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Chlamydie Srodowiskowe
— potencjalne patogeny cziowieka i zwierzat
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Environmental Chlamydia - potential pathogens for humans and animals

Summary

To date research on Chlamydia — intracellular bacteria causing many diseases in animals and humans, has
concentrated on Chlamydia sp. and Chlamydophila sp. pathogens forming the Chlamydiaceae family in the
Chlamydia order. Recently, thanks to the techniques of molecular biology, the taxonomy of order for
Chlamydiales has been extended to three new families: Parachlamydiaceae, Simkaniaceae and Waddliaceae.
Those families includes germs isolated as endosymbionts of protozoa, sludge, insects, isopods, fishes,
bats, cattle and as cell culture contaminants. Environmental Chlamydia are included amongst those micro-
organisms and are considered to be potential pathogens of humans and animals.
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Chlamydie sa zarazkami powodujacymi u ludzi i u
zwierzat wiele schorzen oraz zakazenia objawowe,
bezobjawowe, utajone, a takze latentne (10). Obecnie
wsrdd nich Wyoerbniono tzw. chlamydie §rodowisko-
we reprezentowane przez trzy rodziny (Parachlamy-
diaceae, Simkaniaceae, Waddliaceae) (tab. 1), ktoére
prezentujemy w tej pracy.

Charakterystyka rodziny Parachlamydiaceae

Rodzing Parachlamydiaceae, nalezaca do rzedu
Chlamydiales, tworza obecnie dwa rodzaje zarazkow:
Parachlamydia, Neochlamydia, a takze Candidatus
Protochlamydia amoebophila, jak tez inne endosym-
bionty srodowiska wodnego (tab. 1). Przynalezno$¢
tych zarazkow do rzedu Chlamydiales spowodowana
jest 80-90% identycznoscia genow rybosomalnych oraz
typowym cyklem rozwojowym dla chlamydii (10). Nie
sa one jednakze rozpoznawalne przez przeciwciata
monoklonalne dla trisacharydu Kdo LPS — charakte-
rystycznego dla rodziny Chlamydiaceae (10).

Rodzaj Parachlamydia (P.) jest reprezentowany
przez gatunek P. acanthoamoebae, do ktorego przy-
naleza szczepy Bn,, Berg . i kilka izolatow bez nazwy
(szczepy UWE1L, UWC22, TUME1) (1, 9, 21). Wyka-
zano je w trofozoitach Acanthamoeba, ktéra izolowa-
no od ludzi z epidemia wilgotnej goraczki w Vermont
USA (Hall’s coccus), a takze od kobiety w Niemczech
nie wykazujacej objawow chorobowych (9, 10). Ce-
cha charakterystycznq P acanthoamoebeae jest wy-
stgpowanie w jej cyklu zyciowym trzeciej formy roz-

wojowej, tzw. ciatek ksiezycowych (crescend bodies),
ktére obserwuje si¢ przy przedtuzonej inkubacji tak
wewnatrz ameb, jak 1 poza nimi (16).

Rodzaj Neochlamydia (N.) reprezentowany jest
przez gatunek N. hartmannellae (szczep typowy A Hsp
oraz inne) bytujacy wewnatrz ameb Hartmanella (H.)
vermiformis, a ktory moze rdwniez namnazac sig
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 sig,
ze ze wzgledu na powszechno$¢ ich wystgpowania jako
endosymbiontow ameb wodnych, moga stanowi¢ one
duze zagrozenie dla cztowieka, gdyz wykazano zwia-
zek N. hartmanella z goraczka wilgotna (Hall’s coc-
cus) oraz z syndromem Kawasaki u ludzi (17). Mikro-
organizm ten w odroznieniu od innych zarazkow z rzg-
du Chlamydiales charakteryzuje si¢ tym, ze jego cial-
ka elementarne i siateczkowate — elementy cyklu roz-
wojowego, umieszczone sg bezposrednio w cytoplaz-
mie 1 nie sa otoczone wakuola, co moze $wiadczy¢
o istnieniu tzw. mechanizmdéw ucieczkowych tych za-
razkow z fagosomow (21).

