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Artyku³ przegl¹dowy Review

Chlamydie s¹ zarazkami powoduj¹cymi u ludzi i u
zwierz¹t wiele schorzeñ oraz zaka¿enia objawowe,
bezobjawowe, utajone, a tak¿e latentne (10). Obecnie
w�ród nich wyodrêbniono tzw. chlamydie �rodowisko-
we reprezentowane przez trzy rodziny (Parachlamy-
diaceae, Simkaniaceae, Waddliaceae) (tab. 1), które
prezentujemy w tej pracy.

Charakterystyka rodziny Parachlamydiaceae
Rodzinê Parachlamydiaceae, nale¿¹c¹ do rzêdu

Chlamydiales, tworz¹ obecnie dwa rodzaje zarazków:
Parachlamydia, Neochlamydia, a tak¿e Candidatus
Protochlamydia amoebophila, jak te¿ inne endosym-
bionty �rodowiska wodnego (tab. 1). Przynale¿no�æ
tych zarazków do rzêdu Chlamydiales spowodowana
jest 80-90% identyczno�ci¹ genów rybosomalnych oraz
typowym cyklem rozwojowym dla chlamydii (10). Nie
s¹ one jednak¿e rozpoznawalne przez przeciwcia³a
monoklonalne dla trisacharydu Kdo LPS � charakte-
rystycznego dla rodziny Chlamydiaceae (10).

Rodzaj Parachlamydia (P.) jest reprezentowany
przez gatunek P. acanthoamoebae, do którego przy-
nale¿¹ szczepy Bn

9
, Berg

17
 i kilka izolatów bez nazwy

(szczepy UWE1, UWC22, TUME1) (1, 9, 21). Wyka-
zano je w trofozoitach Acanthamoeba, któr¹ izolowa-
no od ludzi z epidemi¹ wilgotnej gor¹czki w Vermont
USA (Hall�s coccus), a tak¿e od kobiety w Niemczech
nie wykazuj¹cej objawów chorobowych (9, 10). Ce-
ch¹ charakterystyczn¹ P. acanthoamoebeae jest wy-
stêpowanie w jej cyklu ¿yciowym trzeciej formy roz-

wojowej, tzw. cia³ek ksiê¿ycowych (crescend bodies),
które obserwuje siê przy przed³u¿onej inkubacji tak
wewn¹trz ameb, jak i poza nimi (16).

Rodzaj Neochlamydia (N.) reprezentowany jest
przez gatunek N. hartmannellae (szczep typowy A

1
Hsp

oraz inne) bytuj¹cy wewn¹trz ameb Hartmanella (H.)
vermiformis, a który mo¿e równie¿ namna¿aæ siê
u ameb Dictyostelium discoideum (21). Gatunek ten
po raz pierwszy wyizolowano z ameb H. vermiformis
odfiltrowanych z systemu wodnego jednostki dentys-
tycznej w Lahnstein w Niemczech (21). Sugeruje siê,
¿e ze wzglêdu na powszechno�æ ich wystêpowania jako
endosymbiontów ameb wodnych, mog¹ stanowiæ one
du¿e zagro¿enie dla cz³owieka, gdy¿ wykazano zwi¹-
zek N. hartmanella z gor¹czk¹ wilgotn¹ (Hall�s coc-
cus) oraz z syndromem Kawasaki u ludzi (17). Mikro-
organizm ten w odró¿nieniu od innych zarazków z rzê-
du Chlamydiales charakteryzuje siê tym, ¿e jego cia³-
ka elementarne i siateczkowate � elementy cyklu roz-
wojowego, umieszczone s¹ bezpo�rednio w cytoplaz-
mie i nie s¹ otoczone wakuol¹, co mo¿e �wiadczyæ
o istnieniu tzw. mechanizmów ucieczkowych tych za-
razków z fagosomów (21).

