolbachia supergroups: termites and filariid nematodes (which are, moreover, better
investigated). Maternally inherited bacteria are considered to be important “manipulators” of
arthropod life-history. Therefore,it is possible that Wolbachia affects also the ecology,
evolution, and behaviour of quill mites. Thus, cytoplasmatic endosymbionts can be an
important factor driving the richness of quill mites and ectoparasites in general.

Thus, it is possible to say that we fulfilled the aims of of the project very well. We also would
like to stress that new molecular approaches which we have introduced and tested during
the project for broad unfocused investigation of microbiome of ectoparasites and their hosts
(see Final project Report, ZS), far exceeded the project aims and also personal possibilities,
however, their offer an extremely promising basis for possible new projects.
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