Candidatus Protochlamydia amoebophila to daw-
niejszy szczep UWE25, ktory byt klasyfikowany jako
rodzaj Parachlamydia sp. (10), jednak obecnie po
doktadniejszej analizie 16S rRNA, 23S rRNA oraz
analizie genow endorybonukleazy P (RNase P) i 44
biatek rybosomalnych, sklasyfikowano go jako nowy
gatunek (4). Zarazek ten wprawdzie wykazuje podo-
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Tab. 1. Systematyka rzedu Chlamydiales (1-7, 9, 10, 12, 13, 18-21, 23, 24, 26, 27, 29, 30, 32-34, 36)

Rzad Chlamydiales
Rodzina Chlamydiaceae Parachlamydiaceae Simkaniaceae Waddliaceae L
niesklasyfikowane
Rodzaj: Chlamydia (Ch.) Rodzaj: Parachlamydia (P.) Rodzaj: Simkania (S.) |Rodzaj: Waddlia (W.) Candidatus
Gatunek: Ch. trachomatis Gatunek: P. acanthoamoebae Gatunek: S. negevensis |Gatunek: W. chondrophila | Piscichlamydia
Ch. suis Rodzaj: Neochlamydia (N.) Rodzaj: Fritschea W. malaysiensis | salmonis
Ch. muridarum Gatunek: N. hartmanellae Gatunek: Candidatus Bakterie chlamydio-
Rodzai Rodzaj: Chlamydophila (Chl.) Fritschea bemisiae podobne**
e I:ek Gatunek: Chl. psittaci Candidatus Fritschea
g Chl. abortus eriococci
Chl. felis
Chl. caviae
Chl. pecorum
Chl. pneumoniae
Candidatus Profochlamydia Candidatus Rhabdo-
Inne . amoebophila; Inne endo- chlamydia porcellionis;
gatunki el symbionty (Parachlamydia sp. |ECL VI L O
UV-7; ECL I-V, VII*)

Objasnienia: ECL — chlamydialne linie srodowiskowe (environmental chlamydiae lineage); *

podobienstwo do bakterii rodziny Chlamydiaceae; ™
die niesklasyfikowane (5, 33)

bienstwo do P. acanthoamoebae szczep Bn, tylko
w 92,9% w zakresie 16S rRNA 1 90,3% w zakresie
23S rRNA (4), jednakze analiza filogenetyczna wyka-
zala, ze zarazek UWE25 tworzy monofiletyczna gru-
pe w rodzinie Parachlamydiacae (4). Cecha tego en-
dosymbiontu jest to, iz wystepuje w komorce gospo-
darza ameby Acanthamoeba wewnatrz matych inklu-
zji, w ktorych znajduje si¢ jedna lub kilka bakterii (1,
21). Ponadto genom tego zarazka (2,4 Mb) jest prawie
dwukrotnie wigkszy od drobnoustrojow z rodziny
Chlamydiaceae (1-1,2 Mb), a takze zawarto$¢ G+C
u nich jest mniejsza (35,8 mol%) niz w genomie Chla-
mydiaceae (39,2-41,3 mol%) (19). Nadto w ich btonie
zewngetrznej znajduje si¢ wiele biatek bogatych w cys-
teing, ale brak jest charakterystycznych biatek MOMP
—swoistych dla bakterii z rzedu Chlamydiales (4). Cie-
kawostka jest to, ze mikroorganizm UWE25 posiada
geny kodujace LPS, ale brak jest genow kodujacych
biosyntezg polisacharydu O (19). Jako pasozyt ener-
getyczny, tak jak wszystkie chlamydie, posiada w od-
réznieniu od pozostatych zarazkéw z rzedu Chlamy-
diales —ktore maja tylko 2 takie transportery, az 5 izo-
form transporteréw nukleotydow (pc0240, pc0241,
pc0250, pc0485, pc1343) (19). Takze w genomie tego
endosymbionta znajduja si¢ geny kodujace system se-
krecyjny typu III (TTSS — type three secretion system),
ktory posiadaja wszystkie chlamydie, gdyz warunkuje
on ich patogenno$¢ (19). Przypuszcza si¢ takze, ze
UWE25 jest zdolny do interakcji z komoérka gospoda-
rza poprzez typ IV systemu sekrecyjnego (TFSS —type
four secretion system), gdyz geny kodujace ten sys-
tem, znaleziono w jego genomie (19). Kolejna jego
charakterystyczna cecha jest wystgpowanie siedmiu
modutow wysp genomowych w chromosomie, a jed-
na z nich zawiera geny kodujace F-podobny system
koniugacyjny DNA (F-like conjugative DNA transfer)

