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„Hepatozoon canis u populacijama vuka (Canis lupus) i šakala (Canis aureus) na teritoriji 

Srbije” 

SAŽETAK 

Tokom ove studije je prvi put analiziran značaj vuka (Canis lupus) i šakala (Canis aureus) kao 

potencijalnih rezervoara patogena Hepatozoon canis u Srbiji. Protozoa H. canis se na domaćina 

prenosi ingestijom zaraženih vektora, najčešće smeđeg psećeg krpelja (Rhipicephalus sanguineus). 

Prisustvo H. canis je detektovano molekularnim metodama u slezinama vuka i šakala.  

Tokom studije analizirana je ukupno 221 životinja, od toga 107 vukova i 114 šakala. Uzorak šakala 

obuhvatao je pored adultnih i 15 juvenilnih jedinki. Uzorci šakala su sakupljeni sa 30 lokaliteta, a 

vukova sa 23 lokaliteta u Srbiji.  

Molekularne analize utvrdile su prisustvo DNK H. canis sa prevalencijom 57,94% (62/107) u 

analiziranom uzorku vuka i prevalencijom 78,95% (90/114) u analiziranom uzorku šakala. 

Sekvenciranje reprezentativnih uzoraka je ukazalo na pet varijabilnih pozicija u sekvencama H. canis 

poreklom od vuka, te je definisalo pet različitih tipova sekvenci (S1-S5). U analiziranom uzorku 

šakala genetički diverzitet H. canis  je bio manji. Kod njih je na osnovu tri varijabilna mesta, 

detektovano četiri različita tipa sekvenci (S4-S7). Filogenetske analize sekvenci H. canis dobijenih u 

okviru ove doktorske disertacije i sekvenci dostupnih u banci gena (GenBank®) potvrdile su da je S4 

tip sekvence zajednički za sve tri autohtone kanide u Srbiji, vuka, šakala i lisicu, dok su S1 i S2 tip 

svojstveni samo za vuka, a S6 i S7 samo za šakala. 

Dobijeni rezultati ukazuju na ulogu vuka i šakala kao potencijalnih rezervoara H. canis. Veliki broj 

zaraženih štenaca šakala ukazuje na mogućnost transplacentalne transmisije patogena ili slučajnu 

ingestiju zaraženog krpelja. Filogenetske analize ukazuju na blisku povezanost i mogući zajednički 

obrazac prenosa između kohabitirajućih populacija divljih kanida: vuka, šakala i lisice. 

KLJUČNE REČI: Hepatozoon canis, vuk, Canis lupus, šakal, Canis aureus, Srbija  
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"Hepatozoon canis in wolf (Canis lupus) and jackal (Canis aureus) populations on the territory 

of Serbia" 

ABSTRACT 

In this study, the importance of wolves (Canis lupus) and jackals (Canis aureus) as potential 

reservoirs of the pathogen Hepatozoon canis in Serbia was analyzed for the first time. The protozoan 

H. canis is transmitted to the host by ingesting infected vectors, usually the brown dog tick 

(Rhipicephalus sanguineus). The presence of H. canis was detected in the spleen of wolves and 

jackals using molecular methods. 

A total of 221 animals were analyzed in the study, 107 of which were wolves and 114 jackals. In 

addition to the adult animals, the jackal sample also included 15 young animals. The jackal samples 

were collected from 30 locations and the wolf samples from 23 locations in Serbia. 

Molecular analyzes revealed the presence of H. canis DNA with a prevalence of 57.94% (62/107) in 

the analyzed wolf sample and a prevalence of 78.95% (90/114) in the analyzed jackal sample. The 

sequencing of the representative samples revealed five variable positions in the H. canis sequences 

of wolves, resulting in five different sequence types (S1-S5). In the jackal sample analyzed, the 

genetic diversity of H. canis was lower. In them, four different sequence types (S4-S7) were detected 

based on three variable sites. Phylogenetic analyzes of the H. canis sequences obtained in this PhD 

thesis and the sequences available in the gene bank (GenBank®) confirmed that sequence type S4 is 

common to all three autochthonous canids in Serbia, wolf, jackal and fox, while types S1 and S2 are 

characteristic only for the wolf and S6 and S7 only for the jackal. 

The results obtained indicate the role of wolves and jackals as potential reservoirs of H. canis. A large 

number of infected jackal pups indicates the possibility of transplacental transmission of the pathogen 

or accidental ingestion of an infected tick. Phylogenetic analyzes indicate a close relationship and a 

possible common transmission pattern between cohabiting populations of wild canids: wolf, jackal 

and fox. 

Keywords: Hepatozoon canis, wolf, Canis lupus, jackal, Canis aureus, Serbia 

Scientific field: Ecology 
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1. UVOD 

Redu Carnivora pripada više od 280 vrsta placentalnih sisara, uglavnom predatora, dok je porodica 

Canidae među najstarijim predstavnicima ovog reda. Četiri vrste divljih kanida su autohtone u Evropi: 

šakal (Canis aureus Linnaeus, 1758), lisica (Vulpes vulpes Linnaeus, 1758), vuk (Canis lupus Linnaeus, 

1758) i polarna lisica (Alopex lagopus Linnaeus, 1758). Sve vrste osim poslednje su prisutne u Srbiji. 

Zbog sve veće brojnosti šakala, trenutnog širenja areala, njihove mogućnosti kretanja na velike 

udaljenosti kroz širok spektar staništa, ali i oportunističke ishrane, ova vrsta predstavlja potencijali 

rezervoar i prenosioca uzročnika velikog broja zoonoza (Széll et al., 2013). Najveći broj savremenih 

studija na šakalima imao je u fokusu endoparazite (Széll et al., 2013; Ćirović et al., 2015; Lalošević et 

al., 2016; Mitková et al., 2017), dok su istraživanja koja obuhvataju ulogu šakala u održavanju drugih 

patogena slabije vršena. Šakal je filogenetski blisko povezan i može hibridizovati sa psom (Galov et al., 

2015), a sklonost ka nizijskim staništima i sposobnost uspostavljanja populacija u blizini ljudskih naselja 

mogu povećati verovatnoću interakcije između ove dve kanidne vrste (Mitková et al., 2017). Šakali 

takođe imaju i sanitarnu ulogu u ekosistemu, stupaju u interakcije sa različitim vrstama divljih životinja 

i njihovim okruženjem. Vuk kao autohtona vrsta, igra ključnu ulogu u ekosistemima kao vršni predator. 

Kao vršni predator ima ulogu kontrole brojnosti populacija plena (Boitani et al., 2022), dok njegove 

interakcije sa drugim divljim životinjama, mogu uticati na širenje patogena u različitim tipovima 

ekosistema. 

Hepatozoon canis James, 1905 je protozoa iz razdela Apicomplexa. Jedna je od najrasprostranjenijih 

protozoa koju prenose krpelji, a inficira pse i divlje kanide širom sveta (Smith, 1996; Baneth, 2011). Ova 

protozoa obično izaziva hroničnu infekciju sa relativnom blagom kliničkom slikom, ili bez ikakvih 

kliničkih promena u svom domaćinu (Baneth et al., 2003). Putevi transmisije H. canis nisu još uvek 

dovoljno razjašnjeni. Najčešći put prenosa H. canis je ingestijom zaraženog krpelja, uglavnom smeđeg 

psećeg krpelja (Rhipicephalus sanguineus Latreille, 1806) (Dantas-Torres & Otranto, 2015a). Vuk i šakal 

mogu uneti krpelja tokom svojih uobičajenih aktivnosti, koje podrazumevaju timarenje krzna ili se mogu 

zaraziti ingestijom zaraženog plena. Vertikalni prenos sa majke na potomstvo je još jedan mogući vid 

transmisije H. canis (Murata et al., 1993; Hodžić et al., 2018a; Schäfer et al., 2022a). Krpelji se inficiraju 

hraneći se na zaraženim domaćinima, a to mogu biti divlje kanide, psi ili potencijalno druge vrste divljih 

životinja. Na taj način krpelji prenose patogena sa jednog na drugog domaćina. Vuk i šakal tada postaju 

deo ciklusa prenosa tako što postaju domaćini parazita i služe kao izvor infekcije za krpelje. Praćenje 

prevalencije parazita u populacijama vuka i šakala značajno doprinosi boljem razumevanju 

epidemiologije bolesti u prirodnom okruženju. 

S obzirom da vukovi i šakali mogu deliti stanište sa psima, takođe, mogu koristiti iste hranidbene resurse, 

hibridizovati, naseljavati urbana i suburbana područja, razumevanje uloge vuka i šakala u ciklusu prenosa 

H. canis je ključno za procenu rizika transmisije na pse. 

Značaj vuka i šakala kao potencijalnih rezervoara za H. canis leži u njihovoj ulozi u prirodnom ciklusu 

prenosa parazita, što ima implikacije na zdravlje divljih životinja, zdravlje pasa i dinamiku ekosistema. 

Proučavanje interakcija između divljih kanida, krpelja i parazita, odnosno čitavog enzootskog ciklusa 

patogena, doprinosi širem razumevanju epidemiologije H. canis u populacijama divljih kanida i pasa. 

1.1. Vuk (Canis lupus Linnaeus, 1758) 

Vuk je najveća evropska kanida. Jedna je od tri krupne karnivore koje naseljavaju područje Srbije (Savić 

et al., 1995). Poznat je po svojoj inteligenciji, socijalnoj strukturi i ekološkom značaju. 
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1.1.1. Morfološke karakteristike 

Vuk pripada porodici Canidae i od ostalih pripadnika porodice izdvaja se po svojoj veličini - najveći je 

predstavnik. Lobanja vuka je masivno građena sa snažnim vilicama, dugim, povijenim očnjacima i 

snažno razvijenim zubima, koji su prilagođeni ishrani krupnim plenom (Milenković et al., 2007). Telo 

je pokriveno dugačkom dlakom, koja je na leđima i bokovima sivo-smeđe boje, dok je na vratu i stomaku 

bele boje. Boja krzna vuka veoma varira kako sezonski (zimsko krzno je gušće i tamnije od letnjeg), tako 

i u zavisnosti od tipa staništa koje naseljava (Slika 1). U najsevernijim delovima areala krzno je gotovo 

potpuno bele boje, u Indiji je crvene boje, dok je za Severnu Ameriku karakteristična crna boja krzna 

(Milenković et al., 2007). Telo je izuzetno snažno građeno sa dugim nogama koje vukovima 

omogućavaju da dostižu brzinu i do 70 km/h kao i da se kreću po dubokom snegu (Mech & Boitani, 

2003). Čitava građa tela zapravo predstavlja prilagođenost na predatorski način života. Veličina i masa 

tela značajno variraju u zavisnosti od pola, uzrasta, staništa i geografskog područja, pri čemu mogu 

dostizati dužinu tela i do 2 m (rep obično iznosi 1/3 dužine) i težinu koja može biti i preko 80 kg 

(Milenković et al., 2007). Polni dimorfizam se jasno uočava u pogledu veličine tela, pri čemu su mužjaci 

značajno krupniji od ženki. Veličina tela dosta varira i u zavisnosti od staništa u kome jedinke žive, pa 

tako vukovi koji naseljavaju pustinjska i polupustinjska područja se odlikuju najmanjom veličinom tela 

i masom, zatim slede vukovi umerenih područja koje odlikuje srednja veličina tela, dok su za severnija 

područja karakteristične najkrupnije jedinke (Macdonald, 2001). U Srbiji, mužjaci u proseku teže oko 35 

kg, i dugi su i do 120 cm, dok se težina ženki kreće od 26 do 36 kg i prosečne su dužine oko 112 cm 

(Trbojević & Ćirović, 2016). 

 

Slika 1. Letnje krzno vuka - Nacionalni park Tara (fotozamka NP Tara) 

1.1.2. Distribucija 

Kao najveći predstavnik porodice pasa, vuk se odlikuje izuzetno širokom distribucijom. Areal vuka 

obuhvata skoro čitav Holarktik (Slika 2) - Evropu, Aziju i Severnu Ameriku, gde u visinskom opsegu 

naseljava područja od obala mora pa sve do 2400 mnv (Mech & Boitani, 2010). Nekada je areal vuka 
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bio daleko veći i uključivao je i zapadne delove Evrope, kao i južne delove Sjedinjenih Američkih Država 

i Meksiko, međutim kao posledica intenzivnog i vekovnog progona, vuk je danas sa tih područja potpuno 

istrebljen (Boitani et al., 2023). Na području istorijskog rasprostranjenja u literaturi su opisane 32 

podvrste vuka, od kojih je pet izumrlo (Mech, 2001). Podvrste koje imaju najveće geografsko 

rasprostranjenje su: Canis lupus lupus Linnaeus, 1758, Canis lupus albus Kerr, 1972, Canis lupus 

campestris Dwigubski, 1804 i Canis lupus pallipes Sykes, 1831 (Wilson & Reeder, 2005). 

Poslednjih godina, zahvaljujuči zaštiti vrste, reintrodukciji i realizaciji velikog broja konzervacionih 

projekata, došlo je do oporavka i povećanja broja jedinki, posebno na prostorima Evrope (Chapron et al., 

2014).  

 

Slika 2. Distribucija vuka (Canis lupus) u svetu. Prisustvo vuka označeno je braon bojom, zelenom 

bojom su označene oblasti u kojima je reintrodukovan, a crvenom područja sa kojih je iščezao 

(preuzeto sa www.iucnredlist.org) 

1.1.2.1. Distribucija u Srbiji 

Vuk je u Srbiji jedna od tri autohtone vrsta kanida. Njegovo rasprostranjenje je relativno kontinuirano i 

obuhvata šumovite, brdske i planinske predele u istočnim, južnim i zapadnim delovima zemlje, kao i 

malobrojnu, izolovanu populaciju u regionu jugoistočnog Banata (Milenković et al., 2007). Prema 

procenama, populacija vuka je stabilna i ima tendenciju ka blagom povećanju. Procenjuje se da 

populacija broji oko 800 - 900 jedinki (Milenković et al., 2007). 

http://www.iucnredlist.org/


4 
 

U Srbiji su prisutne dve evropske populacije vuka i to: 

- dinarsko-balkanska, koja naseljava severoistočne, istočne, južne, jugozapadne i zapadne delove zemlje 

i 

- karpatska, čija je brojnost veoma mala, egzistira na području južnog Banata (Vršački breg i Deliblatska 

peščara) i Đerdapa. 

Na teritoriji Srbije vuk odsustvuje jedino duž Morave, u Mačvi, Sremu, Bačkoj i centralnom i severnom 

Banatu. Uključujući i Kosovo i Metohiju, veličina areala vuka je procenjena na oko 53.000 km2 

(Milenković et al., 2007; Kaczensky et al., 2012). 

1.1.2.2. Brojnost i gustina 

U Evropi, vuk relativno kontinuirano naseljava južne, istočne, centralne i severne delove kontinenta, pri 

čemu se geografski posmatrano danas može razlikovati 10 evropskih populacija: skandinavska (koja 

broji između 260 i 330 vukova), karelijska (150 do 165 jedinki), baltička (870 do 1400 jedinki), centralno 

evropska (150 do 154 jedinki), karpatska (~ 3000 jedinki), dinarsko-balkanska (najveća i broji više od 

3900 jedinki), apeninska (600 do 800 jedinki), iberijska (2200 do 2500 jedinki) i mala populacija Sijera 

Morena (63 do 77 vukova) (Chapron et al., 2014). Kao posledica sprovođenja brojnih projekata za 

oporavak populacija vuka i primene propisanih mera zaštite tokom poslednjih godina, vuk je ponovo 

rekolonizovao neke delove nekadašnjeg areala i značajno povećao brojnost populacija, pre svega u 

zapadnoj Evropi (Kaczensky et al., 2012; Chapron et al., 2014). Brojnost populacija vuka u Evropi 

(izuzev Belorusije i Rusije) se procenjuje na preko 21500 jedinki (Boitani et al., 2022). 

1.1.3. Biologija vrste 

1.1.3.1. Ishrana 

Kao posledica širokog rasprostranjenja, ishrana vuka veoma varira geografski. Zavisno od dostupnosti 

izvora hrane može varirati i lokalno i sezonski (Newsome et al., 2014). U poređenju sa ostalim 

predstavnicima porodice pasa, ishrana vuka nije tako raznovrsna, jer su vukovi primarno mesojedi u čijoj 

ishrani dominira plen (Milenković et al., 2007). Brojne analize ishrane širom areala su pokazale da krupni 

i ungulati srednje veličine kao što su losovi, irvasi, divlje svinje, mufloni, bizoni, jeleni i srne 

predstavljaju glavni plen vuka (Ansorge et al., 2006; Meriggi et al., 2011; Jędrzejewski et al., 2012). 