Candidatus Protochlamydia amoebophila to daw-
niejszy szczep UWE25, który by³ klasyfikowany jako
rodzaj Parachlamydia sp. (10), jednak obecnie po
dok³adniejszej analizie 16S rRNA, 23S rRNA oraz
analizie genów endorybonukleazy P (RNase P) i 44
bia³ek rybosomalnych, sklasyfikowano go jako nowy
gatunek (4). Zarazek ten wprawdzie wykazuje podo-
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bieñstwo do P. acanthoamoebae szczep Bn
9
 tylko

w 92,9% w zakresie 16S rRNA i 90,3% w zakresie
23S rRNA (4), jednak¿e analiza filogenetyczna wyka-
za³a, ¿e zarazek UWE25 tworzy monofiletyczn¹ gru-
pê w rodzinie Parachlamydiacae (4). Cech¹ tego en-
dosymbiontu jest to, i¿ wystêpuje w komórce gospo-
darza ameby Acanthamoeba wewn¹trz ma³ych inklu-
zji, w których znajduje siê jedna lub kilka bakterii (1,
21). Ponadto genom tego zarazka (2,4 Mb) jest prawie
dwukrotnie wiêkszy od drobnoustrojów z rodziny
Chlamydiaceae (1-1,2 Mb), a tak¿e zawarto�æ G+C
u nich jest mniejsza (35,8 mol%) ni¿ w genomie Chla-
mydiaceae (39,2-41,3 mol%) (19). Nadto w ich b³onie
zewnêtrznej znajduje siê wiele bia³ek bogatych w cys-
teinê, ale brak jest charakterystycznych bia³ek MOMP
� swoistych dla bakterii z rzêdu Chlamydiales (4). Cie-
kawostk¹ jest to, ¿e mikroorganizm UWE25 posiada
geny koduj¹ce LPS, ale brak jest genów koduj¹cych
biosyntezê polisacharydu O (19). Jako paso¿yt ener-
getyczny, tak jak wszystkie chlamydie, posiada w od-
ró¿nieniu od pozosta³ych zarazków z rzêdu Chlamy-
diales � które maj¹ tylko 2 takie transportery, a¿ 5 izo-
form transporterów nukleotydów (pc0240, pc0241,
pc0250, pc0485, pc1343) (19). Tak¿e w genomie tego
endosymbionta znajduj¹ siê geny koduj¹ce system se-
krecyjny typu III (TTSS � type three secretion system),
który posiadaj¹ wszystkie chlamydie, gdy¿ warunkuje
on ich patogenno�æ (19). Przypuszcza siê tak¿e, ¿e
UWE25 jest zdolny do interakcji z komórk¹ gospoda-
rza poprzez typ IV systemu sekrecyjnego (TFSS � type
four secretion system), gdy¿ geny koduj¹ce ten sys-
tem, znaleziono w jego genomie (19). Kolejn¹ jego
charakterystyczn¹ cech¹ jest wystêpowanie siedmiu
modu³ów wysp genomowych w chromosomie, a jed-
na z nich zawiera geny koduj¹ce F-podobny system
koniugacyjny DNA (F-like conjugative DNA transfer)
(15).

Inne endosymbionty �rodowiska wodnego. Wyka-
zano, ¿e wiêkszo�æ zarazków z tej grupy, dla których
siedliskiem s¹ m.in. pierwotniaki, tworz¹ tak¿e rodzi-
nê Parachlamydiaceae (3, 20). Badania Horna i Wag-
nera (20) dotycz¹ce mu³u z wody pochodz¹cej z sys-
temów nawadniania ro�lin w Niemczech pod k¹tem
wystêpowania genów koduj¹cych 16S rRNA charak-
terystycznych dla rzêdu Chlamydiales (z wy³¹czeniem
rodziny Chlamydiaceae), a nastêpnie 16S rDNA kon-
serwatywnych dla domeny Bacteria, wykaza³y istnie-
nie 11 próbek dodatnich, które posiada³y materia³ ge-
netyczny podobny do bakterii z rzêdu Chlamydiales.
Na tej podstawie opisano siedem linii, które nazwano
chlamydialnymi liniami �rodowiskowymi (ECL � envi-
ronmental chlamydiae lineage). Cztery nowe linie ewo-
lucyjne, jak dot¹d nieznane w obrêbie rzêdu Chlamy-
diales, oznaczono ECL I, ECL II, ECL VI oraz ECL
VII, a pozosta³e trzy nazwano chlamydiami niezwyk-
³ymi i oznaczono ECL III, ECL IV i ECL V (20). Szcze-
gó³owa analiza sekwencji 16S rRNA wykaza³a, ¿e
ka¿da z czterech nowych linii reprezentuje nieznane
rodzaje. I tak ECL I i ECL II tworz¹ rodzinê Para-
chlamydiaceae, gdy¿ wykazuj¹ odpowiednio 87-90%
i 91% podobieñstwo z ni¹, ECL VI w 88% wykazuje
podobieñstwo do Simkania negevensis, za� ECL VII
tworzy monofiletyczn¹ grupê wykazuj¹c¹ 87-89%
podobieñstwo z Chlamydiaceae (20). Linie oznaczo-
ne jako ECL III-V obejmuj¹ce, na podstawie podo-
bieñstwa 16S rRNA, niezwyk³e chlamydie znalaz³y siê
tak¿e w rodzinie Parachlamydiaceae (20). Inny ze-
spó³ badaczy (3) pozyska³ równie¿ z mu³u pochodz¹-
cego z systemu nawadniania ro�lin w Niemczech chla-
mydialny szczep UV-7, który dodany do hodowli ame-
by Acanthoamoeba sp. UWC1 oraz do linii komórko-
wych ssaków (Vero, Hela 229, NCI-H292) powodo-
wa³ zaka¿enie i zmiany w tych hodowlach (3). Przy
u¿yciu mikroskopu elektronowego, po 7 dniach od za-