(15)

— szczepy tej linii wykazuja 87-89%

—sugeruje sig, ze zarazki te przynaleza do rzedu Chlamydiales — grupa chlamy-

Inne endosymbionty Srodowiska wodnego. Wyka-
zano, ze wigkszo$¢ zarazkdéw z tej grupy, dla ktorych
siedliskiem sa m.in. pierwotniaki, tworza takze rodzi-
ne Parachlamydiaceae (3, 20). Badania Horna i Wag-
nera (20) dotyczace mutlu z wody pochodzacej z sys-
temow nawadniania ros§lin w Niemczech pod katem
wystgpowania genéw kodujacych 16S rRNA charak-
terystycznych dla rzgdu Chlamydiales (z wylaczeniem
rodziny Chlamydiaceae), a nastgpnie 16S rDNA kon-
serwatywnych dla domeny Bacteria, wykazaty istnie-
nie 11 probek dodatnich, ktore posiadaty materiat ge-
netyczny podobny do bakterii z rzgdu Chlamydiales.
Na tej podstawie opisano siedem linii, ktore nazwano
chlamydialnymi liniami §rodowiskowymi (ECL — envi-
ronmental chlamydiae lineage). Cztery nowe linie ewo-
lucyjne, jak dotad nieznane w obre¢bie rzedu Chlamy-
diales, oznaczono ECL I, ECL II, ECL VI oraz ECL
VII, a pozostale trzy nazwano chlamydiami niezwyk-
tymi i oznaczono ECL III, ECLIViECL V (20). Szcze-
gbétowa analiza sekwencji 16S rRNA wykazala, Zze
kazda z czterech nowych linii reprezentuje nieznane
rodzaje. I tak ECL I 1 ECL II tworza rodzing Para-
chlamydiaceae, gdyz wykazuja odpowiednio 87-90%
1 91% podobienstwo z niag, ECL VI w 88% wykazuje
podobienstwo do Simkania negevensis, zas ECL VII
tworzy monofiletyczna grupg¢ wykazujaca 87-89%
podobienstwo z Chlamydiaceae (20). Linie oznaczo-
ne jako ECL III-V obejmujace, na podstawie podo-
bienstwa 16S rRNA, niezwykle chlamydie znalazty si¢
takze w rodzinie Parachlamydiaceae (20). Inny ze-
sp6t badaczy (3) pozyskat rowniez z mutu pochodza-
cego z systemu nawadniania roslin w Niemczech chla-
mydialny szczep UV-7, ktéry dodany do hodowli ame-
by Acanthoamoeba sp. UWCI oraz do linii komoérko-
wych ssakow (Vero, Hela 229, NCI-H292) powodo-
wat zakazenie 1 zmiany w tych hodowlach (3). Przy
uzyciu mikroskopu elektronowego, po 7 dniach od za-
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kazenia hodowli ameb, wykazano w ich trofozoitach
obecnos$¢ okraglych bakterii wewnatrzkomoérkowych
zlokalizowanych w wakuolach, w postaci ciatek EB
o $rednicy 0,3-0,5 pum, ciatek RB o $rednicy 0,5-0,7 pm,
a takze ciatek ksigzycowych (CB) — charakterystycz-
nych dla rodziny Parachlamydiaceae (3). Analiza ge-
netyczna tych endosymbiontéw wykazata az 98,2-
-98,7% podobienstwo do rodziny Parachlamydiaceae,
aw szczeg6lnosci do Parachlamydia acanthoamoebae
szczep Bn, (98,7%) (3). Trzeba stwierdzi¢, ze podo-
bienstwo sekwencji 16S rRNA w granicach 97,5%
pozwala na utworzenie nowego rodzaju (10), jednak-
ze autorzy (3) nazwali odkryty enodsymbiont Para-
chlamydia sp. UV-T7 (Uniwersytet Wiedenski, izolat
nr 7), ktéry po zakazeniu hodowli komorkowych ssa-
koéw, ,,daje” infekcje w postaci trzech form (EB, RB,
CB) i tworzy mate inkluzje wewnatrz komorek (3).
Drobnoustroj ten charakteryzuje sig takze op6Znionym
tempem infekcji w komorkach ssaczych, w stosunku
do komorek ameb (3).