Osim spomenutih životinja, u ishrani vuka se često mogu registrovati i neke manje životinje poput 

dabrova, zečeva kao i različitih vrsta glodara i ptica, koje predstavljaju alternativu u slučajevima kada je 

brojnost divljih preživara u prirodi niska (Andersone & Ozoliņš, 2004; Lanszki et al., 2012). Tokom leta, 

veliki značaj u ishrani vuka ima i biljna hrana i to pre svega sezonsko voće (šljiva, kruška, bobičasto 

voće), a povremeno i poljoprivredne kulture (kukuruz) ali i različite trave (Milenković et al., 2007). 

Ishrana koja uključuje domaće životinje, leševe ili organski otpad sa deponija, karakteristična je za jako 

antropogeno izmenjene prostore (Ćirović & Penezić, 2019). Brojne studije ishrane pokazale su da je to 

najuočljivije kod vukova sa juga areala (Macdonald et al., 1980; Fico et al., 1993; Vos, 2000; Iliopoulos 

et al., 2009). U Srbiji su do sada sprovedene samo analize zimske ishrane, na osnovu čega je pokazano 

da čak 70% ishrane čine domaće životinje (krave, ovce, svinje, koze), dok divljač (divlja svinja, srna, 

zec) čini svega 20% konzumirane biomase (Ćirović & Penezić, 2019). 
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1.1.3.2. Ponašanje i reprodukcija 

Vuk je životinja sa jasno izraženom socijalnom organizacijom. Naime, vuk živi u čoporu čiju osnovu 

čini reproduktivno aktivan roditeljski par (alfa mužjak i ženka), nekoliko jedinki iz prethodnih okota koji 

ne učestvuju u reprodukciji i 3 do 6 štenaca (Mech & Boitani, 2003). Takođe postoje zabeleženi slučajevi 

da jedinka iz drugog čopora bude prihvaćena kao novi član čopora (Mech & Boitani, 2003; Milenković 

et al., 2007). Mladi ostaju sa roditeljskim parom od jedne do četiri godine, nakon čega se odvajaju i kreću 

u potragu za svojim partnerom sa kojim formiraju teritoriju i čopor. Vuk je izuzetno teritorijalna 

životinja, koja brani teritoriju svog čopora od svih ostalih životinja, ostavljajući mirisne oznake svakih 

200-300 metara koje služe da upozore potencijalne uljeze da ne ulaze na datu teritoriju (Harrington, 

1981; Zub et al., 2003). Veličina same teritorije može varirati od nekoliko stotina pa i do nekoliko hiljada 

kilometara kvadratnih i zavisi pre svega od dostupnosti hrane, zatim od reproduktivnog statusa 

roditeljskog para, sezone kao i veličine samog čopora (Mech & Boitani, 2003). Međutim treba imati u 

vidu da više od 50% svoje aktivnosti vukovi provode u centralnom delu teritorije (takozvana „core area“) 

koji je daleko manji. Uobičajeno je da veličina centralnog dela teritorije jednog čopora iznosi 35 km2 

(Jędrzejewski et al., 2007). 

Vukovi se pare jednom godišnje, pri čemu sezona parenja obično počinje krajem januara ili početkom 

februara. Za vukove je karakteristično da su monogamne životinje, ali u odgajanju mladunaca učestvuju 

svi članovi čopora tako što prikupljaju hranu i štite ženku i mladunce (Mech & Boitani, 2003). 

Mogućnost zaštite je dodatno olakšana činjenicom da se ženke sa mladima obično nalaze skrivene u 

centralnom delu teritorije (Mech & Boitani, 2003). Ženke se kote krajem proleća, a broj mladih u okotu 

obično iznosi od četiri do šest. U nekim slučajevima zabeleženo da ženke kote i preko 10 štenaca (Mech 

& Boitani, 2003). Štenci su po rođenju gluvi i zatvorenih očiju i teže svega 300 do 500 g. Tokom prve 

tri nedelje života ni mladunci ni ženka ne napuštaju jazbinu. Kada su štenci stari mesec dana počinju da 

im rastu mlečni zubi i prelaze na ishranu čvrstom hranom. Već početkom jeseni mladi kreću da love 

zajedno da ostatkom čopora. Iako vukovi dostižu polnu zrelost relativno rano (krajem prve godine), pare 

se najranije u drugoj godini života (Milenković et al., 2007). 

1.1.3.3. Stanište 

Zahvaljujući izuzetnoj ekološkoj plastičnosti vrste, vuk je generalista koji naseljava široka geografska 

prostranstva i najrazličitije tipove ekosistema, počev od pustinjskih na jugu areala, preko šumskih 

(lišćarske, četinarske i mešovite šume) i travnatih (stepe i prerije), pa sve do tajgi i tundri u najsevernijim 

delovima areala (Geptner & Naumov, 1967). U Evropi, vukovi generalno preferiraju šumska staništa u 

planinskim područjima, koja karakteriše malo prisutvo ljudi. U istočnim delovima kontinenta naseljavaju 

široka stepska prostranstva. U Srbiji kao i u ostatku Balkana, vukovi  najčešće žive u šumskim predelima 

brdskog i planinskog pojasa (Slika 3, Slika 4), osim u na krajnjem jugoistoku Banata gde na području 

Deliblatske peščare naseljava šumovite ravničarske i dinske predele (Milenković et al., 2007).  
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Slika 3. Vuk u tipičnom šumskom staništu - planina Tara (fotozamka NP Tara) 

 

Slika 4. Par vukova u zimskim mesecima na planini Tari (fotozamka NP Tara) 



7 
 

1.2. Šakal (Canis aureus Linnaeus, 1758) 

Šakal je kanida srednje veličine. Jedna je od tri autohtone kanide u fauni sisara Srbije (Savić et al., 1995). 

Poznat je po svojoj adaptibilnosti koja mu omogućava da živi u različitim tipovima staništa.  

1.2.1. Morfološke karakteristike 

Šakal pripada redu Carnivora, porodici Canidae, filogenetski je veoma blizak vuku, lisici i psu.  Zlatni 

šakal je ime dobio po specifičnoj boji krzna koja je na bokovima zlatno-žuta, iako boja krzna može da 

varira u skladu sa godišnjim dobima kada poprima svetlije ili tamnije nijanse. Na leđima se smenjuju tri 

boje, smeđa, bela i braon (Jhala & Moehlman, 2004), dok je krzno u predelu stomaka uvek svetlije boje. 

Ono što izdvaja ovu vrstu od ostalih predstavnika porodice Canidae, jesu dva spojena srednja jastučeta 

na šapi, što im pored taksonomske odlike daje i specifičan izgled traga koji ostavljaju na podlozi. 

Odlikuje ih srednja veličina tela, malo su veći od lisice, a manji od vuka. U Srbiji dužina tela sa glavom 

u proseku iznosi 79,7 cm, uši su prosečne dužine 7,85 cm, a rep je dugačak 24,2 cm. Težina tela mužjaka 

šakala je oko 12 kg, dok je kod ženki nešto manja i iznosi oko 10 kg (Ćirović et al., 2006). Visina u 

grebenu kod šakala je od 45-50 cm (Sillero-Zubiri et al., 2004) (Slika 5). 

 

Slika 5. Šakal (Canis aureus), levo – mužjak i desno - ženka (autor: Kostin, P.) 
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1.2.2. Distribucija 

U svetu su rasprostranjenje tri vrste šakala: zlatni (C. aureus Linnaeus, 1758), crnoleđi (Canis mesomelas 

Schreber, 1775) i prugasti (Canis adustus Sundevall, 1847) (Wilson & Reeder, 2005), zlatni šakal ima 

najšire rasprostranjenje. Ova vrsta ima široku trofičku nišu i veoma je prilagodljiva uticaju ljudi i 

promenama u ekosistemu. Smatra se da su šakali kolonizovali Evropu tokom Holocena, ali je tada 

njihovo rasprostranjenje bilo ograničeno na svega nekoliko ostrva i obalske regione jugoistočne Evrope 

(Krofel et al., 2017). Iako je njegovo inicijalno rasprostranjenje bilo ograničeno na južnu Aziju i 

jugoistočnu Evropu, danas su šakali prisutni širom istočne i centralne Evrope, uz tendenciju brzog širenja 

i ka zapadnoj i severnoj Evropi (Arnold et al., 2012; Trouwborst et al., 2015; Hoffman et al., 2018; Ranc 

et al., 2018). Pojedinačne jedinke su primećene čak i u Francuskoj, Norveškoj, Estoniji, a od nedavno i 

u Španiji (Ranc et al., 2018; Sørensen & Lindsø, 2021, Stefanović et al., 2024) (Slika 6). Prisustvo ove 

vrste kanida registrovano je u preko 33 evropske zemlje (Hatlauf et al., 2021), međutim, Balkansko 

poluostrvo se često smatra centrom distribucije šakala, gde predstavlja drugu najzastupljeniju vrstu 

kanida (Kryštufek et al., 1997; Arnold et al., 2012; Šálek, et al., 2014). Populacija šakala počela je da 

raste eksponencijalno i poslednjih decenija poprima razmere ekspanzije (Trouwborst et al., 2015). O 

glavnim razlozima ekspanzije trenutno se intenzivno raspravlja u naučnoj zajednici, pri čemu se 

antropogeni izvori hrane, značajne promene u korišćenju zemljišta od strane ljudi, klimatske promene i 

odsustvo vukova često ističu kao najvažniji faktori koji su omogućili njegovu ekspanziju (Šálek et al., 

2014; Krofel, et al., 2017; Lanszki et al., 2018). Promene areala šakala bile su veoma dinamične tokom 

XX veka, kako u Evropi tako i na području Srbije. Posle Drugog svetskog rata, došlo je do drastičnog 

pada brojnosti populacije šakala, kao posledica planskog trovanja vuka, koji su nanosili velike 

ekonomske štete (Arnold et al., 2012). Nakon toga usledio je period bez promene brojnosti populacije da 

bi osamdesetih godina XX veka došlo do brzog povećanja brojnosti i rekolonizacije staništa.  

 

Slika 6. Distribucija šakala (Canis aureus) (preuzeto sa www.iucnredlist.org) 

http://www.iucnredlist.org/
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1.2.2.1. Distribucija šakala u Srbiji 

U odnosu na druge kanide, tokom XX veka najmanji broj studija u Srbiji je sprovođen na šakalima. Mala 

brojnost, sporadnični nalazi, specifičan način života i ograničeno rasprostranjenje (Milenković, 1983; 

1987) razlog su tome. Zahvaljujući brzom širenju koje počinje 80ih godina prošlog veka, šakal je danas 

široko rasprostranjena vrsta širom Srbije, sa značajnim prisustvom u Vojvodini i centralnom delu zemlje. 

Preferiraju rečne obale obrasle gustom vegetacijom i mozaične predele. Pogoduju im staništa kao što su 

močvare, šume uz reke i poljoprivredna zemljišta po obodima obrasla gustom vegetacijom gde mogu 

naći skrovište i hranu (Ćirović et al., 2008; Šálek et al., 2014). 

1.2.2.2. Brojnost i gustina  

Šakal je izuzetno prilagodljiva vrsta, kako u pogledu tipova staništa koja naseljava, tako i u pogledu 

dostupnih hranidbenih resursa koje koristi u svojoj ishrani. U Evropi populacija šakala i dalje raste i širi 

svoj areal. Ekspanzija je posebno izražena na Balkanskom poluostrvu i u jugoistočnoj Evropi (Arnold et 

al., 2012). Na primer, rasprostranjenost šakala u Bugarskoj se povećala 33 puta između 1962. i 1985. 

godine (Kryštufek et al., 1997). Prema statistici lovačkih udruženja u Srbiji i Mađarskoj populacija šakala 

ima eksponencijalni rast od 1980-ih (Heltai et al., 2013). Nasuprot tome, iako je poslednjih decenija 

prisustvo šakala zabeleženo širom centralne Evrope, u ovim delovima oni pokazuju mnogo sporiji 

populacioni rast (npr. u Slovačkoj; Guimarães et al., 2019), dok je u mnogim zemljama kao što su 

Nemačka, Švajcarska i Poljska, prisustvo šakala još uvek ograničeno na malobrojne jedinke ili 

pojedinačne teritorijalne grupe (Jirku et al., 2018; Kowalczyk et al., 2020; Tillmann, 2020). U ovom 

trenutku, teško je predvideti budući rast populacije šakala u većem delu centralne, severne i zapadne 

Evrope.  

1.2.3. Biologija vrste 

1.2.3.1. Ishrana 

Za šakala je karakteristična oportunistička strategija i omnivorna ishrana (Giannatos, 2004; Sillero-

Zubiri et al., 2004). Ishrana varira sezonski ali i u odnosu na geografske i klimatske uslove sredine 

(Lanszki & Heltai, 2002; Jhala & Moehlman, 2004; Borkowski et al., 2011; Stoyanov, 2012; Bošković 

et al., 2013; Penezić & Ćirović, 2014; Lanszki et al., 2015). Antropogeni izvori hrane su često 

najzastupljeniji u ishrani šakala (Macdonald, 1979; Giannatos et al., 2010; Borkowski et al., 2011; Rotem 

et al., 2011; Raichev et al., 2013; Ćirović et al., 2014a), dok su glodari zabeleženi kao najznačajnijii plen 

u njegovoj ishrani (Taryannikov, 1974; Mukherjee et al., 2004; Lanszki & Heltai, 2010; Markov & 

Lanszki, 2012), a divlji ungulati uglavnom zastupljeni u obliku ostataka (koža, creva i unutrašnji organi) 

koji ostaju nakon lova (Penezić & Ćirović, 2015). Prema studijama sprovedenim u Srbiji ishrana šakala 

značajno varira sezonski (Ćirović et al., 2014a; Penezić & Ćirović, 2015). Tokom leta i jeseni u ishrani 

dominiraju sitni sisari, beskičmenjaci i hrana biljnog porekla, dok se usled nedostatka hranidbenih 

resursa zimi i u proleće najčešće hrane antropogenim izvorima hrane, klaničnim otpadom i sitnim 

sisarima (Penezić, 2016). 

1.2.3.2. Reprodukcija 

Šakali imaju veoma fleksibilnu socijalnu organizaciju. Mogu da žive pojedinačno, u paru ili u grupi, koja 

je sastavljana od mužjaka i ženke koji su monogamni i mladunaca iz prethodnih godina „pomagača“ koji 

im pomažu u lovu, odbrani teritorije i ishrani štenaca (Jhala & Moehlman, 2004; Sillero-Zubiri et al., 

2004) . Kod šakala je karakteristično da ženka i mužjak ceo životni vek provode zajedno. Svoju teritoriju 
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markiraju urinom i fecesom, a komunikaciju ostvaruju karakterističnom vokalizacijom (Macdonald, 

1979; Jhala & Moehlman, 2004). U zavisnosti od količine dostupne hrane, varira broj članova grupe. To 

bi mogao biti jedan od razloga zašto socijalana ogranizacija kod šakala nije strogo određena. Kako bi 

izbegli kontakt sa ljudima, šakali svoja skloništa nalaze u staništima sa gustom vegetacijom (Giannatos, 

2004).  Ženka mladunce nosi oko dva meseca (od 60-63 dana), a na svet dolazi između 2 i 10 štenaca 

(Vassilev & Genov, 2002; Giannatos, 2004). Mladunci su dobro skriveni od ljudi i životinja u jazbinama 

ili logama koje su skrivene u gustoj vegetaciji. 

Mladunci se rađaju zatvorenih očiju, i otvaraju ih nakon deset dana od rođenja, kada počinju da im rastu 

i zubi (Moehlman & Hofer, 1997). Dok je ženka u periodu laktacije, koji traje otprilike dva meseca, 

mužjak se sa „pomagačima“ (jedinke iz prošlogodišnjih okota) stara o njoj i mladuncima.  Šakali polnu 

zrelost stiču sa 11 meseci, kada se najčešće i odvajaju od roditelja. „Pomagači“ su jedinke koje ostaju sa 

roditeljima duži vremenski period, imaju odloženu reprodukciju i zahvaljujući njihovoj pomoći broj 

preživelih mladunaca u grupi je mnogo veći (Demeter & Spassov, 1993). Šakali su aktivni tokom 

sumaraka i noći, dok dan uglavnom provode odmarajući se skriveni u gustoj vegetaciji (Giannatos, 

2004).   