Tab. 1. Systematyka rzêdu Chlamydiales (1-7, 9, 10, 12, 13, 18-21, 23, 24, 26, 27, 29, 30, 32-34, 36)

Obja�nienia: ECL � chlamydialne linie �rodowiskowe (environmental chlamydiae lineage); * � szczepy tej linii wykazuj¹ 87-89%
podobieñstwo do bakterii rodziny Chlamydiaceae; ** � sugeruje siê, ¿e zarazki te przynale¿¹ do rzêdu Chlamydiales � grupa chlamy-
die niesklasyfikowane (5, 33)
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ka¿enia hodowli ameb, wykazano w ich trofozoitach
obecno�æ okr¹g³ych bakterii wewn¹trzkomórkowych
zlokalizowanych w wakuolach, w postaci cia³ek EB
o �rednicy 0,3-0,5 µm, cia³ek RB o �rednicy 0,5-0,7 µm,
a tak¿e cia³ek ksiê¿ycowych (CB) � charakterystycz-
nych dla rodziny Parachlamydiaceae (3). Analiza ge-
netyczna tych endosymbiontów wykaza³a a¿ 98,2-
-98,7% podobieñstwo do rodziny Parachlamydiaceae,
a w szczególno�ci do Parachlamydia acanthoamoebae
szczep Bn

9
 (98,7%) (3). Trzeba stwierdziæ, ¿e podo-

bieñstwo sekwencji 16S rRNA w granicach 97,5%
pozwala na utworzenie nowego rodzaju (10), jednak-
¿e autorzy (3) nazwali odkryty enodsymbiont Para-
chlamydia sp. UV-7 (Uniwersytet Wiedeñski, izolat
nr 7), który po zaka¿eniu hodowli komórkowych ssa-
ków, �daje� infekcjê w postaci trzech form (EB, RB,
CB) i tworzy ma³e inkluzje wewn¹trz komórek (3).
Drobnoustrój ten charakteryzuje siê tak¿e opó�nionym
tempem infekcji w komórkach ssaczych, w stosunku
do komórek ameb (3).

Charakterystyka rodziny Simkaniaceae
Rodzinê Simkaniaceae tworz¹ dwa rodzaje: Simka-

nia z jednym gatunkiem i Fritschea z dwoma gatun-
kami oraz gatunek Candidatus Rhabdochlamydia por-
cellionis (tab. 1).