Charakterystyka rodziny Simkaniaceae

Rodzing Simkaniaceae tworza 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, ktory izolowano jako wtret z hodowli komor-
kowych i nazwano go mikroorganizm ,,Z” (24). Zara-
zek ten nie jest rozpoznawalny przez przeciwciata
monoklonalne dla trisacharydu LPS aKdo-(2-8)-
aKdo-(2-4)-aKdo, typowego ,,znaku” dla rodziny
Chlamydiaceae (10). Przynalezno$¢ jego do rzedu
Chlamydiales warunkowana jest identycznos$cia genow
rybosomalnych, ktéra wynosi 80-90%, cyklem rozwo-
jowym oraz faktem, ze rozmnazaja si¢ tak jak zarazki
z rz¢du Chlamydiales, j edynie w zywych komorkach
(10,24, 26). Ich cykl r0ZWOjOWy sktadajacy si¢ z dwu
form — ciatka elementarnego i ciatka siateczkowate-
go, nie trwa jednakze 48-72 godzin, jak u typowych
przedstawicieli rzedu Chlamydiales, ale wynosi 12-15
dni (24, 26). Analiza genetyczna sekwencji 16S rDNA
wykazala ich 83% podobienstwo do chlamydii (27).
Wykazano takze, Zze zarazek ten posiada grupg I intro-
now w sekwencji 23S rRNA, ktora jest takze spokrew-
niona z analogicznymi odcinkami chloroplastéw oraz mi-
tochondrii alg (Chlamydomonas eugamentos, Chlamy-
domonas pallidostigmatica) 1 ameby (Acanthamoeba
castellani) (11). Bakterig S. negevensis izolowano po-
nadto z zapalenia oskrzeli od dzieci i 0s6b dorostych
w Izraelu (23, 25, 31, 32). Stwierdzono takze wysoki
poziom przeciwcial anty-Simkania u dorostych ludzi
w Kanadzie w populacji Innuitow (14, 31) oraz w Ja-
ponii (37). Oprocz tego zanotowano przypadki izolo-
wania tej bakterii z zasobow wody do picia oraz ze
sciekow (28). Wykazano takze, ze zarazek ten zakaza
ameby Acanthoamoeba polyphaga, przez co moze sta-
nowi¢ zagrozenie takze dla cztowieka (22).
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Rodzaj Fritschea (F.) reprezentowany jest przez dwa
gatunki F. bemisiae i F. eriococci (12, 36), ktore izolo-
wano z bakteriocytéw jelit owadow macznik ostro-
skrzydty (Bemisia tabacci) i czerwiec wiazowiec (Erio-
cocci spurius) (36). Badania sekwencji 16S-23S rRNA
wykazaly 91% podobiefistwo tych bakterii do przed-
stawicieli rodziny Simkaniaceae (12, 36), uznano je
za nowy rodzaj w obrgbie tej rodziny (12) i nazwano
Candidatus Fritschea bemisiae oraz Candidatus Frit-
schea eriococci, gdyz nie udalo si¢ ich jak do tej pory
wyhodowa¢ w hodowli tkankowej. Zarazki te wyka-
zuja powyzej 80% podobienstwo sekwencji rRNA do
gatunkow z rzedu Chlamydiales, pasozytuja wewnatrz-
komoérkowo i cechuja si¢ charakterystycznym dwufa-
zowym cyklem rozwojowym (12). Dowiedziono, ze
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 wewnatrzkomorkowa wyizolowana z watrobo-
trzustki réwnonoga prosionka szorstkiego (Porcellio
scober), ktora takze nalezy do rodziny Simkaniaceae
(30). Poczatkowo endosymbiont ten byt sklasyfikowa-
ny jako riketsja (8), ale badania morfologiczne, w tym
barwienie metoda Gimeneza oraz reakcja krzyzowa
z surowicami anty-Ch. trachomatis 1 anty-Ch. psitta-
ci, zakwalifikowaly go do chlamydii i zaproponowa-
no nazw¢ Chlamydia isopodii (35), jednakze nie zo-
stato to zaakceptowane przez Migdzynarodowy Ko-
mitet ds. Systematyki Bakteryjnej. Analiza 16S rRNA
pozwolila na okreslenie przynalezno$ci tej bakterii do
rzedu Chlamydiales (30), za$ badania w mikroskopie
elektronowym wykazaty u niego trzy formy morfolo-
giczne: sferyczne ciatko siateczkowate, sferyczne
wczesne ciatko elementarne, tzw. forme posrednia oraz
dojrzate cialko elementarne — ksztattu laseczki (8).
Analiza sekwencji 16S rRNA tego zarazka wykazata
90,5-91,7% podobienstwo do analogicznej sekwencji
zarazkow okreslanych jako ECL VI, przy podobien-
stwie sekwencji rybosomalnych, w stosunku do rzedu
Chlamydiales tylko w 83,1-87,2% (30). Analiza filo-
genetyczna dowiodta, ze Candidatus Rhabdochlamy-
dia porcellionis tworzy niezalezna lini¢ w rzedzie
Chlamydiales, ktora jest blisko spokrewniona z ECL
VI, anieco zdystansowana do S. negevensis szczep 2"
(86,7% podobienstwo) (30). Mikroorganizm ten nie
daje si¢ hodowac na podtozach naturalnych, jest bak-
teria nieruchliwa, posiadajaca $cian¢ komdérkowa
Gram-ujemna bez warstwy peptydoglikanu i w komor-
kach gospodarza tworzy wakuole (30).