1.2.3.3. Stanište 

Šakali su najviše su prisutni u nizijskim predelima gde preferiraju blizinu reka sa gustom travnatom 

vegetacijom, šikarama i šibljacima koje koriste kao zaklon (Giannatos, 2004; Sillero-Zubiri et al., 2004) 

(Slika 7). Zbog svoje velike prilagodljivosti i velikog areala, prisutni su u različitim biomima, od šuma 

umerenog pojasa, preko tropskih šuma pa sve do polupustinja. Nema ih samo u pustinjama i velikim 

šumskim kompleksima (Giannatos, 2004). Porastom broja populacije 80ih godina XX veka, šakali su 

počeli da prilaze blizu ljudskih naselja i prilagođavaju životu u blizini ljudi, pa tako danas veoma uspešno 

opstaju i imaju veoma velike gustine na poljoprivrednim predelima ali i u suburbanim zonama, pa čak i 

u urbanim sredinama (Jhala & Moehlman, 2004; Šálek et al., 2014). Širenje šakala je uglavnom išlo duž 

rečnih tokova. Tako se populacija šakala u Srbiji širila se dolinom Morave, Timoka, Save, Dunava, Tise 

i Drine (Ćirović et al., 2008). 



11 
 

 

Slika 7. Šakal u svom tipičnom staništu u Srbiji. (autor: Kostin, P.) 

1.3. Hepatozoon sp. 

Vrste roda Hepatozoon Miller, 1908 (Adeleorina: Hepatozoidae) su krvni paraziti iz radela Apicomplexa, 

koji se prenose vektorima (krpeljima, grinjama, peščanim mušicama, cece muvama, komarcima, 

buvama, vašima, stenicama, pijavicama) i imaju veoma složen životni ciklus (Smith, 1996; Baneth, 

2011). Kičmenjaci služe kao intermedijarni domaćini, a hematofagni zglavkari kao što su krpelji, grinje 

i buve služe kao konačni domaćini i vektori ovih parazita (Baneh et al., 2007; Merino et al., 2014; 

Valkiūnas et al., 2016; Cardoso et al., 2022). Za razliku od drugih vektorima prenosivih patogena, 

transmisija vrsta roda Hepatozoon se ne postiže putem krvi (hranjenjem artropoda na domaćinu 

kičmenjaku), već se infekcija odvija kada intermedijarni domaćin proguta konačnog domaćina - 

ingestijom. Međutim, kod ovog parazita opisani su i putevi prenosa koji nisu vektorski. Za neke vrste 

roda Hepatozoon, kao što je H. americanum Vincent-Johnson, 1997 (parazitira na kanidama), H. sipedon 

Smith, Desser et Martin, 1994 (parazitira na gmizavcima), H. caimani Carini, 1909 (parazitira na 

krokodilima i kajmanima) i H. ayorgbor Sloboda, 2007 (parazitira na zmijama), prenošenje se može 

odvijati putem ishrane zaraženim plenom (Smith et al., 1994; Lainson et al., 2003; Sloboda et al., 2008; 

Johnson et al., 2009a, 2009b; Viana et al., 2012) ili u slučaju H. canis (parazitira na kanidama) i 

Hepatozoon sp. koji parazitira na zmiji Thamnophis elegans Baird & Girard, 1853, opisan je vertikalni 

prenos (Murata et al., 1993; Kauffman et al., 2017; Hodžić et al., 2018a; Schäfer et al., 2022a). 
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Patogenost vrsta roda Hepatozoon kod divljih životinja kao što su kanide (Cardoso et al., 2014; 

Mierzejewska et al., 2021), felide (Hodžić et al., 2017) i mustelide (Simpson et al., 2005) je niska, iako 

se u slučaju koinfekcija sa na primer bakterijama, mogu javiti teške manifestacije bolesti (Alić et al., 

2021). Prisustvo parazita iz roda Hepatozoon kod divljih životinja je veoma značajno zbog potencijalnog 

prenošenja na domaće životinje. Poznato je da infekcija vrstama roda Hepatozoon kod pasa i mačaka 

može da izazove subkliničke kao i teške oblike bolesti, koji se mogu pogoršati istovremenom infekcijom 

sa drugim hemoparazitima i bakterijama (Baneth et al., 1998; Vojta et al., 2009; Baneth, 2011; Otranto 

et al., 2011; Chhabra et al., 2013; Kruzeniski et al., 2013; Lloret et al., 2015; Kegler et al., 2018; 

Lilliehöök et al., 2019; Grillini et al., 2021; Schäfer et al., 2022b). 

Do pre decenije preovladavale su histološke metode u karakterizaciji krvnih parazita, sa nekoliko 

izuzetaka (Criado-Fornelio et al., 2006; Johnson et al., 2007; Soares Ferreira Rodrigues et al., 2007; 

Gimenez et al., 2009; Allen et al., 2011). Početkom druge dekade ovog veka počinju da se koriste se 

uglavnom molekularne metode u te svrhe (de Waal, 2012). Identifikacija je bazirana na amplifikaciji 

male subjedinice fragmenta gena ribozomske RNK (18S rRNA). Nekoliko novih vrsta roda Hepatozoon 

je upravo opisano ovom metodom kod evropskih divljih i domaćih sisara, pri čemu je većina studija bila 

fokusirana na karnivorama (Criado-Fornelio et al., 2009; Duscher et al., 2015). Tako je H. silvestris 

Hodžić, 2017 (H. felis) detektovan kod evropskih divljih mačaka (Felis silvestris Schreber, 1775) u Bosni 

i Hercegovini (Hodžić et al., 2017; Hodžić et al., 2018b), Španiji (Ortuño et al., 2022) i Mađarskoj 

(Hornok et al., 2022) i kod domaćih mačaka iz Italije (Giannelli et al., 2017; Grillini et al., 2021). Takođe, 

H. martis Hodžić, 2018 je registrovan kod mustelida iz Bosne i Hercegovine i Hrvatske (Hodžić et al., 

2018c), Mađarske (Hornok et al., 2022) i Španije (Ortuño et al., 2022) i kod divljih mačaka iz Španije 

(Barandika et al., 2016; Ortuño et al., 2022), H. ursi  Kubo, 2008 kod mrkih medveda (Ursus arctos 

Linnaeus, 1758) iz Turske (Akyuz et al., 2020) i Hepatozoon sp. kod kune zlatice (Martes martes 
Linnaeus, 1758) iz Škotske (Simpson et al., 2005). Pri tome kod divljih kanida kao što su lisice (Vulpes 

vulpes) (Cardoso et al., 2014; Mitková et al., 2016; Criado-Fornelio et al., 2018; Mierzejewska et al., 

2021; Ortuño et al., 2022), vukovi (C. lupus) (Battisti et al., 2020; Hodžić et al., 2020) i šakali (C. aureus) 

(Farkas et al., 2014), prevalencije H. canis utvrđene molekularnim metodama mogu biti visoke. Nasuprot 

tome, prevalencija H. canis kod domaćih pasa (Helm et al., 2020; Dordio et al; 2021) i mačaka (Criado-

Fornelio et al., 2009; Giannelli et al., 2017) je generalno mnogo niža.  

Suprotno kanidama, širom sveta je urađeno samo nekoliko studija koje se odnose na preživare ili krpelje 

prikupljene na njima, koji su testirani na prisustvo vrsta iz roda Hepatozoon. Hepatozoon canis je 

detektovan kod kamila iz Saudijske Arabije (Alanazi et al., 2020), krpelja prikupljenih sa koza u Kini 

(Li et al., 2020) i Rumuniji (Andersson et al., 2017a), dok je studija na krpeljima prikupljenih sa stoke u 

Pakistanu utvrdila prisustvo ovog parazita do nivoa roda (Ghafar et al., 2020). Prema dosadašnjim 

saznanjima, nisu dostupne informacije o prisustvu vrsta roda Hepatozoon kod vrsta iz reda Lagomorpha. 

Izuzetak je samo jedna studija iz Španije u kojoj je Hepatozoon sp. registrovan kod zečeva (Lepus 

europaeus Pallas, 1778) (Gimenez et al., 2009). Kod glodara, vrste roda Hepatozoon su zabeležene na 

širem prostoru Evrope -  u Finskoj, Estoniji i zapadnoj Rusiji (Laakkonen et al., 2001), Litvaniji 

(Baltrūnaitė et al., 2020), Poljskoj (Bajer et al., 2001; Pawelczyk et al., 2004; Bajer et al., 2014), 

Mađarskoj (Rigó et al., 2016), Češkoj (Modrý et al., 2021), Slovačkoj (Hamšíková et al., 2016), Velikoj 

Britaniji (Healing, 1981; Turner, 1986; Watkins & Nowell, 2003; Simpson et al., 2006), Nemačkoj 

(Walter et al., 1980; Galfsky et al., 2019), Austriji (Sebek et al., 1980) Turskoj (Usluca et al., 2019), 

Španiji (Criado-Fornelio et al., 2006) i Srbiji (Veinović et al., 2024). U nekm studijama vezanim za 

glodare predstavnici roda Hepatozoon identifikovani su do nivoa vrste. Tako je kod voluharica 

(Myodes=Clethrionomys glareolus Schreber, 1780) često detektovan H. erhardovae Krampitz, 1964 

(Sebek et al., 1980; Walter et al., 1980; Turner et al., 1986; Bajer et al., 2001; Laakkonen et al., 2001; 

Bajer et al., 2014; Hamšíková et al., 2016; Rigó, et al., 2016), u manjoj meri H. sciuri Coles, 1914 kod 
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crvene veverice (Sciurus vulgaris Linnaeus, 1758) (Modrý et al., 2021), a H. griseisciuri Clark, 1958 

kod sive veverice (Sciurus carolinensis Gmelin, 1788) (Watkins & Nowel, 2003), dok je H. lavieri Tuzet 

& Grjebine, 1957 indentifikovan kod poljskih voluharica (Microtus arvalis Pallas, 1779) (Pawelczyk et 

al., 2004). Podaci o prisustvu vrsta roda Hepatozoon kod evropskih vrsta krpelja su takođe oskudni, a 

nalazi su samo sporadični (Uiterwijk et al., 2023).  

1.3.1. Hepatozoon canis 

Hepatozoon canis je patogena protozoa koja izaziva hepatozoonozu koja najčešće nastaje kada životinje 

gutanjem (ingestijom) unesu zaražene vektore, npr. krpelje (Baneth et al., 2003). Slučajevi H. canis 

infekcija prijavljeni su kod pasa i drugih kanida iz različitih regiona širom sveta (Pacifco et al., 2020; 

Tołkacz et al., 2023, Hasani et al., 2024; Thomas et al., 2024). Hepatozoonoza je uglavnom 

asimptomatska bolest, ali može izazvati groznicu, anemiju, gubitak težine i limfadenomegaliju u 

različitim kombinacijama u zavisnosti od nivoa parazitemije (Baker et al., 2023; Kaya & Baydar, 2024; 

Khalifa & Attia, 2024) 

 

Slika 8. Krvni razmaz sa prisustvom gametocita Hepatozoon canis u neutrofilima (označeno zelenom 

strelicom). Normalni neutrofili se mogu videti na periferiji. Prema: Sukara et al., 2023. 

1.3.1.1. Distribucija Hepatozoon canis 

Dve vrste protozoa iz roda Hepatozoon, H. canis i H. americanum inficiraju pse. Hepatozoon canis ima 

kosmopolitsku distribuciju i zabeležen je u različitim regionima južne Evrope, Amerike, Afrike i Azije, 

dok je H. americanum ograničen na Novi svet (Götsch et al., 2009, Abd Rani et al., 2011., Baneth, 2011, 

Dantas-Torres et al., 2011, Otranto et al., 2011) (Slika 9). Hepatozoonoza je kosmopolitska bolest pasa 

čiji se uzročnici prenose vektorima, uglavnom iksoidnim krpeljima. Infekcija kod pasa izazavana sa H. 

canis je inicijalno opisana u Indiji još početkom XX veka (James, 1905). Prisustvo H. canis je najčešće 
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registoravno kod pasa na Mediteranu, a nedavno je detektovano u Južnoj i Severnoj Americi (Baneth, 

2011; Andersson et al., 2017a; Andersson et al., 2017b; Dantas-Torres et al., 2017; Ciuca et al., 2021). 

Širenje H. canis u Evropi je verovatno rezultat širenja njegovog glavnog iksodidnog vektora (R. 

sanguineus) ka severu, što je verovatno posledica klimatskih promena (Dantas-Torres et al., 2015b; 

Dantas-Torres et al., 2017; Hansford et al., 2018). Prvi slučajevi infekcija sa H. canis u centralnoj Evropi 

prijavljeni su kod pasa u Mađarskoj (Hornok et al., 2013), Ukrajini (Hamel et al., 2013), Češkoj (Mitková 

et al., 2016) i Nemačkoj (Helm et al., 2020), uprkos odsustvu utvrđenih populacija R. sanguineus u tim 

zemljama. Introdukovani slučajevi H. canis su takođe bili nedavno identifikovani u Velikoj Britaniji i 

Srbiji (Attipa et al., 2018, Sukara et al., 2023). 

Patogen je prisutan i kod divljih kanida. U do sada objavljenim studijama registrovane su iznenađujuće 

visoke prevalencije H. canis u populacijama divljih kanida u centralnoj Evropi, uključujući lisice 

(Majláthová et al., 2007; Karbowiak et al., 2010; Duscher et al, 2014a; Najm et al., 2014; Hodžić et al., 

2015; Hodžić et al., 2018a; Helm et al., 2020; Mierzejewska et al., 2021), šakale (Duscher et al., 2014b; 

Farkas et al., 2014) i vukove (Hodžić et al., 2020). Do sada je u većem broju evropskih zemalja 

registrovano pristvo H. canis u divljim populacijama: kod lisica u Španiji (Criado-Fornelio et al., 2003; 
Criado-Fornelio et al., 2006; Ortuño, et al., 2022;), Slovačkoj (Majláthová et al, 2007), Portugaliji 

(Cardoso et al., 2014), Italiji (Gabrielli et al., 2010; Ebani et al., 2017; Battisti et al., 2020; Sgroi et al., 

2021; Ebani et al., 2022), Hrvatskoj (Dezdek et al., 2010), Nemačkoj (Helm et al., 2020), Francuskoj 

(Medkour et al., 2020), Mađarskoj (Baneth et al., 2011; Farkas et al., 2014; Tolnai et al., 2015), Austriji 

(Duscher et al., 2014a; Hodžić et al., 2018a), Bosni i Hercegovini (Hodžić et al., 2015), Češkoj (Mitková 

et al., 2016; Lesiczka et al., 2023), Srbiji (Juwaid et al., 2019) i Poljskoj (Mierzejewska et al., 2021). 

Registrovane prevalencije su se kretale u veoma velikom rasponu, od 5,1% u Italiji (Battisti et al., 2020) 

do 92% u Francuskoj (Medkour et al., 2020). Informacije o infekcijama izazavanim H. canis kod vuka 

su veoma oskudne. Do sada je poznato da je prisustvo H. canis zabeleženo u Italiji (Battisti et al., 2020) 

i Nemačkoj (Hodžić et al., 2020) sa prevalencijom od 46% (Hodžić et al., 2020) i 75% (Battisti et al., 

2020). H. canis je identifikovan kod jednog šakala u Austriji (Duscher et al., 2013), dok je u populaciji 

u Mađarskoj registrovan sa prevalencijim od 60% (Farkas et al., 2014). 
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Slika 9. Rasprostranjenje Hepatozoon canis (plavo) i Hepatozoon americanum (crveno). Prema: 

Vincent-Johnson et al., 2022. 

1.3.1.2. Životni ciklus Hepatozoon canis 

Složen životni ciklus H. canis se odvija između kičmenjačkih i artropodnih domaćina. U kičmenjačkom 

domaćinu se odvija aseksualna reprodukcija patogena, dok se u krpelju odvija seksualna reprodukcija. 

Psi i divlje kanide se inficiraju sa H. canis ingestijom krpelja ili delova krpelja koji sadrže zrele oociste 

sa infektivnim sporozoitima. Sporozoiti H. canis se oslobađaju u gornjem delu gastrointestinalnog trakta, 

prodiru u zid creva i dospevaju u krv ili limfu (Baneth et al., 2007). Hepatozoon canis meronti se razvijaju 

u tkivima psa i mogu se naći u limfnim organima (npr. slezini i limfnim čvorovima), koštanoj srži i jetri 

već 13 dana nakon infekcije (Baneth et al., 2001). Mikromerozoiti prodiru u leukocite, obično neutrofile 

i monocite, u kojima sazrevaju do stadijuma gamonta, koji se detektuje u cirkulišućim leukocitima pasa 

sa parazitemijom, od 28. dana nakon infekcije (Baneth et al., 2007). Krpelji tokom ingestije krvnog 

obroka unose gamonte u svoje telo (Baneth et al., 2007). Kod krpelja gametogenezu prati sporogonija, 

koja se odvija unutar hemocela krpelja (Baneth et al., 2007). Životni ciklus se može završiti u roku od 

oko 81 dan (Baneth et al., 2007) (Slika 10). 