Rodzaj Simkania (S.) reprezentuje gatunek S. nege-
vensis, który izolowano jako wtrêt z hodowli komór-
kowych i nazwano go mikroorganizm �Z� (24). Zara-
zek ten nie jest rozpoznawalny przez przeciwcia³a
monoklonalne dla trisacharydu LPS aKdo-(2®8)-
aKdo-(2®4)-aKdo, typowego �znaku� dla rodziny
Chlamydiaceae (10). Przynale¿no�æ jego do rzêdu
Chlamydiales warunkowana jest identyczno�ci¹ genów
rybosomalnych, która wynosi 80-90%, cyklem rozwo-
jowym oraz faktem, ¿e rozmna¿aja siê tak jak zarazki
z rzêdu Chlamydiales, jedynie w ¿ywych komórkach
(10, 24, 26). Ich cykl rozwojowy sk³adaj¹cy siê z dwu
form � cia³ka elementarnego i cia³ka siateczkowate-
go, nie trwa jednak¿e 48-72 godzin, jak u typowych
przedstawicieli rzêdu Chlamydiales, ale wynosi 12-15
dni (24, 26). Analiza genetyczna sekwencji 16S rDNA
wykaza³a ich 83% podobieñstwo do chlamydii (27).
Wykazano tak¿e, ¿e zarazek ten posiada grupê I intro-
nów w sekwencji 23S rRNA, która jest tak¿e spokrew-
niona z analogicznymi odcinkami chloroplastów oraz mi-
tochondrii alg (Chlamydomonas eugamentos, Chlamy-
domonas pallidostigmatica) i ameby (Acanthamoeba
castellani) (11). Bakteriê S. negevensis izolowano po-
nadto z zapalenia oskrzeli od dzieci i osób doros³ych
w Izraelu (23, 25, 31, 32). Stwierdzono tak¿e wysoki
poziom przeciwcia³ anty-Simkania u doros³ych ludzi
w Kanadzie w populacji Innuitów (14, 31) oraz w Ja-
ponii (37). Oprócz tego zanotowano przypadki izolo-
wania tej bakterii z zasobów wody do picia oraz ze
�cieków (28). Wykazano tak¿e, ¿e zarazek ten zaka¿a
ameby Acanthoamoeba polyphaga, przez co mo¿e sta-
nowiæ zagro¿enie tak¿e dla cz³owieka (22).

Rodzaj Fritschea (F.) reprezentowany jest przez dwa
gatunki F. bemisiae i F. eriococci (12, 36), które izolo-
wano z bakteriocytów jelit owadów m¹cznik ostro-
skrzyd³y (Bemisia tabacci) i czerwiec wi¹zowiec (Erio-
cocci spurius) (36). Badania sekwencji 16S-23S rRNA
wykaza³y 91% podobieñstwo tych bakterii do przed-
stawicieli rodziny Simkaniaceae (12, 36), uznano je
za nowy rodzaj w obrêbie tej rodziny (12) i nazwano
Candidatus Fritschea bemisiae oraz Candidatus Frit-
schea eriococci, gdy¿ nie uda³o siê ich jak do tej pory
wyhodowaæ w hodowli tkankowej. Zarazki te wyka-
zuj¹ powy¿ej 80% podobieñstwo sekwencji rRNA do
gatunków z rzêdu Chlamydiales, paso¿ytuj¹ wewn¹trz-
komórkowo i cechuj¹ siê charakterystycznym dwufa-
zowym cyklem rozwojowym (12). Dowiedziono, ¿e
dla Candidatus Fritschea bemisiae szczepem wzorco-
wym jest szczep Falk, a dla Candidatus Fritschea erio-
cocci szczep Elm (12).

Candidatus Rhabdochlamydia porcellionis to bak-
teria wewn¹trzkomórkowa wyizolowana z w¹trobo-
trzustki równonoga prosionka szorstkiego (Porcellio
scober), która tak¿e nale¿y do rodziny Simkaniaceae
(30). Pocz¹tkowo endosymbiont ten by³ sklasyfikowa-
ny jako riketsja (8), ale badania morfologiczne, w tym
barwienie metod¹ Gimeneza oraz reakcja krzy¿owa
z surowicami anty-Ch. trachomatis i anty-Ch. psitta-
ci, zakwalifikowa³y go do chlamydii i zaproponowa-
no nazwê Chlamydia isopodii (35), jednak¿e nie zo-
sta³o to zaakceptowane przez Miêdzynarodowy Ko-
mitet ds. Systematyki Bakteryjnej. Analiza 16S rRNA
pozwoli³a na okre�lenie przynale¿no�ci tej bakterii do
rzêdu Chlamydiales (30), za� badania w mikroskopie
elektronowym wykaza³y u niego trzy formy morfolo-
giczne: sferyczne cia³ko siateczkowate, sferyczne
wczesne cia³ko elementarne, tzw. formê po�redni¹ oraz
dojrza³e cia³ko elementarne � kszta³tu laseczki (8).
Analiza sekwencji 16S rRNA tego zarazka wykaza³a
90,5-91,7% podobieñstwo do analogicznej sekwencji
zarazków okre�lanych jako ECL VI, przy podobieñ-
stwie sekwencji rybosomalnych, w stosunku do rzêdu
Chlamydiales tylko w 83,1-87,2% (30). Analiza filo-
genetyczna dowiod³a, ¿e Candidatus Rhabdochlamy-
dia porcellionis tworzy niezale¿n¹ liniê w rzêdzie
Chlamydiales, która jest blisko spokrewniona z ECL
VI, a nieco zdystansowana do S. negevensis szczep ZT