Charakterystyka rodziny Waddliaceae

Rodzing ta reprezentuje tylko jeden rodzaj Waddlia
(W.) z dwoma gatunkami (tab. 1).

Gatunek W. chondrophila izolowano z komorek
poromone go plodu bydta w pierwszym trymestrze cia-
zy 1 pierwotnie zostat okreslony jako WSU 86-1044
(6). Na poczatku, ze wzgledu na cykl replikacyjny,
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uznano ten zarazek za riketsj¢ (6, 10, 29, 34), cho¢
obecnie analiza sekwencji 16S rRNA (podobienstwo
84,7-85,3%) zaklasyfikowano go do rzedu Chlamy-
diales. Zarazek ten barwi si¢ 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-
ciatami dla rikettsia, coxiella, wolbachia, a nawet chla-
mydia, a jedynie staba reakcj¢ wykazuje z przeciwcia-
tami dla Cowdria ruminantum (10, 34). Bakterig tg
izolowano takze z ronien u bydta w 228. dniu ciazy
(18).

Drugi gatunek, W. malaysiensis, to wewnatrzkomor-
kowa bakteria izolowana z odchoddéw nietoperzy
Eonycteris spelaeca w Malezji (2). W hodowli Vero
zarazek ten po 48-72 godzinach od zakazenia odcho-
dami nietoperzy daje inkluzje zawierajace mate ko-
morki bakteryjne. Podobny efekt zaobserwowano w li-
nii hodowlanej z ludzkiej tkanki ptucnej (MRC-5),
nerek (HEK), krtani (HEp-2), linii B-limfoblastyczne;j
oraz malpiej nerki (LLC-MK2), a takze linii epitelial-
nej gryzoni (3T3, BHK) (24). Drobnoustrdj ten w ho-
dowli HEK po 48 godzinach od infekcji wytwarza cial-
ka siateczkowate dzielace si¢ poprzez podziat podwoj-
ny, a ich inkluzje mozna wybarwi¢ metoda Giemzy
(2). Analiza sekwencji 16S 1 23 S rRNA tych zaraz-
koéw wykazata 91%, a przestrzeni 16S-23S rRNA 96%
podobienstwo do sekwencji W. chondrophila (2).