16 
 

 

Slika 10. Životini ciklus Hepatozoon canis: (1) infekcija se dešava kada pas proguta krpelja koji nosi 

H. canis; (2) oslobađanje sporozoita; (3) infekcija monocita i makrofaga; (4) formiranje meronta i 

aseksualna reprodikcija patogena- merogonija (šizogonija); (5) oslobađanje merozoita, infekcija 

neutrofilnih granulocita i monocita; (6) patogen može ponoviti ciklus aseksualne reprodukcije; (7) 

krpelj je zaražen prilikom sisanja krvi sa zaražene životinje; (8) bela krvna zrnca oslobađaju muške i 

ženske gamonte u crevima krpelja, sledi faza seksualne reprodukcije- gametogonija; (9) formira se 

zigot. Zigot se dalje deli, što rezultira oocistima u telesnoj šupljini krpelja. Prema: Saari et al., 2018. 

1.3.1.3. Vektori Hepatozoon canis 

Krpelji su obligatni hematofagni ektoparaziti koji infestiraju kopnene kičmenjake (de la Fuente, 2008). 

Pored komaraca, krpelji su globalno najznačajniji vektori velikog broja patogena (virusa, bakterija, 

protozoa) uzročnika različitih zaraznih bolesti (Jongejan & Uilenberg, 2004; Colwell et al., 2011). 

Patogeni koje prenose krpelji se održavaju u prirodi kroz enzootske cikluse, koji, pored vektora, 

uključuju i kičmenjake kao domaćine i njihove prirodne rezervoare. Identifikacija elemenata enzootskih 

ciklusa i poznavanje njihovih ekoloških odnosa je od ključnog značaja za razumevanje epizootiologije i 

epidemiologije bolesti koje prenose krpelji. Divlje kanide, pre svega lisica, šakal i vuk, kao pogodni 

domaćini za veliki broj ektoparazita, imaju značajnu ulogu u održavanju vektorima prenosivih bolesti. 

Iako je prisustvo H. canis utvrđeno tek kod nekoliko vrsta krpelja (npr. Rhipicephalus (Boophilus) 

microplus Canestrini, 1888, Amblyomma ovale Koch, 1844, Haemaphysalis longicornis Neumann, 1901 

i Haemaphysalis flava Neumann, 1897) (Murata et al., 1995, Rubini et al., 2009, de Miranda et al. 2011), 

smeđi pseći krpelj R. sanguineus smatra se najvažnijim vektorom ovog patogena širom sveta (Dantas-

Torres, 2008, Baneth, 2011) (Slika 11). Nakon infekcije protozoama u stadijumu nimfe, odrasle jedinke 
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R. sanguineus mogu preneti H. canis na pse, ubrzo nakon sporogonije (Baneth et al., 2007). Larve krpelja 

R. sanguineus se mogu zaraziti H. canis tokom svog prvog krvnog obroka na pozitivnom domaćinu. Zreli 

oblici (oociste koje sadrže sporozoite) se razvijaju u tek formiranim nimfama, što ukazuje na 

transtadijalni put transmisije (Giannelli et al., 2013). Takođe, dokazana je transstadijalna transmisija H. 

americanum kod krpelja Amblyomma maculatum Koch, 1844, sa nasisane larve na nimfu (Ewing et al., 

2002). Druge vrste krpelja kao npr. H. flava i H. longicornis su bili prijavljeni kao mogući vektori H. 

canis u Japanu (Murata et al., 1995). Štaviše, eksperimentalno je dokazano da je krpelj A. ovale 

potencijalni vektor H. canis u Brazilu (Forlano et al., 2005). De Miranda et al., 2011 su utvrdili prisustvo 

oociste H. canis u hemolimfi prirodno inficiranih R. (Boophilus) microplus uklonjenih sa zaraženog psa. 

Pored toga, otkrivena je DNK poreklom od H. canis kod Ixodes ricinus Linnaeus, 1758 krpelja iz Italije 

(Gabrielli et al., 2010) i Luksemburga (Reye et al., 2010).  

Podaci o vrstama roda Hepatozoon kod evropskih vrsta krpelja mogu se naći sporadično u litaraturi. 

Dugo se verovalo da je R. sanguineus sensu lato jedini poznati vektor H. canis u Evropi kao i mnogih 

drugih vrsta iz roda Hepatozoon (Farkas et al., 2014; Tolnai et al., 2015; Mitkova et al., 2016; Geurden 

et al., 2018;). Nedavni nalazi Hepatozoon sp. kod drugih vrsta krpelja otvaraju nova pitanja o njihovim 

vektorskim ulogama. Ti nalazi uključuju H. canis kod I. ricinus, I. canisuga Johnston, 1849, I. hexagonus 

Leach, 1815 i Dermacentor reticulatus Fabricius, 1794 na lisicama u Nemačkoj (Najm et al., 2014), u 

Haemaphysalis concinna Koch, 1844 sakupljenih sa psa u Poljskoj (Hornok et al., 2013) i I. ricinus 

sakupljenim na kozama, psima, lisicama i mačkama u Rumuniji (Andersson et al., 2017a). Takođe, 

prisustvo H. canis je utvrđeno u krpeljima I. ricinus u Slovačkoj i Češkoj (Hamšíková et al., 2016) i u 

krepeljima R. turanicus prikupljenim sa zaraženih lisica u Italiji (Giannelli et al., 2017). 

Uiterwijk et al., (2023) su u svojoj studiji detektovali H. canis ne samo kod R. sanguineus, već i kod D. 

reticulatus, I. hexagonus, I. ricinus, I. canisuga i I. ventalloi Gil Collado, 1936, pa se može pretpostaviti 

da i druge vrste krpelja osim R. sanguineus takođe mogu biti konačni domaćini u životnom ciklusu H. 

canis (Gabrielli et al., 2010; Najm et al., 2014). Međutim, potvrda prisustva DNK patogena u krpelju ne 

znači nužno da je neka vrsta krpelja i rezervoar tog patogena, odnosno da krpelj može preneti infekciju 

(Haji et al., 2023). Shodno tome, kako bi se rasvetlili potencijalni rezervoari patogena u budićnosti je 

nephodno sprovođenje studija transmisije patogen. 
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Slika 11. Razvojni stadijumi krpelja Rhipicephalus sanguineus.  a: larva (postavljena u Hojerovom 

medijumu; veličine = 400 μm). b: nimfa (postavljena u Hojerovom medijumu; veličine = 0,5 mm). c: 

ženka (veličine = 1 mm). d: mužjak (veličine = 1 mm). Prema Dantas-Torres, 2010. 

1.3.1.4. Divlje kanide kao rezervoari Hepatozoon canis 

Divlje kanide su prepoznate kao važni domaćini za niz vektorski prenosivih patogena, te kao takve mogu 

poslužiti za epidemiološki nadzor (Aguirre, 2009; Tomassone et al., 2018). Takođe, prethodne 

faunističke studije potvrđuju da više vrsta krpelja parazitira na divljim kanidama u Evropi (Tomanović 

et al., 2013b; Gherman & Mihalca, 2017). Zbog veličine svog areala i gustine populacija šakali i lisice 

imaju najveći epidemiološki značaj među divljim kanidama kao rezervoari velikog broja vektorski 

pronosivih patogena, uzročnika zoonoznih i nezoonoznih zaraznih bolesti (Sukara et al., 2018; Juwaid et 

al., 2019; Ebani et al., 2023; Lesiczka et al., 2023; Tsokana et al., 2024). Uprkos porastu populacije i 

trenutnoj ekspanziji šakala na području jugoistočne Evrope, kao i njihovoj sklonosti da se približe 

naseljima (Trouwborst et al., 2015), malo je studija na prostoru Evrope koje su u fokusu imale ulogu 

šakala u održavanju i širenju uzročnika zoonoza (Ćirović et al., 2014b; Mitková et al., 2017; Sukara et 

al., 2018). Takođe, iako su lisice najzastupljeniji predatori u celoj Srbiji (Ćirović, 2000) uloga lisica u 

enzootskim ciklusima vektorski prenosivih zoonoza u našoj zemlji je još uvek slabo razjašnjena (Juwaid 

et al., 2019). 



19 
 

Lisice imaju možda i ključnu ulogu u kruženju patogena između divljih životinja, kućnih ljubimaca, 

domaćih životinja i ljudi. Razlozi za to su sve veća brojnost i gustina populacija nakon uspešno izvršene 

peroralne vakcinacije lisica (Duscher et al., 2015). Takođe, njihova podložnost patogenima, preferencija 

ka malim sisarima kao najznačajnijem plenu (Lanszki et al., 2006), što podrazumeva čestu ingestiju 

krpelja kao intermedijarnog domaćina. Sinantropni načina života koji podrazumeva život u blizini 

ljudskih naselja kao i u samim urbanim područjima lisicu čini važnom u ciklusima transmisije patogena 

(Wandeler et al, 2003, Deplazes et al, 2004, Duscher et al, 2005, Duscher et al, 2006, Torina et al, 2013). 

Veća gustina populacije i veća prisutnost u ljudskim naseljima posledično povećavaju stope kontakta 

među lisicama, domaćim životinjama i ljudima, a samim tim i rizik od prenosa patogena, kako na domaće 

životinje, tako i na ljude (Romig et al, 1999, Duscher et al, 2006). Zbog toga su lisice odgovorne za 

prenošenje širokog spektra vektorski prenosivih bolesti u Evropi (Hodžić et al., 2015). Hepatozoon canis 

je najčešće detektovan u populacijama lisice.  

Poslednjih godina beleži se eksponencijalni rast populacije šakala u Srbiji. Areal šakala obuhvata čitavu 

teritoriju Srbije (Ćirović et al., 2008), a lokalne populacije imaju jednu od najvećih gustina na 

Balkanskom poluostrvu (Šálek et al., 2014). Istraživanja sprovedena na Balkanu su pokazala da u ishrani 

šakala dominiraju antropogeni izvori hrane (Bošković et al., 2013; Penezić & Ćirović, 2015). Ova 

oportunistička strategija ishrane može biti razlog asociranosti šakala sa ljudskim naseljima (Rotem et al., 

2011). Ove životinje su sposobne da ishranom uklone značajnu količinu životinjskog otpada te pružaju 

značajne ekosistemske usluge (Ćirović et al., 2016). Međutim, važno je razmotriti i potencijalnu ulogu 

ove vrste u transmisiji vektorski prenosivih bolesti. Uprkos njihovoj masovnoj ekspanziji u Evropi i 

očiglednoj tendenciji približavanja ljudskim naseljima, tek nekoliko studija je analiziralo potencijalnu 

ulogu ove vrste u prenošenju parazita i/ili zaraznih bolesti (Széll et al., 2013; Ćirović et al., 2014b, 2015a; 

Lalošević et al., 2016; Mitková et al., 2017). Studije u Evropi potvrdile su prisustvo sledećih vrsta krpelja 

koje parazitiraju na šakalima: I. ricinus, I. hexagonus, I. canisuga, D. reticulatus, D. marginatus Sulzer, 

1776, H. punctata Canestrini & Fanzago, 1878, H. concinna Koch, 1844 i R. sanguineus s.l. (Duscher et 

al., 2013; Hornok et al., 2013; Farkas et al., 2014; Stojanov et al, 2014; D’Amico et al., 2017). Sve ove 

navedene vrste krpelja su zabeležene u Srbiji, a u njima su detektovane i različite vrste patogena koje oni 

mogu prenositi (Milutinović et al., 1996; Milutinović et al., 2008; Tomanović et al., 2013a, 2013b; 
Potkonjak et al., 2016). Studija sprovedena u Srbiji potvrdila je prisustvo Babesia canis Piana & Galli-

Valerio, 1895 i Anaplasma phagocytophilum Foggie, 1949 kod šakala kao i B. microti França, 1912, 

Borrelia sp. i A. marginale Theiler, 1910 u krpeljima sakupljenih sa šakala (Sukara et al., 2018). 

Slično drugim divljim vrstama kanida, poput lisica i šakala, vuk takođe može igrati važnu ulogu u 

epidemiologiji patogena koji se prenose krpeljima zbog njihove slične biološke i ekološke plastičnosti, 

velikog areala (Chapron et al., 2014), kao i velikih distanci koje prelazi (Ražen et al., 2016; Byrne et al., 

2018.; Joly et al., 2019). Oni su vršni predatori i generalisti po pitanju izbora staništa, sposobni da 

migriraju na veoma velike udaljenosti koje mogu biti i veće od 1500 km (Ražen et al., 2016; Joly et al., 

2019). Tokom ovih migracija, vukovi su izloženi različitim krpeljima i patogenima, a koji se zatim mogu 

raširiti u nova područja daleko od izvorne populacije. Na taj način vukovi mogu prenositi patogene na 

velike udaljenosti bilo preko njihovih vektora (npr. krpelja) koji parazitiraju na njima, ili kao rezervor 

istih tih patogena.  

1.3.1.5. Putevi transmisije Hepatozoon canis 

Putevi transmisije H. canis još uvek nisu dovoljno razjašnjeni. Dosadašnji nalazi ukazuju da je najčešći 

put transmisije H. canis ingestijom zaraženog krpelja i to smeđeg psećeg krpelja R. sanguineus koji je 

glavni vektor ovog patogena (Dantas-Torres & Otranto, 2015a). Hepatozoon canis infekcija varira od 

asimptomatske kod naizgled zdravih životinja, do teške i potencijalno smrtonosne bolesti koja izaziva 
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ekstremnu letargiju, kaheksiju i anemiju. Najčešće se javlja blaga klinička slika i obično je udružena sa 

niskim nivoom parazitemije H. canis (1-5% inficiranih neutrofila). Teška klinička slika registrovana je 

kod pasa sa visokom parazitemijom, koja najčešće inficira 100% neutrofila periferne krvi (Baneth & 

Weigler, 1997). Visok nivo parazitemije je često praćen sa ekstremnim dostizanjem neutrofilije (čak 150 

000 neutrofila ml krvi). Psi sa leukocitozom i visokom parazitemijom mogu imati veliki broj cirkulišućih 

parazita sa preko 50 000 gamonta/ml krvi. Ovakva parazitemija podrazumeva veliki broj meronta u 

tkivima, i utiče na domaćina tako što troši hranljive materije i izaziva direktna oštećenja zahvaćenih 

tkiva, što dovodi do ekstremnog gubitka težine i kaheksije. Međutim, čini se da većina pasa (životinja) 

zaraženih H. canis imaju subkliničku infekciju pri malim opterećenjem parazitima (Baneth et al., 1996). 

Postoje i drugi načini prenosa ovog patogena. Vertikalni prenos H. canis opisan je kod pasa i lisica 

(Murata et al., 1993; Hodžić et al., 2018a; Schäfer et al., 2022a). Intrauterini prenos H. canis potvrđen je 

u studiji iz Japana, u kojoj su H. canis gamonti detektovani u brisevima periferne krvi kod 23 od 29 

štenaca (79%) koji su poreklom iz šest okota, na 16 do 60 dana nakon rođenja (Murata et al., 1993). 

Takođe, kod četvorogodišnje skotne ženke transportovane iz Italije (Sardinija) u Nemačku koja je 

pokazivala znake letargije i tahipenije, PCR metodama je potvrđeno prisustvo H. canis. Ženka i sedam 

preživelih štenaca bili su pozitivni na H. canis dva meseca nakon porođaja, a kod jednog mrtvorođenog 

šteneta, slezina, pupčana vrpca i amnionska tečnost bili su pozitivni na H. canis (Schäfer et al., 2022a). 