(86,7% podobieñstwo) (30). Mikroorganizm ten nie
daje siê hodowaæ na pod³o¿ach naturalnych, jest bak-
teri¹ nieruchliw¹, posiadaj¹c¹ �cianê komórkow¹
Gram-ujemn¹ bez warstwy peptydoglikanu i w komór-
kach gospodarza tworzy wakuole (30).

Charakterystyka rodziny Waddliaceae
Rodzinê t¹ reprezentuje tylko jeden rodzaj Waddlia

(W.) z dwoma gatunkami (tab. 1).
Gatunek W. chondrophila izolowano z komórek

poronionego p³odu byd³a w pierwszym trymestrze ci¹-
¿y i pierwotnie zosta³ okre�lony jako WSU 86-1044
(6). Na pocz¹tku, ze wzglêdu na cykl replikacyjny,
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uznano ten zarazek za riketsjê (6, 10, 29, 34), choæ
obecnie analiz¹ sekwencji 16S rRNA (podobieñstwo
84,7-85,3%) zaklasyfikowano go do rzêdu Chlamy-
diales. Zarazek ten barwi siê Gram-ujemne, nie pro-
dukuje glikogenu, a jego LPS pozbawiony jest cha-
rakterystycznego dla chlamydii trisacharydu aKdo-
(2®8)-aKdo-(2®4)-aKdo oraz nie reaguje z przeciw-
cia³ami dla rikettsia, coxiella, wolbachia, a nawet chla-
mydia, a jedynie s³ab¹ reakcjê wykazuje z przeciwcia-
³ami dla Cowdria ruminantum (10, 34). Bakteriê tê
izolowano tak¿e z ronieñ u byd³a w 228. dniu ci¹¿y
(18).

Drugi gatunek, W. malaysiensis, to wewn¹trzkomór-
kowa bakteria izolowana z odchodów nietoperzy
Eonycteris spelaea w Malezji (2). W hodowli Vero
zarazek ten po 48-72 godzinach od zaka¿enia odcho-
dami nietoperzy daje inkluzje zawieraj¹ce ma³e ko-
mórki bakteryjne. Podobny efekt zaobserwowano w li-
nii hodowlanej z ludzkiej tkanki p³ucnej (MRC-5),
nerek (HEK), krtani (HEp-2), linii B-limfoblastycznej
oraz ma³piej nerki (LLC-MK2), a tak¿e linii epitelial-
nej gryzoni (3T3, BHK) (24). Drobnoustrój ten w ho-
dowli HEK po 48 godzinach od infekcji wytwarza cia³-
ka siateczkowate dziel¹ce siê poprzez podzia³ podwój-
ny, a ich inkluzje mo¿na wybarwiæ metod¹ Giemzy
(2). Analiza sekwencji 16S i 23 S rRNA tych zaraz-
ków wykaza³a 91%, a przestrzeni 16S-23S rRNA 96%
podobieñstwo do sekwencji W. chondrophila (2).