Chlamydie niesklasyfikowane

Przyjmuje sig, ze ta grupa zarazkodw utworzona jest
przez Candidatus Piscichlamydia salmonis oraz bak-
terie chlamydiopodobne (tab. 1). Ten pierwszy zara-
zek zostat stwierdzony w skrzelach tososi hodowla-
nych w Irlandii i Norwegii (7). W probkach pocho-
dzacych z tososi norweskich wykazano, przy pomocy
mikroskopii elektronowej, inkluzje zawierajace cial-
ka siateczkowate (RB) o r6znym ksztatcie — wydtuzo-
ne i kuliste o dlugosci 0,7-1,8 um oraz ciatka posred-
nie (IB — intermediate bodies) o ksztalcie od okraglych
do owalnych o dlugosci 0,6-0,8 pm (7). Natomiast
w probkach ryb pochodzqcych z Irlandii stwierdzono
az trzy formy rozwojowe tego zarazka: ciatka siatecz-
kowate (RB), posrednie (IB) oraz elementarne (EB)
(7). Roznice te w morfologii ciatek powoduja, Ze przy-
puszcza sig, iz te endosymbionty izolowane ze skrzeli
ryb z dwu $rodowisk (Irlandia, Norwegia), reprezen-
tuja dwa rézne gatunki (7). Dodatkowo przeprowadzo-
ne badania z przeciwciatami monoklonalnymi dla tri-
sacharydu aKdo-(2-+8)-aKdo-(2—+4)-aKdo, charak-
terystycznego dla rzedu Chlamydiales, wykazaty ze
zachodzi reakcja krzyzowa mig¢dzy nimi, jednak nie
wskazuje to na obecnos¢ tego trisacharydu, a jedynie
swiadczy, ze w $cianie tych endosymbiontow, sa po-
dobne czasteczki do tegoz zwiazku (7). Natomiast
analiza 16S rRNA 1 16S rDNA wykazata, Ze ich se-
kwencjg 16S rRNA cechuje podobienstwo do bakterii
rzedu Chlamydiales, a w szczegbdlnosci do endosym-
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biontow ameb UWEI1 (82%) 1 UWC22 (81%), a takze
do Chlamydophila psittaci — szczep MN (80%) 1 Chla-
mydophila pneumoniae — szczep N16 (80%) (7). Ana-
liza filogenetyczna tych zarazkow oparta na porow-
naniu sekwencji 16S rDNA dowiodla, Ze badane en-
dosymbionty sa zblizone zaréwno do bakterii rzedu
Chlamydiales, jak 1 Rickettsiales, jednakze bakterie te
tworza osobna lini¢ w rzedzie Chlamydiales i zapro-
ponowano dla nich nazwe Candidatus Piscichlamydia
salmonis (7). Sugeruje sig, ze oprocz tego zarazka do
grupy chlamydii niesklasyfikowanych naleza we-
wnatrzkomoérkowe, Gram-ujemne, okragle bakterie,
wyizolowane z cyst skrzelowych lososia atlantyckie-
go (Salmo salar), ktore charakteryzuja si¢ cyklem roz-
wojowym charakterystycznym dla bakterii rzedu Chla-
mydiales (33) oraz chlamydiopodobny zarazek roz-
mnazajacy si¢ takze tym cyklem, stwierdzony w ko-
morkach nabtonkowych dorady (Sparus aurata) (5).

Podsumowanie

Z przedstawionych faktow wynika, ze bakterie
okreslane jako chlamydie srodowiskowe sa mikroor-
ganizmami do$¢ powszechnie wystepujacymi, a nad-
to Parachlamydia acanthoamoebae czy Simkania
negevensis moga by¢ potencjalnie patogenne dla czto-
wieka, gdyz ta pierwsza bylta izolowana od ludzi z syn-
dromu Kawasaki i1 z przypadkow goraczki wilgotnej,
za$ druga z zapalenia oskrzeli. Inne, jak Waddlia chon-
drophila, moga by¢ przyczyna ronien u bydta i powo-
dowac¢ straty gospodarcze. Rowniez wykazanie chla-
mydii sSrodowiskowych u owaddw, nietoperzy czy ryb,
a takze stwierdzenie ich obecnos$ci w srodowisku wod-
nym np. u ameb czy w mule, ktdre infekuja komorki
ssakow, powoduje, ze zarazki te sa bardzo interesuja-
ce tak z punktu widzenia teoretycznego, jak i prak-
tycznego.
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