Ovi rezultati potvrđuju da je vertikalni prenos mogući put infekcije H. canis kod pasa, a verovatno i kod 

svih divljih kanida. Studija na lisicama u Austriji pokazala je na slučaju jedne skotne ženke da su dva 

fetusa od ukupno šest bila pozitivna (33,3%) na H. canis. DNK sekvenciranje potvrdilo je da su i fetusi 

i skotna lisica zaraženi istim haplotipom H. canis, što ukazuje na moguću intrauterinu infekciju (Hodžić 

et al., 2018a). Ovaj vid transmisije sa majke na potomstvo, ukazuje na važnu ulogu ženki koje 

transplacentalno inficiraju svoje potomstvo, i tako i na dalje širenje patogena u prirodi. Za neke vrste 

roda Hepatozoon potvrđen je prenos ingestijom zaraženog plena (Smith et al., 1994; Lainson et al., 2003; 

Sloboda et al., 2008; Johnson et al., 2009a, 2009b; Viana et al., 2012), iako za H. canis ovaj vid 

transmisije još uvek nije potvrđen.  
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2. CILJEVI 

Osnovni cilj doktorske disertacije je analiza značaja šakala (Canis aureus) i vuka (Canis lupus) kao 

potencijalnih rezervoara uzročnika hepatozoonoze koju prenose krpelji. Proučavanje prisustva patogena 

u domaćinu prvi je korak u determinaciji elemenata ciklusa kruženja krpeljima prenosivog patogena 

(Hepatozoon canis) i identifikaciji potencijalnih žarišta hepatozoonoze koju oni uzrokuju.  

Istraživanja u sklopu ove doktorske disertacije imaju za cilj: 

• da se utvrde prevalence patogena Hepatozoon canis u populacijama šakala i vuka 

• da se utvrdi prostorna distribucija prisustva ovog patogena u populacijama ove dve karnivore u 

Srbiji 

• da se utvrdi genetička varijabilnost sojva Hepatozoon canis koji cirkulišu u populacijama šakala 

i vuka 

• da se utvrdi epidemiološki značaj šakala i vuka za Hepatozoon canis kod nas  

• da se analiziraju faktori (abiotički i biotički) koji utiču na prisustvo i zastupljenost patogena 

Hepatozoon canis u populacijama šakala i vuka. 
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3. MATERIJAL I METODE 

3.1. Prikupljanje uzoraka 

Odstreljeni šakali i vukovi sakupljani su u saradnji sa lovcima i lovačkim organizacijama u okviru 

redovnog i planiranog odstela, u periodu od jedanaest godina (2010-2020), u daleko manjem obimu, u 

istom vremenskom periodu, prikupljana su i tela šakala stradalih u saobraćaju. Nijedna životinja nije 

namerno niti namenski žrtvovana za potrebe ove doktorske disertacije niti drugih povezanih 

istraživanja/projektima u kojima učestvuju istaživački timovi Katadre za ekologiju životinja i 

zoogeografiju, Biološkog fakulteta, Univerziteta u Beogradu kao i naučnoistraživačke Grupe za 

medicinsku entomologiju, Instituta za Medicinska istraživanja, Instituta od nacionalnog značaja za 

Republiku Srbiju Univerziteta u Beogradu, u saradnji sa kojim je i realizovano istraživanje u okviru ove 

disertacije. Tela su prikupljana na širokom prostoru rasprostranjenja obe vrste u Srbiji. Nakon što su tela 

preuzeta od lovaca (ili nađena stradala u saobraćaju), prema definisanom protokolu, za svaku životinju 

beležene su sledeće informacije: datum odstrela, lokalitet, koordinate (ako je moguće), pol i uzrast. Osim 

toga sve jedinke su standardno morfometrijski obrađene - premerena je dužina tela, dužina repa, dužina 

glave, dužina zadnjeg stopala, visina uha, visina u grebenu i izmerena i zabeležena je masa tela. 

Nakon što su tela prikupljena, disekcijom su uzeti uzorci unutrašnjih organa. Za potrebe ove studije 

prikupljani su uzorci slezine. Mali komadić (oko 20 grama) je pakovan u sterilne plastične bočice i do 

konačnih analiza u laboratoriji deponovan u zamrzivač na temeperaturi od -20° C. Tkiva su sakupljena 

u kratkom vremenskom periodu kako ne bi došlo do promena koje bi uzorke učinile neodgovarajućim za 

dalje molekularne analize. Svaki pojedinačni uzorak je obeležen etiketom sa osnovnim podacima o 

uzorku - kolektorski broj, vrsta životinje, pol, datum, lokalitet, kooridinate (ako ih je bilo moguće 

zabeležiti) i vrsta uzorka. Tako obeleženi čuvani su u zamrzivaču na -20°C u laboratoriji Katedre za 

ekologiju životinja i zoogeografiju, Biološkog fakulteta, Univerziteta u Beogradu i deo su teriološke 

zbirke. 

Uzorci šakala i vuka su prikuljeni sa širokog prostora Srbije (Slika 12). Za potrebe analiza prisustva, 

prevalencije i identifikacija potencijalnih žarišta hepatozoonoze u populaciji vuka, u ovoj studiji teritorija 

Srbije je podeljena na istočni i zapadni region u odnosu na položaj reka Velike i Južne Morave. S obzirom 

da šakal ima šire rasprostranjenje u odnosu na vuka, za potrebe ove studije (analiza prisustva, 

prevalencije i identifikacija potencijalnih žarišta hepatozoonoze) teritorija Srbije je podeljena na tri 

regiona severni, istočni i zapadni u odnosu na položaj reka Save, Dunava, Velike i Južne Morave. 

U sklopu ove doktorske disertacije testirana je prevalencija i genetički diverzitet H. canis na osnovu 

prikupljenog uzorka slezina vuka i šakala. 
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     Slika 12. Mapa Srbije sa lokalitetima sa kojih su prikupljeni uzorci vuka i šakala. 
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3.2. Izolacija DNK i molekularna detekcija Hepatozoon canis u slezinama vuka i šakala 

 3.2.1. Izolacija DNK iz slezine životinja 

DNK je izolovana iz slezine svake prikupljene životinje (vuka ili šakala). S obzirom da je slezina organ 

sa visokom perfuzijom uključen u imunološku kontrolu i eliminaciju vektorski prenosivih patogena, koji 

bi mogli imati fundamentalnu ulogu u patogenezi bolesti slezine. Pomoću sterilnih lanceta uzorkovana 

je mala količina tkiva slezine (maksimalno 10 mg) u steriline tubice od 1,5 ml (Ependorf™), zatim je 

vršena homogenizacija plastičnim štapićima (Micropestle, Eppendorf™). Za izolaciju DNK u sistemu sa 

kolonicama korišćen je komercijalni kit (Gene Jet Genomic DNA Purification Kit, Fermentas, Thermo 

Scientific™), prema protokolu proizvođača. Oprema koja je upotrebljena prilikom ekstrakcije DNK H. 

canis prikazana je na Slici 13. 

Proces ekstrakcije podrazumevao je sledeće korake: 

⮚ U homogenizovano tkivo slezine dodato je 180 µl rastvora za digestiju i 20 µl enzima proteinaze 

K. Sadržaj je izmešan na vortex mešalici radi dobijanja homogene suspenzije, a zatim inkubiran 

u vodenom kupatilu (Thermomixer compact, Eppendorf™) na temperaturi od 56 °C u trajanju od 

3 sata. 

⮚ Nakon inkubacije u uzorke je dodato 20 µl Rnaze A. Uzorci su zatim lizirani inkubacijom 10 

minuta na sobnoj temperaturi. Nakon toga u lizat je dodato 400 µl 50% etanola uz kratku 

resuspenziju na votex mešalici. 

⮚ U kolone za prečišćavanje prebačen je lizat koji je pripremljen. Kolonice su zatim centrifugirane 

1 minut na 6000 x g. Sadržaj koji nakon centrifugiranja ostaje u tubicama za sakupljanje je 

odbačen.  

⮚ Nakon toga vršeno je ispiranje uzoraka puferima (eng. Wash Buffer I, Wash Buffer II). Prvo je u 

kolonice sa uzorcima dodato 500 µl „Wash Buffer I“ za ispiranje, nakon čega su uzorci 

centrifugirani 1 minut na 8000 x g. Sadržaj iz tubica za sakupljanje je nakon centrifugiranja 

odbačen i dodat je „Wash Buffer II“ za ispiranje, odmah zatim uzorci su centrifugirani još 3 

minuta na ≥ 12000 x g. 

⮚ Nakon ispiranja, u plastične tube od 1,5 ml prebačena je kolona za izolaciju sa DNK. U centralni 

deo filtera dodato je 200 µl pufera za eluciju DNK (eng. Elution Buffer). Dalje su uzorci 

inkubirani na sobnoj temperaturi 2 minuta, a potom centrifugirani 1 minut na 8000 x g. Kolona 

sa filterom je nakon toga odbačena, a od izolovane DNK napravljeni su alikvoti od po 200 µl i 

uzorci su čuvani na -20 °C do daljih analiza. 
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Slika 13. Oprema korišćena za izolaciju DNK Hepatozoon canis iz slezine životinja. 

 

3.2.2. Molekularne metode u detekciji i identifikaciji vrste Hepatozoon canis 

DNK H. canis u analiziranim uzorcima detektovan je pomoću lančane reakcije polimeraze (PCR- eng. 

polymerase chain reaction). PCR detekcija vršena je na uređaju Eppendorf 5333 MasterCycler Thermal 

Cycler (Slika 14). Ukupna radna zapremina uzoraka za PCR bila je 25 μl.  

2. Rotirajuće vodeno 

kupatilo - Thermomixer 

compact (Eppendorf™) 

 

vodeno kupatilo- 

Thermomixer compact 

(Eppendorf™) 

1. Centrifuga - 5417 R 

(Eppendorf™) 

3. Vortex mešalica - EV-

100 (Velp Scientifica®) 
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Slika 14. Eppendorf 5333 MasterCycler Thermal Cycler na kome je vršena PCR detekcija 

patogena. 

 3.2.2.1. Detekcija Hepatozoon canis u slezinama vuka i šakala 

Detekcija DNK patogena vršena je konvencionalnim PCR-om prema ustaljenom protokolu. Upotrebljeni 

su setovi prajmera HepF_for (5’-ATACATGAGCAAAATCTCAAC-3’) i HepR_rev (5’-

CTTATTATTCCATGCTGCTGCAG-3’) koji umnožavaju 666-bp fragment 18S rRNA gena (Inokuma 

et al., 2002), kao i PCR Master Mix (Thermo Fisher Scientific™). Čitav proces je rađen prema 

preporukama proizvođača hemikalija. Zapremine hemikalija, prajmera i uzorka prikazane su u tabeli 1. 

Tabela 1. Zapremine reagenasa upotrebljenih prilikom lančane reakcije polimeraze (PCR) 

 

Oprema za horizontalnu gel elektorforezu, Sub-Cell, GT, Bio-RadTM, upotrebljena je za elektroforetsko 

razdvajanje PCR produkata. Gel je pravljen pomoću agaroze SeaKem, LE (Lonza™) sa koncentracijom 

od 2%, a bojenje vršeno etidijum bromidom (Etidium Bromide Solution, 10mg/ml, Invitrogen™). 

Reagensi Količina (µl) 

1 tubica 

H2O 12,375 µl 

5X Green Reaction Buffer 5 µl 

dNTP´s (10mM) 0,5 µl 

TaqPolymerase (GoTaq) 5u/µl 0,125 µl 

Hep_R (10pmol/µl) 2 µl 

Hep_F(10pmol/µl) 2 µl 

uzorak 3 µl 

ukupna zapremina 25 µl 
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Vizuelizacija PCR produkata vršena je pod UV svetlom u komori (BioDocAnalyze Darkhood, 

Biometra™)  

3.3. Sekvenciranje uzoraka 

Pozitivni uzorci životinja pripremljeni su za sekvenciranje umnožavanjem fragmenata 18S rRNA gena. 

Umnožavanje je vršeno gore pomenutim prajmerima i reagensima čije su zapremine navedene u tabeli 

2. 

Tabela 2. Zapremine reagensa upotrebljenih za pripremu uzoraka za sekvenciranje 

 

Svi amplifikovani proizvodi su vizuelizovani na 2% agaroznom gelu. 

Sekvenciranje uzoraka je urađeno korišćenjem komercijalnog servisa (Macrogen Europe). Dalja obrada 

sekvenci rađena je u programima FinchTV™, BioEdit™, MEGA™. Identifikacija vrste detektovanog 

patogena vršena je na osnovu poređenja dobijenih sekvenci sa prethodno deponovanim sekvancama 

dostupnim u banci gena (National Center for Biotechnology Information (NCBI) [Internet]. Bethesda 

(MD): National Library of Medicine (US), National Center for Biotechnology Information; [1988] – 

[zadnji put pristupljeno 16.6.2024.]. Dostupno na:  https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). 

3.4. Filogenetske analize  

Skvence dobijene u okviru ove studije podvrgnute su filogenetskim analizama. Uređivanje Sanger 

sekvenci, sklapanje i stvaranje konsenzusa sekvenci sprovedeno je u FinchTV. Korišćeno je dva seta 

sekvenci (jedan set izolovan iz vuka, drugi iz šakala na prostoru Srbije), gde je procena evolutivnih 

modela utvrđena na osnovu jModelTest 2.1.4 (Posada et al., 2008). Filogenetska stabla konstruisana su 

na osnovu Tamura 3-parametarskog modela (T92) u MEGA X softveru (Kumar et al., 2018). 

Reprezentativne sekvence izolovane slezina iz vuka upoređene su sa dostupnim sekvencama iz banke 

gena (GenBank®) koristeći BLAST pretragu (National Center for Biotechnology Information, 

http://vvv.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST, pristupljeno 1. oktobra 2022) [Internet]. Konstuisano je Neighbor-

Joining (1000 bootstrap replika) filogenetsko stablo. Takođe, izolovane sekvence iz slezina šakala su 

zajedno sa svim dostupnim sekvencama iz Srbije u banci gena (GenBank®) (National Center for 

Biotechnology Information, http://vvv.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST, pristupljeno 23. aprila 2024) 

podvrgnute filogenetskim analizama. Skup podataka sadržao je ukupno 77 sekvenci gena 18S rRNA H. 

canis, 35 izolovanih iz uzoraka tkiva šakala u okviru ove studije i 42 ranije objavljene. Filogenetski 

odnosi su rekonstruisani upotrebom dva različita algoritma, uključujući Bajesovu statistiku (eng. 

Reagensi Količina (µl) 

1 tubica 

H2O 24,75 µl 

5X Green Reaction Buffer 10 µl 

dNTP´s (10mM) 1 µl 

TaqPolymerase (GoTaq) 5u/µl 0,25 µl 

Hep_R (10pmol/µl) 4 µl 

Hep_F(10pmol/µl) 4 µl 

uzorak 6 µl 

ukupna zapremina 50 µl 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Bayesian inference) i „maximum likelihood“, implementiranim u softveru MEGA X (Kumar et al., 

2018). Bajesova analiza je sprovedena primenom Markov chain Monte Carlo (MCMC) za 5 × 106 

generacija sa frekvencijom uzorkovanja na svakih 5000 generacija i sagorevanjem od 25%, 

implementirano u MrBayes 3.1.2 (Ronquist et al., 2012).  

3.5. Statistička obrada podataka  

Dobijeni rezultati su dalje analizirani korišćenjem Hi-kvadrat (χ2) i G-testa u statističkim programima 

Statistica 5.1 (Statsoft, Tulsa, OK, USA), Excel, (Microsoft Corporation™), R Software (version 4.2.2), 

sa nivoom značajnosti p<0,05. Hi-kvadrat test je korišćen da objasni statističku značajnost u prevalenciji 

patogena između ženki i mužijaka vuka i ženki i mužjaka šakala. Takođe, hi-kvadrat testom testirana je 

i statistička značajnost između dva regiona (istočni i zapadni) kod vukova i između uzrasta (adultne i 

juvenilne jedinke) u analiziranom uzorku šakala. Šakali su bili klasifikovani prema starosti na juvenilne 

jedinke (<10 meseci) i adultne jedinke (>11 meseci). Uzorak vuka sadržao je samo adultne jedinke. G-

test je korišćen da objasni razliku u prevalenciji između tri definisana regiona u Srbiji (severni, istočni i 

zapadni) kod šakala. 
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4. REZULTATI 

4.1. Prikupljeni uzorci životinja 

Tokom 11 godina (2010-2020) prikupljen je 221 uzorak slezine vuka i šakala sa prostora 53 opštine na 

području Srbije. Uzorci vuka prikupljeni su od jedinki iz ukupno 30 opština (Bajina Bašta, Valjevo, 

Gornji Milanovac, Čajetina, Užice, Čačak, Sjenica, Raška, Aleksandrovac, Kruševac, Novi Pazar, 

Leposavić, Blace, Zubin Potok, Tutin, Jagodina, Veliko Gradište, Golubac, Petrovac na Mlavi, Žagubica, 

Despotovac, Paraćin, Zaječar, Boljevac, Ražanj, Sokobanja, Knjaževac, Svrljig, Pirot, Bela Palanka), a 

uzorci šakala od jedinki iz 23 opštine (Kovin, Titel, Surčin, Bač, Palilula, Pećinci, Pančevo, Šid, Ruma, 

Zemun, Barajevo, Lazarevac, Smederevo, Velika Plana, Čajetina, Veliko Gradište, Golubac, Svilajnac, 

Ražanj, Zaječar, Aleksinac, Niš, Bela Palanka) (Slika 12). Najveći broj uzoraka vuka prikupljen je na 

području Braničevskog, Zaječarskog, Nišavskog i Pirotskog upravnog okruga dok je najveći broj šakala 

prikupljen na širem području grada Beograda. U pogledu okruga, najveći broj šakala prikupljen je iz 

Sremskog, Južno Banatskog, Braničevskog, Podunavskog, Nišavskog i Zaječarskog upravnog okruga. 