Chlamydie niesklasyfikowane
Przyjmuje siê, ¿e ta grupa zarazków utworzona jest

przez Candidatus Piscichlamydia salmonis oraz bak-
terie chlamydiopodobne (tab. 1). Ten pierwszy zara-
zek zosta³ stwierdzony w skrzelach ³ososi hodowla-
nych w Irlandii i Norwegii (7). W próbkach pocho-
dz¹cych z ³ososi norweskich wykazano, przy pomocy
mikroskopii elektronowej, inkluzje zawieraj¹ce cia³-
ka siateczkowate (RB) o ró¿nym kszta³cie � wyd³u¿o-
ne i kuliste o d³ugo�ci 0,7-1,8 µm oraz cia³ka po�red-
nie (IB � intermediate bodies) o kszta³cie od okr¹g³ych
do owalnych o d³ugo�ci 0,6-0,8 µm (7). Natomiast
w próbkach ryb pochodz¹cych z Irlandii stwierdzono
a¿ trzy formy rozwojowe tego zarazka: cia³ka siatecz-
kowate (RB), po�rednie (IB) oraz elementarne (EB)
(7). Ró¿nice te w morfologii cia³ek powoduj¹, ¿e przy-
puszcza siê, i¿ te endosymbionty izolowane ze skrzeli
ryb z dwu �rodowisk (Irlandia, Norwegia), reprezen-
tuj¹ dwa ró¿ne gatunki (7). Dodatkowo przeprowadzo-
ne badania z przeciwcia³ami monoklonalnymi dla tri-
sacharydu aKdo-(2®8)-aKdo-(2®4)-aKdo, charak-
terystycznego dla rzêdu Chlamydiales, wykaza³y ¿e
zachodzi reakcja krzy¿owa miêdzy nimi, jednak nie
wskazuje to na obecno�æ tego trisacharydu, a jedynie
�wiadczy, ¿e w �cianie tych endosymbiontów, s¹ po-
dobne cz¹steczki do tego¿ zwi¹zku (7). Natomiast
analiza 16S rRNA i 16S rDNA wykaza³a, ¿e ich se-
kwencjê 16S rRNA cechuje podobieñstwo do bakterii
rzêdu Chlamydiales, a w szczególno�ci do endosym-

biontów ameb UWE1 (82%) i UWC22 (81%), a tak¿e
do Chlamydophila psittaci � szczep MN (80%) i Chla-
mydophila pneumoniae � szczep N16 (80%) (7). Ana-
liza filogenetyczna tych zarazków oparta na porów-
naniu sekwencji 16S rDNA dowiod³a, ¿e badane en-
dosymbionty s¹ zbli¿one zarówno do bakterii rzêdu
Chlamydiales, jak i Rickettsiales, jednak¿e bakterie te
tworz¹ osobn¹ liniê w rzêdzie Chlamydiales i zapro-
ponowano dla nich nazwê Candidatus Piscichlamydia
salmonis (7). Sugeruje siê, ¿e oprócz tego zarazka do
grupy chlamydii niesklasyfikowanych nale¿¹ we-
wn¹trzkomórkowe, Gram-ujemne, okr¹g³e bakterie,
wyizolowane z cyst skrzelowych ³ososia atlantyckie-
go (Salmo salar), które charakteryzuj¹ siê cyklem roz-
wojowym charakterystycznym dla bakterii rzêdu Chla-
mydiales (33) oraz chlamydiopodobny zarazek roz-
mna¿aj¹cy siê tak¿e tym cyklem, stwierdzony w ko-
mórkach nab³onkowych dorady (Sparus aurata) (5).

Podsumowanie
Z przedstawionych faktów wynika, ¿e bakterie

okre�lane jako chlamydie �rodowiskowe s¹ mikroor-
ganizmami do�æ powszechnie wystêpuj¹cymi, a nad-
to Parachlamydia acanthoamoebae czy Simkania
negevensis mog¹ byæ potencjalnie patogenne dla cz³o-
wieka, gdy¿ ta pierwsza by³a izolowana od ludzi z syn-
dromu Kawasaki i z przypadków gor¹czki wilgotnej,
za� druga z zapalenia oskrzeli. Inne, jak Waddlia chon-
drophila, mog¹ byæ przyczyn¹ ronieñ u byd³a i powo-
dowaæ straty gospodarcze. Równie¿ wykazanie chla-
mydii �rodowiskowych u owadów, nietoperzy czy ryb,
a tak¿e stwierdzenie ich obecno�ci w �rodowisku wod-
nym np. u ameb czy w mule, które infekuj¹ komórki
ssaków, powoduje, ¿e zarazki te s¹ bardzo interesuj¹-
ce tak z punktu widzenia teoretycznego, jak i prak-
tycznego.
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