4.1.1. Uzorci vuka 

U periodu od 10 godina (2010-2019) prikupljeno je 107 uzorka slezine adultnih jedinki vuka iz ukupno 

30 opština u Srbiji. Za potrebe analiza u ovoj studiji teritorija Srbije je podeljena na istočni i zapadni 

region u odnosu na položaj Velike i Južne Morave. Istočnom regionu pripadalo je 14 opština (Veliko 

Gradište, Golubac, Petrovac na Mlavi, Žagubica, Despotovac, Paraćin, Zaječar, Boljevac, Ražanj, 

Sokobanja, Knjaževac, Svrljig, Pirot, Bela Palanka), a zapadnom 16 opština (Bajina Bašta, Valjevo, 

Gornji Milanovac, Čajetina, Užice, Čačak, Sjenica, Raška, Aleksandrovac, Kruševac, Novi Pazar, 

Leposavić, Blace, Zubin Potok, Tutin, Jagodina) sa kojih su prikupljeni uzorci. Najviše životinja 

sakupljeno je na području Sjenice 30/107 (28,04%), Čajetine 7/107 (6,54%), Žagubice 7/107 (6,54%), 

Užica 6/107 (5,61%) i Paraćina 6/107 (5,61%).  

Od ukupno 107 uzoraka vuka, 63 su bili mužjaci (43 u zapadnom regionu, 20 u istočnom regionu), a 44 

ženke (20 u zapadnom regionu, 24 u istočnom regionu). 

Distribucija sakupljenih jedinki u odnosu na pol po lokalitetima prikazana je u Tabeli 3 i Slici 15. 

Tabela 3. Distribucija sakupljenih jedinki vuka u odnosu na pol po lokalitetima 

Region Lokalitet Mužjaci Ženke Ukupno 

  

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Bajina Bašta 2 0 2 

Valjevo 2 0 2 

Gornji Milanovac 1 0 1 

Čajetina 5 2 7 

Užice 5 1 6 

Čačak 1 1 2 

Sjenica 17 13 30 

Raška 0 1 1 

Aleksandrovac 1 0 1 

Kruševac 2 0 2 

Novi Pazar 2 1 3 

Leposavić 0 1 1 

Blace 1 0 1 
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Zubin Potok 1 0 1 

Tutin 2 0 2 

Jagodina 1 0 1 

Ukupno  43 20 63 

  

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Veliko Gradište 1 1 2 

Golubac 1 2 3 

Petrovac na Mlavi 3 2 5 

Žagubica 4 3 7 

Despotovac 0 4 4 

Paraćin 1 5 6 

Zaječar 1 1 2 

Boljevac 1 0 1 

Ražanj 1 1 2 

Sokobanja 1 0 1 

Knjaževac 3 1 4 

Svrljig 1 1 2 

Pirot 2 1 3 

Bela Palanka 0 2 2 

Ukupno  20 24 44 

Ʃ  63 44 107 

 

 

Slika 15. Distribucija sakupljenih jedinki vuka u odnosu na pol po lokalitetima. 

Najveći broj uzoraka vuka sakupljen je u toku 2011., 2012., 2017. godine u zapadnom regionu, a 2014., 

2016., 2017. u istočnom regionu. Prikaz broja uzoraka po godinama dat je u Tabeli 4 i Slici 16. 
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Region Godina Broj jedinki 
   

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

2010 3 

2011 12 

2012 17 

2013 0 

2014 1 

2015 3 

2016 7 

2017 14 

2018 1 

2019 2 

Ukupno  60 

   

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

2010 4 

2011 4 

2012 6 

2013 1 

2014 9 

2015 2 

2016 10 

2017 9 

2018 1 

2019 1 

Ukupno  47 

Ʃ  107 

 

 

     Slika 16. Broj sakupljenih jedinki vuka po godinama 
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Najveći broj uzoraka prikupljen je u toku zimske sezone, od decembra do februara (81/107; 75,7%) 

(Tabela 5, Slika 17). 

Tabela 5. Broj sakupljenih jedinki vuka po mesecima 

Region Mesec Broj jedinki 

   

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Januar 16 

Februar 20 

Mart 9 

April 1 

Maj 0 

Jun 0 

Jul 0 

Avgust 1 

Septembar 1 

Oktobar 1 

Novembar 4 

Decembar 12 

Ukupno  65 

   

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Januar 16 

Februar 5 

Mart 3 

April 0 

Maj 0 

Jun 2 

Jul 0 

Avgust 0 

Septembar 1 

Oktobar 0 

Novembar 3 

Decembar 12 

Ukupno  42 

Ʃ  107 
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Slika 17. Broj sakupljenih jedinki vuka po mesecima. 

4.1.2. Uzorci šakala 

U periodu od 11 godina (2010-2020) prikupljeno je ukupno 114 uzoraka slezine šakala iz ukupno 23 

opštine u Srbiji. Uzorak je obuhvatao 99 adultnih jediniki i 15 juvenilnih jedinki. Za potrebe studije 

teritoriju Srbije smo podelili u odnosu na položaj reka Save, Dunava, Velike i Južne Morave na tri regiona 

severni, istočni i zapadni. Severnom regionu pripadalo je 10 opština (Kovin, Titel, Surčin, Bač, Palilula, 

Pećinci, Pančevo, Šid, Ruma, Zemun), zapadnom 5 opština (Barajevo, Lazarevac, Smederevo, Velika 

Plana, Čajetina), istočnom 8 opština (Veliko Gradište, Golubac, Svilajnac, Ražanj, Zaječar, Aleksinac, 

Niš, Bela Palanka) sa kojih su sakupljeni uzorci životinja.  

Najviše životinja sakupljeno je na području Surčina 29/114 (25,44%), Velikog Gradišta 23/114 

(20,78%). 

Od ukupno 114 uzoraka šakala, 64 su bili mužjaci (34 u severnom region, 10 u zapadnom regionu, 20 u 

istočnom regionu), a 50 ženke (24 u severnom regionu, 13 u zapadnom regionu, 13 u istočnom regionu). 

Distribucija životinja u odnosu na pol po lokalitetima prikazana je u Tabeli 6 i Slici 18. 
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Tebela 6. Distribucija sakupljenih jedinki šakala u odnosu na pol po lokalitetima 

Region Lokalitet Mužjaci Ženke Ukupno 

  

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Kovin 3 0 3 

Titel 1 0 1 

Surčin 13 16 29 

Bač 3 2 5 

Palilula 0 2 2 

Pećinci 9 4 13 

Pančevo 1 0 1 

Šid 2 0 2 

Ruma 1 0 1 

Zemun 1 0 1 

Ukupno  34 24 58 

 

Z
A

P
A

D
N

I 

R
E

G
IO

N
 

Barajevo 0 1 1 

Lazarevac 1 1 2 

Smederevo 3 7 10 

Velika Plana 2 3 5 

Čajetina 4 1 5 

Ukupno  10 13 23 

  

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Veliko Gradište 14 9 23 

Golubac 1 0 1 

Svilajnac 2 2 4 

Ražanj 0 1 1 

Zaječar 1 0 1 

Aleksinac 0 1 1 

Niš 1 0 1 

Bela Palanka 1 0 1 

Ukupno  20 13 33 

Ʃ  64 50 114 
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Slika 18. Distribucija sakupljenih jedinki šakala u odnosu na pol po lokalitetima. 

Najveći broj uzoraka šakala sakupljen je u toku 2013., 2015., 2020. godine u severnom regionu, 2011., 

2012., 2020. godine u zapadnom regionu, 2016., 2017. godine u istočnom regionu. Prikaz broja uzoraka 

po godinama dat je u Tabeli 7 i Slici 19. 

Tabela 7. Broj sakupljenih jedinki šakala po godinama 

Region Godina Broj jedinki 

   

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

2010 1 

2011 3 

2012 0 

2013 17 

2014 6 

2015 8 

2016 2 

2017 2 

2018 0 

2019 4 

 2020 15 

Ukupno  58 
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2015 0 

2016 0 

2017 3 

2018 0 

2019 2 

 2020 4 

Ukupno  23 

   

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

2010 4 

2011 4 

2012 3 

2013 4 

2014 1 

2015 0 

2016 6 

2017 5 

2018 2 

2019 3 

2020 1 

Ukupno  33 

Ʃ  114 

 

 

Slika 19. Broj sakupljenih jedinki šakala po godinama 
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Najveći broj uzoraka prikupljen je u toku zimske sezone, od decembra do februara (80/114; 70,18%) 

(Tabela 8, Slika 20). 

Tabela 8. Broj sakupljenih jedinki šakala po mesecima 

Region Godina Broj jedinki 

   

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Januar 14 

Februar 13 

Mart 1 

April 0 

Maj 2 

Jun 2 

Jul 4 

Avgust 2 

Septembar 6 

Oktobar 4 

Novembar 6 

Decembar 4 

Ukupno  58 

   

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Januar 12 

Februar 5 

Mart 1 

April 0 

Maj 0 

Jun 0 

Jul 0 

Avgust 1 

Septembar 0 

Oktobar 1 

Novembar 1 

Decembar 2 

Ukupno  23 

   

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Januar 7 

Februar 8 

Mart 0 

April 0 

Maj 0 

Jun 0 

Jul 2 

Avgust 0 

Septembar 1 

Oktobar 0 

Novembar 0 

Decembar 15 

Ukupno  33 

Ʃ  114 
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Slika 20. Broj sakupljenih jedinki šakala po mesecima. 

4.1.2.1. Uzorci juvenilnih jedinki šakala 

Od ukupnog uzorka koji je brojao 114 šakala, 15 jediniki su bile starosne dobi od 3 do 7 meseci (štenci 

- juvenilne jedinke). Distribucija juvenilnih jedinki prikazana je u Tabeli 9. 

Tabela 9. Distribucija juvenilnih jedinki šakala 

Region Lokalitet Broj jedinki 
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Surčin 6 

Bač 2 

Palilula 1 

Pećinci 2 

Pančevo 1 

Šid 1 
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Z
A

P
A

D
N

I 

R
E

G
IO

N
 

Čajetina 1 

Ukupno  1 

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Veliko Gradište 1 

Ukupno  1 

Ʃ  15 

 

4.2. Molekularna detekcija Hepatozoon canis u slezinama vuka i šakala 

4.2.1. Detekcija Hepatozoon canis u slezinama vuka 

Molekularna detekcija DNK patogena H. canis izvršena je u uzorcima slezine 107 jedinki vuka. Od 107 

analiziranih životinja, kod 62 (57,94%) je utvrđeno prisustvo DNK H. canis. Od 44 analizirane ženke 24 

(54,55%) je bilo pozitivno, dok je od 63 mužjaka 38 (60,32%) bio pozitivno. Nisu utvrđene statistički 

značajne razlike u prevalenciji infekcija H. canis između polova (p<0,55176). Životinje zaražene H. 

canis su poreklom sa 26 lokaliteta, po 13 lokaliteta iz istočnog i zapadnog regiona Srbije. Međutim, 

postojale su statistički značajne razlike u prevalenciji infekcije ovim patogenom između istočnog 

regiona, 32/44 (72,7%) i zapadnog regiona 30/63 (47,6%) (p<0,00963). 

Prikaz rezultata pozitivnih životinja dat je u Tabeli 10 i Slici 21. 

 

 

 

 

 

 

 

Tabela 10. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku vuka 
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Region Lokalitet Broj 

analiziranih 

jedinki 

M/Ž Broj pozitivnih jedinki 

(%) 

M/Ž 
 

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Bajina Bašta 2 2/0 1 (50%) 1/0 

Valjevo 2 2/0 2 (100%) 2/0 

Gornji Milanovac 1 1/0 / 0/0 

Čajetina 7 5/2 4 (57,14%) 3/1 

Užice 6 5/1 3 (50%) 3/0 

Čačak 2 1/1 1 (50%) 1/0 

Sjenica 30 17/13 11 (36,66%) 6/5 

Raška 1 0/1 1 (100%) 0/1 

Aleksandrovac 1 1/0 / 0/0 

Kruševac 2 2/0 2 (100%) 2/0 

Novi Pazar 3 2/1 1 (33,33%) 1/0 

Leposavić 1 0/1 / 0/0 

Blace 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Zubin Potok 1 1//0 1 (100%) 1/0 

Tutin 2 2/0 1 (50%) 1/0 

Jagodina 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Ukupno  63  30 (47,6%)  

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Veliko Gradište 2 1/1 1 (50%) 1/0 

Golubac 3 1/2 3 (100%) 1/2 

Petrovac na Mlavi 5 3/2 5 (100%) 3/2 

Žagubica 7 4/3 2 (28,57%) 1/1 

Despotovac 4 0/4 3 (75%) 0/3 

Paraćin 6 1/5 6 (100%) 1/5 

Zaječar 2 1/1 1 (50%) 0/1 

Boljevac 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Ražanj 2 1/1 / 0/0 

Sokobanja 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Knjaževac 4 3/1 3 (75%) 3/0 

Svrljig 2 1/1 2 (100%) 1/1 

Pirot 3 2/1 3 (100%) 2/1 

Bela Palanka 2 0/2 1 (50%) 0/1 

Ukupno  44  32 (72,7%)  

Ʃ  107  62 (57,94%)  
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Slika 21. Distribucija prisustva Hepatozoon canis u analiziranom uzorku vuka u Srbiji. 

Najveći broj pozitivnih uzoraka vuka 12/23 bio je iz 2012. godine. U zapadnom regionu je prevalencija 

takođe bila najveća 2012. godine (9/17 uzoraka), a 2014. godine u istočnom regionu (8/9 uzoraka) 

(Tabela 11). 
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Tabela 11. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku vuka po godinama 

Region Godina Broj analiziranih 

jedinki 

Broj pozitivnih 

jedinki 

% 

 

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

2010 3 1 33,33 

2011 14  6  42,85 

2012 17 9 52,94 

2013 0 0 0 

2014 1 1 100 

2015 3 1 33,33 

2016 7 4 57,14 

2017 15 6 40 

2018 1 1 100 

2019 2 1 50 

Ukupno  63 30 47,61 

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

2010 4 4 100 

2011 2 2  100 

2012 6 3 50 

2013 1 1 100 

2014 9 8 88,88 

2015 2 2 100 

2016 10 7 70 

2017 8 5 62,5 

2018 1 0 0 

2019 1 0 0 

Ukupno  44 32 72,72 

Ʃ  107 62 57,94 

 

Najveći broj pozitivnih uzoraka vuka 10/19 detektovan je tokom februara u zapadnom regionu, 11/16 

tokom januara u istočnom regionu (Tabela 12). 

Tabela 12. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku vuka po mesecima 

Region Mesec Broj analiziranih 

jedinki 

Broj pozitivnih 

jedinki 

% 

 

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Januar 16 8 50 

Februar 19 10 52,63 

Mart 8 2 25 

April 1 1 100 

Maj 0 0 0 

Jun 0 0 0 

Jul 0 0 0 

Avgust 1 1 100 

Septembar 1 0 0 

Oktobar 1 1 100 

Novembar 4 1 25 

Decembar 12 6 50 
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Ukupno  63 30 47,61 
 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Januar 16 11 68,75 

Februar 6 5 83,33 

Mart 4 3 75 

April 0 0 0 

Maj 0 0 0 

Jun 2 1 50 

Jul 0 0 0 

Avgust 0 0 0 

Septembar 1 0 0 

Oktobar 0 0 0 

Novembar 3 3 100 

Decembar 12 9 75 

Ukupno  44 32 72,72 

Ʃ  107 62 57,94 

 

4.2.2. Detekcija Hepatozoon canis u slezinama šakala 

Molekularna detekcija DNK H. canis je vršena na ukpuno 114 uzoraka šakala. Od 114 analiziranih 

životinja 90 (78,95%) je bilo pozitivno na prisustvo DNK H. canis. Posmatrano po polu životinja, od 

ukupno 50 ženki 40 (80%) je bilo pozitivno, dok je od ukupno 64 mužjaka 50 (78,13%) je bilo pozitivano. 

Hi-kvadrat testom nije uočena statistička značajnost u prevalenciji među polovima (p<0,9903). Rezltati 

analize G testa, ukazuju da je bilo statističke značajnosti u prevalenciji između severnog (68,9%), 

zapadnog (95,6%) i istočnog (84,8%) regiona (p<0,01008). Prikaz rezultata pozitivnih životinja dat je u 

Tabeli 13 i Slici 22. 

 

Tabala 13. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku šakala 

Region Lokalitet Broj 

analiziranih 

jedinki 

M/Ž Broj pozitivnih 

jedinki 

(%) 

M/Ž 

 

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Kovin 3 3/0 2 (66,6%) 2/0 

Titel 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Surčin 29 13/16 21 (72,4%) 10/11 

Bač 5 3/2 2 (40%) 1/1 

Palilula 2 0/1 1 (50%) 0/1 

Pećinci 13 9/4 10 (76,9%) 7/3 

Pančevo 1 1/0 / 0/0 

Šid 2 2/0 1 (50%) 1/0 

Ruma 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Zemun 1 1/0 1 (100%) 1/0 
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Ukupno  58  40 (68.9%)  
 

Z
A

P
A

D
N

I 

R
E

G
IO

N
 

Barajevo 1 0/1 1 (100%) 0/1 

Lazarevac 2 1/1 2 (100%) 1/1 

Smederevo 10 3/7 10 (100%) 3/7 

Velika Plana 5 2/3 5 (100%) 2/3 

Čajetina 5 4/1 4 (80%) 3/1 

Ukupno  23  22 (95.6%)  

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Veliko Gradište 23 14/9 19 (82,6%) 11/8 

Golubac 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Svilajnac 4 2/2 3 (75%) 2/1 

Ražanj 1 0/1 1 (100%) 0/1 

Zaječar 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Aleksinac 1 0/1 1 (100%) 0/1 

Niš 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Bela Palanka 1 1/0 1 (100%) 1/0 

Ukupno  33  28 (84.8%)  

Ʃ  114  90 (78.95%)  
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Slika 22. Distribucija prisustva Hepatozoon canis u analiziranom uzorku šakala u Srbiji. 

Najveći broj pozitvnih uzoraka šakala 19/22 je bio iz 2013. godine. Takođe, u severnom regionu je 

detektovana najveća prevalencija tokom 2013. godine (14/17 uzoraka), tokom 2012. godine u zapadnom 

regionu (6/6 uzoraka), a 2016. godine u istočnom regionu (6/6 uzoraka) (Tabela 14). 
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Tabela 14. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku šakala po godinama 

Region Godina Broj analiziranih 

jedinki 

Broj pozitivnih 

jedinki 

% 

 

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

2010 1 1 100 

2011 3 3 100 

2012 0 0 0 

2013 17 14 82,35 

2014 6 5 83,33 

2015 8 5 65,5 

2016 2 0 0 

2017 2 0 0 

2018 0 0 0 

2019 4 4 100 

2020 15 8 53,33 

Ukupno  58 40 68,97 

 

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

2010 2 2 100 

2011 4 4 100 

2012 6 6 100 

2013 1 1 100 

2014 1 1 100 

2015 0 0 0 

2016 0 0 0 

2017 3 3 100 

2018 0 0 0 

2019 2 1 50 

2020 4 4 100 

Ukupno  23 22 91,67 

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

2010 4 4 100 

2011 4 3 75 

2012 3 3 100 

2013 4 4 100 

2014 1 1 100 

2015 0 0 0 

2016 6 6 100 

2017 5 4 80 

2018 2 1 50 

2019 3 2 66,67 

2020 1 0 0 

Ukupno  33 28 84,85 

Ʃ  114 90 78,95 

 

Najveći broj pozitivnih jedinki šakala 12/14, odnosno 12/12 registrovan je tokom januara u severnom 

regionu, odnosno zapadnom regionu, 13/15 tokom decembra u istočnom regionu (Tabela 15). 
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Tabela 15. Prevalencija Hepatozoon canis u analiziranom uzorku šakala po mesecima 

Region Godina Broj analiziranih 

jedinki 

Broj pozitivnih 

jedinki 

% 

 

S
E

V
E

R
N

I 
R

E
G

IO
N

 

 

Januar 14 12 85,71 

Februar 13 9 69,23 

Mart 1 1 100 

April 0 0 0 

Maj 2 1 50 

Jun 2 0 0 

Jul 4 3 75 

Avgust 2 1 50 

Septembar 6 4 66,67 

Oktobar 4 3 75 

Novembar 6 3 50 

Decembar 4 3 75 

Ukupno  58 40 68,97 

 

Z
A

P
A

D
N

I 
R

E
G

IO
N

 

Januar 12 12 100 

Februar 5 5 100 

Mart 1 1 100 

April 0 0 0 

Maj 0 0 0 

Jun 0 0 0 

Jul 0 0 0 

Avgust 1 1 100 

Septembar 0 0 0 

Oktobar 1 0 0 

Novembar 1 1 100 

Decembar 2 2 100 

Ukupno  23 22 95,65 

 

IS
T

O
Č

N
I 

R
E

G
IO

N
 

Januar 7 4 57,14 

Februar 8 8 100 

Mart 0 0 0 

April 0 0 0 

Maj 0 0 0 

Jun 0 0 0 

Jul 2 2 100 

Avgust 0 0 0 

Septembar 1 1 100 

Oktobar 0 0 0 

Novembar 0 0 0 

Decembar 15 13 86,66 

Ukupno  33 28 84,85 

Ʃ  114 90 78,95 
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4.2.2.1. Detekcija Hepatozoon canis kod juvenilnih i adultnih jedinki šakala 

Kako bi se utvrdilo da li postoji razlika u prevalenciji u starosnoj strukturi šakala, analizirano je ukupno 

99 (86,84%) adultnih jedinki (1+ godina) i 15 (13,16%) juvenilnih jedinki (3-7 meseci). Prevalencija kod 

adultnih jedinki bila je 84,84% (84/99), a kod juvenilnih jedniki 40% (6/15). Analize su pokazale da 

postoji statistički značajna razlika (p<0,00028) u prevalenciji H. canis kod ove dve uzrasne kategorije u 

korist adultnih jedinki. Distribucija analiziranih juvenilnih jedinki šakala prikazana je na Slici 23. 

 

Slika 23. Distribucija prisustva Hepatozoon canis u analiziranim juvenilnim jedinkama šakala u Srbiji. 
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4.3. Razlike u prevalenciji Hepatozoon canis u populacijama vuka i šakala 

Na osnovu rezultata analiziranih uzoraka uočena je razlika u prelavenciji H. canis između vuka i šakala. 

U analiziranom uzorku šakala detektovana je daleko veća prevalencija (78,95%), dok je u uzorku vuka 

bila značajno niža (57,94%). Takođe razlika je registrovana i u prevalenciji patogena kod ženki vuka i 

ženki šakala i u prevalenciji patogena kod mužjaka vuka i mužjaka šakala. Kod ženki vuka prevalencija 

je bila 54,55%, a kod ženki šakala 80%, dok je kod mužjaka vuka prevalencija bila 60,32%, a kod 

mužjaka šakala 78,13%. 

4.4. Diverzitet različitih genotipova Hepatozoon canis u populacijama vuka i šakala 

Dosadašnja istraživanja o diverzitetu genotipova H. canis su veoma oskudna. Kod vuka su do sada 

registrovana samo dva različita genotipa (Hodžić et al., 2020), dok literaturnih podataka na ovu temu 

kod šakala još uvek nema. U sklopu ove studije detektovan je veliki diverzitet patogena H. canis u 

analiziranim uzorcima vuka i šakala. 

4.4.1. Diverzitet različitih genotipova Hepatozoon canis u populaciji vuka 

Ukupno 36 reprezentativnih pozitivnih uzoraka vuka je podvrgnuto sekvenciranju. Sekvenciranje je bilo 

uspešno za sve uzorke. Analizirane parcijalne sekvence 18S rRNA gena H. canis, dužina u rasponu od 

454 do 627 bp, pokazale su izvesnu heterogenost. Poravnanje je izršeno na osnovu 30 sekvenci koje 

pokrivaju dužinu od 539 bp, gde su uočene varijabilne pozicije sekvenci, dok je šest sekvenci isključeno 

iz analize zbog nedovoljne dužine na 5’ ili 3’ kraju. Sve reprezentativne sekvence su deponovane u banci 

gena (GenBank®) pod pristupnim brojevima (OP012773 - OP012802) (Tabela 16). Sekvence su pokazale 

varijabilnost na pet pozicija, što odgovara pet različitih tipova sekvenci. To su tipovi sekvenci S1, S2, 

S3, S4 i S5 (Tabela 17).  

Tabela 16. Deponovane sekvence Hepatozoon canis detektovane u analiziranom uzorku vuka 

Pristupni broj Lokalitet Tip sekvence 

OP012773 Paraćin S2 

OP012774 Užice S2 

OP012775 Knjaževac S2 

OP012776 Bajina Bašta S2 

OP012777 Bela Palanka S1 

OP012778 Sjenica S4 

OP012779 Despotovac S5 

OP012780 Paraćin S2 

OP012781 Paraćin S2 

OP012782 Sokobanja S1 

OP012783 Užice S2 

OP012784 Petrovac na Mlavi S2 

OP012785 Petrovac na Mlavi S2 

OP012786 Petrovac na Mlavi S2 

OP012787 Blace S4 

OP012788 Paraćin S1 

OP012789 Knjaževac S2 
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OP012790 Čajetina S5 

OP012791 Valjevo S2 

OP012792 Svrljig S5 

OP012793 Paraćin S2 

OP012794 Užice S1 

OP012795 Boljevac S2 

OP012796 Golubac S2 

OP012797 Zaječar S2 

OP012798 Valjevo S3 

OP012799 Žagubica S4 

OP012800 Despotovac S5 

OP012801 Čajetina S4 

OP012802 Petrovac na Mlavi S2 

 

Tabela 17. Pozicija varijabilnih mesta u parcijalnim sekvencama 18S rRNK gena (539 bp) 

Tip sekvence 
Pozicija varijabilnih mesta 

3 bp 380 bp 400 bp 522 bp 523 bp 

Konsenzus T A G C A 

S1 ˑ ˑ ˑ ˑ ˑ 

S2 A ˑ ˑ ˑ ˑ 

S3 A G T ˑ G 

S4 A G T T G 

S5 A G T T ˑ 

Skraćenica. bp-bazni parovi, T-timin, A-adenin, G-guanin, C-citozin. 

Po četiri sekvence (4/30, 13,3%) pripadaju S1, S4 i S5 tipu sekvenci, 17/30 (56,7%) pripada tipu 

sekvence S2, a jedna sekvenca (1/30, 3,4%) pripada tipu sekvence S3. U pogledu regionalne distribucije, 

20 sekvenci potiče od životinja sa lokaliteta u istočnom regionu i 10 sa lokaliteta u zapadnom regionu. 

Svih pet tipova sekvenci su prisutne u zapadnom regionu, dok su četiri (S1, S2, S4 i S5) prisutne u 

istočnom regionu u kome jedino sekvenca S3 nije pronađena. Iako je tip sekvence S2 bio dominantan u 

oba regiona (65% u istočnom regionu, 40% u zapadnom regionu), uočene su neznatne razlike u pogledu 

distribucije tipova sekvenci između regiona, sa dominacijom S2 i S4 na zapadu i S1, S2 i S5 na istoku 

(Slika 24 i Slika 25).  
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Slika 24.  Distribuciju tipova sekvenci S1-S5 u istočnom regionu 

 

Slika 25. Distribucija tipova sekvenci S1-S5 u zapadnom regionu 
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4.4.1.1. Filogenetske analize prisustva Hepatozoon canis u populaciji vuka 

Filogenetske „neighbour-joining“ analize 18S rRNA sekvenci Hepatozoon canis su vršene na ukupno 30 

sekvenci dužine 539 bp, kod kojih se na osnovu uočenih varijabilnih pozicija se izdvojilo pet različitih 

tipova sekvenci (S1-S5) H. canis (Slika 26). 

 

Slika 26. „Neighbour-joining“ analiza 18S rRNA sekvenci Hepatozoon canis detektovanih u vukovima 

u Srbiji. Tipovi sekvenci (S1-S5) su označeni brojem grupe na desnoj strani slike. Za svaku životinju 

su naznačeni kolektorski brojevi i lokaliteti. 
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Za dalju analizu odabrano je pet reprezentativnih sekvenci dobijenih u ovoj studiji, po jedna iz svakog 

tipa sekvence. Na osnovu rezultata BLAST pretrage sa prethodno deponovanim sekvencama dostupnim 

u banci gena (GenBank®) sekvenca S1 tipa je pokazala 100% identičnost sa sekvencama H. canis u 

pasima iz Hrvatske, Mađarske i Nemačke (pristupni brojevi - FJ497010, MK301151, MK757806) i 

lisicama iz Slovačke i Nemačke (KKS879141, MK757792); reprezentativna sekvenca S2 tipa sa 

sekvencama H. canis u pasima iz Hrvatske i Nemačke (FJ497009, MK757805), lisicama iz Češke i 

Mađarske (KU893119, KF322142), vukovima iz Hrvatske (MH656730) i krpeljima I. ricinus iz 

Slovačke i Češke (MG253004, KU597242). Tip sekvence S3 poklapa se sa samo dve sekvence iz banke 

gena (GenBank®), obe poreklom iz lisica iz Italije (KP715303, KP644235). Reprezentativna sekvenca 

S4 tipa pokazala je 100% identičnost sa sekvencama H. canis u pasima iz Nemačke, Južne Koreje, Kube, 

Kine i Malezije (MK757802, MK238384, MN393911, MZ675626, KT267961), lisicama iz Srbije i 

Slovačke (MH699891, KKS887327) i jedne južnoamerčke vrste lisica (Dusicyon thous Linnaeus, 1766) 

iz Brazila (AY461375) i krpelju R. sanguineus sa psa iz Egipta (MG564217). S5 tip sekvence identičan 

je sa sekvencama H. canis u pasima iz Irana, Zambije, Kirgistana, Turske, Mađarske i Hrvatske 

(KU360328, LC331054, MG917718, KI247117, MK301149, FJ497019), lisicama i šakalima iz 

Rumunije (KM096414, KKS712129), vukovima iz Hrvatske (MH656729) i R. sanguineus krpelju sa psa 

iz Egipta (MG564216) (Slika 27). 
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Slika 27. „Neighbour-joining“ analiza sekvenci fragmenta 18S rRNA gena Hepatozoon canis 

reprezentativnih sekvenci dobijenih u ovoj studiji i dostupnih u banci gena (GenBank®). Vrsta 

domaćina, pristupni broj i zemlja porekla dati su za svaku nukleotidnu sekvencu iz banke gena 

(GenBank®). Reprezentativne sekvence iz ove studije su označene svojim kolektorskim brojem i 

zvezdicom (*). 
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4.4.2. Diverzitet različitih genotipova Hepatozoon canis u populaciji šakala 

Sekvencirano je ukupno 35 uzoraka šakala, 32 adultne jedinke i 3 juvenilne jedinke, PCR-pozitivnih na 

H. canis. Sekvenciranje je bilo uspešno za sve uzorke. Sekvence 18S rRNA gena H. canis, bile su dužine 

u rasponu od 606 do 622 bp, dok je poravnanje svih sekvenci bilo dužine 567 bp. Sve sekvence su 

deponovane u banci gena (GenBank®) pod pristupnim brojevima (PP711216 - PP711250) (Tabela 18). 

Analizom sekvenci detektovana je varijabilnost na tri pozicije u sekvencama H. canis poreklom iz šakala. 

Identifikovana su četiri različita tipa sekvenci. Dva tipa sekvenci su identična tipovima sekvenci 

prethodno identifikovanih kod vuka (S4 i S5), dok su druga dva jedinstvena tipa sekvenci označena kao 

S6 i S7 (Tabela 19). 

Tabela 18. Deponovane sekvence Hepatozoon canis detektovane u analiziranom uzorku šakala 

Pristupni broj Lokalitet Tip sekvence 

PP711216 Veliko Gradište S4 

PP711217 Surčin S4 

PP711218 Velika Plana S4 

PP711219 Surčin S4 

PP711220 Pećinci S4 

PP711221 Zaječar S4 

PP711222 Golubac S4 

PP711223 Velika Plana S4 

PP711224 Pećinci S4 

PP711225 Niš S4 

PP711226 Aleksinac S4 

PP711227 Veliko Gradište S4 

PP711228 Bač S4 

PP711229 Pećinci  S4 

PP711230 Smederevo  S5 

PP711231 Surčin  S5 

PP711232 Titel S5 

PP711233 Zemun S5 

PP711234 Ruma S5 

PP711235 Kovin S5 

PP711236 JUV Barajevo S5 

PP711237 Surčin S5  

PP711238 JUV Surčin S5  

PP711239 Surčin S5 

PP711240 Pećinci  S5 

PP711241 Lazarevac S5 

PP711242 Bač S5 

PP711243 Smederevo S5 

PP711244 Šid S6 

PP711245 Bela Palanka S6 

PP711246 JUV Pećinci S6 

PP711247 Svilajnac S5 

PP711248 Surčin S7 
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PP711249 Čajetina  S5 

PP711250 Čajetina S4 

Skraćenica. JUV- juvenilna jedinka šakala 

Tabela 19. Pozicija varijabilnih mesta u parcijalnim sekvencama 18S rRNK gena (567 bp) 

Tip sekvence 
Pozicija varijabilnih mesta 

85 bp 549 bp 550 bp 

Konsenzus A T A 

S4 ˑ ˑ G 

S5 ˑ ˑ A 

S6 ˑ C ˑ 

S7 G ˑ ˑ 

Skraćenica. T-timin, A-adenin, G-guanin, C-citozin. 

Na osnovu registrovanih tipova sekvenci u uzorku vuka u Srbiji, gde je genetska raznolikost patogena 

bila veća (S1-S5) nego kod šakala (S4-S7), identifikovano je da su S4 i S5 identični kod ove dve vrste 

kanida. Od svih identifikovanih sekvenci, 14/35 (40%) su pripadale S4 tipu, 16/35 (45,7%) S5 tipu, 3/35 

(8,57%) S6 tipu, a jedna je pripadala S7 tipu sekvenci. Regionalno, 19 sekvenci je poreklom iz severne 

Srbije, 8 iz zapadne Srbije i 8 iz istočne Srbije. Svi tipovi sekvenci su prisutni na severu, tri (S4, S5, S6) 

tipa su prisutna na istoku, a dva (S4, S5) na zapadu. S5 tip je dominirao u severnom (53%) i zapadnom 

(63%) regionu, dok je S4 tip dominirao na istoku (75%). U severnom regionu tip sekvence S4 (32%) i 

S6 (10%) su bile druga, odnosno treća po zastuljenosti, u istočnom regionu to su sekvence S6 (13%) i 

S5 (12%), a u zapadnom S4 sekvenca (37%) (Slike 28 - 30). 

 

Slika 28. Distribuciju tipova sekvenci S4-S7 u severnom regionu 
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Slika 29. Distribuciju tipova sekvenci S4-S7 u istočnom regionu 

 

Slika 30. Distribuciju tipova sekvenci S4-S7 u severnom regionu 
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4.4.2.1. Filogenetske analize sekvenci Hepatozoon canis u analiziranom uzorku šakala 

Filogenetske analize su vršene na ukupno 35 sekvenci dužine 567 bp, gde se na osnovu uočenih 

varijabilnih pozicijia izdvaja četiri različita tipa sekvenci (S4-S7) H. canis. Sekvence H. canis poreklom 

iz šakala, preliminarnom BLAST analizom pokazale su podudarnost sa ranije objavljenim sekvencama 

iz Srbije, uključujući one poreklom iz vukova, lisica, pasa, žutogrlog miša Apodemus flavicollis 

Melchior, 1834 i krpelja R. sanguineus. Kombinovani skup podataka od 77 sekvenci gena 18S rRNA H. 

canis (35 iz ove studije i 42 ranije objavljenih) podvrgnuta je filogenetskoj analizi (Slika 31, Slika 32). 

Filogenetske analize „maximum likelihood“ i Bajesova statistika svih sekvenci uključenih u studiju dale 

su uglavnom slične rezultate (Slika 31, Slika 32). Filogenetska analiza otkrila je tri velika klastera (Slika 

31). Prvi klaster, je bio heterogen (29/77, 37,66%), i sekvence izolovane iz šakala su pokazale 100% 

identičnost sa sekvencama izolovanim iz vuka (pristupni brojevi - OP012778, OP012787, OP012799, 

OP012801), lisica (MH699886, MH699888, MH699885, MH699892, MH699887, MH699891, 

MH699889, MH699884, MH699890) i jednom iz A. flavicollis (OQ262961), sve su pripadale S4 tipu. 

Drugi klaster (24/77, 31,17%) je bio raznolik i sadržao je sekvence iz šakala, vuka (OP012782, 

OP012788, OP012777, OP012798, OP012794) i jednog krpelja (R. sanguineus) (MZ146329), gde je 

dominirao S5 tip, uz samo tri prisutne sekvence šakala klasifikovane kao S6 tip. Treća klada (21/77, 

27,27%) je bila monofiletska, sastojala se od sekvenci izolovanih iz vuka, u kojoj je dominirao S2 tip 

sekvenci (OP012775, OP012773, OP012783, OP012784, OP012793, OP012781, OP012780, 

OP012791, OP012797, OP012802, OP012774, OP012776, OP012795, OP012786, OP012789, 

OP012785, OP012796), uz samo četiri prisutne S1 sekvence (OP012790, OP012800, OP012779, 

OP012792). Tri sekvence se nisu uklapale u ove klastere i klasifikovane su kao S3 izolovana iz vuka 

(OP012798), S7 izolovana iz šakala u toku ove studije i S8 izolovana iz psa (MZ930460). Treba 

napomenuti da je jedini izuzetak između dva filogenetska stabla uočen u položaju jedne sekvence koja 

potiče od vuka (prema br. OP012798). U filogenetskom stablu „maximum likelihood“, ova sekvenca je 

identifikovana kao tip sekvence S3, dok je u Bajesovom stablu klasifikovana u tip sekvence S4. 
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Slika 31. Filogenetsko stablo „maximum likelihood“ konstruisano korišćenjem 77 sekvenci gena 

fragmenata 18S rRNA H. canis. Stablo je ukorenjeno odgovarajućim sekvencama Hepatozoon felis. 

Brojevi na granama označavaju bootstrap vrednosti ≥50. Sekvence izolovane iz šakala su uokvirene 

narandžastom bojom. 
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Slika 32. Bajesovo filogenetsko stablo konstruisano korišćenjem 77 18s rRNA fragmentnih sekvenci 

gena H. canis. Stablo je ukorenjeno korišćenjem četiri sekvence H. felis (OK931338, OL852087, 

MZ475977 i MZ475980). Brojevi na granama označavaju posteriorne verovatnoće. Sekvence 

izolovane iz šakala su označene crvenom bojom. 



61 
 

5. DISKUSIJA 

U okviru ove studije je prvi put sistematično analizirano prisustvo i genetički diverzitet patogena 

Hepatozoon canis kod vuka i šakala na širokom prostoru njihovog areala u Srbiji. Studije ovog karaktera 

su veoma značajene jer mogu ukazati na ulogu koju vukovi i šakali imaju u enzootskim ciklusima 

kruženja patogena H. canis na prostoru koji se istražuje. Prethodna istraživanja su pokazala da divlje 

kanide, uključujući vuka, lisicu, šakala i rakunolikog psa, igraju značajnu ulogu kao domaćini i rezervoari 

za različite patogene koji se prenose vektorima (Duscher et al., 2015; Sukara et al., 2018; Juwaid et al., 

2019; Ebani et al., 2023). Njihovo široko rasprostranjenje, brza prilagodljivost i interakcije sa domaćim 

životinjama i ljudima čine ih ključnim faktorima u epidemiologiji bolesti koje prenose vektori kao što su 

krpelji, buve i komarci.  

U današnje vreme širenju bolesti koje prenose vektori, izvan njihovog prirodnog areala aktivno doprinose 

klimatske promene koje se dešavaju usled povećane emisije gasova staklene bašte (Medlock & Leach, 

2015; Ogden & Lindsay, 2016; Bouchard et al., 2019; de Souza & Weaver, 2024). Usled rasta srednje 

godišnje temperature mnogi vektorski organizmi šire svoje rasprostranjenje na sever (odnosno na jug na 

južnoj hemisferi), tako da se sve veći broj vektorski prenosivih bolesti registruje sa većom učestalošću 

kod životinja unutar područja gde ranije nisu registrovane, ili su samo sporadično bile prisutne. Tako je 

u porastu i pojava većeg broja krpeljski prenosivih bolesti uzrokovanih patogenima koji ranije nisu bili 

potvrđeni u pojedinim delovima Evrope (Semenza & Suk, 2018). Klimatske promene su jedan od razloga 

za širenje H. canis. Veruje se da uz dejstvo drugih faktora (npr. putovanje kućnih ljubimaca sa 

vlasnicima), širenje geografskog područja Rhipicephalus sanguineus usled klimatskih promena i 

globalnog zagrevanja znatno doprinosi i širenju H. canis (Dantas-Torres et al., 2015; Dantas-Torres, et 

al., 2017; Hansford et al., 2018). 

Poslednjih godina, hepatozoonoza, kao krpeljski prenosiva bolest, pokazuje sve veći trend širenja kod 

kanida širom sveta. Taj trend širenja je posebno izražen na prostoru Evrope (Tołkacz et al., 2023). Pseći 

krpelj R. sanguineus je prepoznat kao primarni vektor odgovoran za prenošenje H. canis (Baneth et al., 

2007), uzročnika ove bolesti. Ova vrsta krpelja je šroko rasprostranjena u Evropi i parazitira na velikom 

broju divljih životinja (Dantas-Torres, 2010). Za razliku od drugih krpeljski prenosivih patogena, H. 

canis se na pse i druge kanide prenosi ingestijom zaraženog krpelja (Baneth et al., 2007; Baneth 2011). 

Pretpostavke su da do unosa dolazi prilikom čišćenja krzna i/ili iritacije izazvane svrabom. 

Međutim, značaj vuka u transmisiji patogena koji se prenose iksodidnim krpeljima do sada nije bio u 

značajnijem fokusu istraživanja, i zato se malo zna o njegovoj ulozi u enzootskom ciklusu krpeljski 

prenosivih bolesti. Velika mobilnost vuka, široki areali, velike individualne teritorije (eng. home range), 

predatorske navike i česti kontakti sa ljudima, psima i drugim domaćim životinjama (Jędrzejewski et al., 

2012) čine ih potencijalno važnim rezervoarom zoonoza. Vuk deli većinu parazita i patogena sa domaćim 

psima (Popiołek et al., 2007; Alsarraf et al., 2023) i divljim kanidama (Almberg et al., 2012). Primer 

tome mogu da budu infekcije krpeljski prenosivih patogena poput Borrelia spp. i Babesia spp., koje su 

detektovane kod vuka u Evropi (Kloch et al., 2005; Jara et al., 2016; Battisti et al., 2020), zatim 

Anaplasma phagocitophilum i Babesia canis koje su registrovane kod vuka u većem broju zemalja 

(Karbowiak et al., 2008; Erdélyi et al., 2014; Jara et al., 2016; Hodžić et al., 2020; Wymazał et al., 2024). 

Na prostoru Srbije studije o prisustvu parazita u populaciji vuka započete su poslednjih desetak godina 

pri čemu je njihov glavni fokus bio na analizama gastrointestinalnih parazita, trihinele i dirofilarije 

(Cvetković et al., 2011; Penezić et al., 2014; Teodorović et al., 2014; Ćirović et al., 2015b; Pavlović et 

al., 2017; Gajić et al., 2019; Uzelac et al., 2019).  
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Kao i vukovi, šakali su takođe prepoznati kao važni domaćini za veliki broj patogena, u prilog tome bi 

moglo ići pre svega njihova plastičnost i oportunizam. Preferencija ka staništima na nižim nadmorskim 

visinama, sposobnost uspostavljanja populacija u blizini ljudskih naselja (Ćirović et al., 2016) i bliski 

filogenetski odnosi sa psima (Galov et al., 2015; Ninausz et al., 2023) povećavaju verovatnoću interakcije 

između ove dve vrste kanida. Uzimajući u obzir ove činjenice, šakali bi mogli postati najznačajniji 

rezervoari bolesti od zoonotskog značaja među evropskim kanidama. Širenje areala (Trouwborst et al., 

2015; Krofel et al., 2017), visoke brojnosti i gustine lokalnih populacija (Šálek et al., 2014) u nekim 

delovima areala idu u prilog ovoj tezi. Šakal je identifikovan kao domaćin za veliki broj patogena 

uključujući niz onih koji se prenose vektorima, kao što su Ehrlichia canis Donatien & Lestoquard 1935, 

A. phagocitophilum, patogeni iz grupe rikecija koji izazivaju pegavu groznicu (Waner et al., 1999), 

Dirofilaria spp. (Penezić et al., 2014; Ionică et al., 2016), Thelazia callipaeda Railliet & Henry, 1910 

(Mihalca et al., 2016), Leishmania infantum Nicolle, 1908 (Hervás et al., 1996; Ćirović et al., 2014b), 

Babesia spp., Anaplasma spp. i Leishmania spp. (Sukara et al., 2018), H. canis (Duscher et al., 2013; 

Farkas et al., 2014).  

Ova doktorska disertacija je prva studija o H. canis, patogenu koji se prenosi krpeljima u populaciji vuka 

u Srbiji, takođe, treća takva studija u svetu. Ova činjenica govori u prilog tome koliko je malo izučavan 

značaj vuka kao potencijalnog rezervoara, kao i njegov doprinos u širenju ovog patogena. Nešto bolja 

istraženost u ovom pogledu karakteriše šakala. Nekoliko studija sprovedenih na prostorima jugoistočne 

i centralne Evrope daje prikaz prisustva i prevalenci H. canis u populacijama šakala (Duscher et al., 2013, 

2014b; Farkas et al., 2014). U okviru studije Duscher i saradnici (2014b) analizirali su veliki uzorak 

šakala poreklom iz Srbije (206/311), testirane jedinke su imale visoku prevalenciju. Rezultati ove 

doktorske disertacije pokazali su da je H. canis u Srbiji široko rasprostranjen i da su registrovane 

prevalencije kod vuka i šakala visoke. Prema ranije objavljenoj studiji o prisustvu H. canis u 

populacijama šakala sa područja Mađarske, Srbije i Austrije, prevalencija kod šakala iz Srbije je bila 

67,5%, što je u skladu sa rezultatima iz ove studije (Duscher et al., 2014b). Istraživanjem prisustva H. 

canis u vuku i šakalu utvrđeno je da je parazit široko rasprostranjen na prostoru Srbije. Naši rezultati su 

u skladu sa rezultatima Juwaid-a i saradnika (2019). 

Iako se distribucije vuka i šakala u Srbiji u dobroj meri preklapaju, postoji značajna razlika u preferenciji 

staništa koje ove dve vrste kanida naseljavaju. Vuk preferira šumovite, brdske i planinske predele u 

istočnim, zapadnim i južnim delovima zemlje, dok su šakali, kao oportunisti prisutni na skoro celoj 

teritoriji Srbije, gde preferiraju niže nadmorske visine i staništa obrasla gustom vegetacijom, šumom i 

žbunastom vegetacijom, obrasle obale reka i močvara, poljoprivredne predele i suburbane zone. Gustine 

populacije šakala jasno se razlikuju u odnosu na nadmorsku visinu. U nižim predelima u kojima 

dominiraju antropogeno izmenjeni predeli gustine lokalnih populacija šakala su izuzetno visoke (oko 1,1 

grupa/10 km2) (Šálek et al., 2014), dok je znatno niža u planinskim predelima. Na osnovu razlika u 

preferencija staništa, odnosno klimatskih i geografskih odlika koji su karakteristični za ta staništa i koja 

mogu u većoj ili manjoj meri pogodovati krpeljima ili patogenu može se objasniti razilka u prevalenciji 

H. canis kod vuka i šakala. Učestalost pojavljivanja H. canis u analiziranom uzorku šakala je za oko 21% 

bila veća u odnosu na vuka (prevalencija kod vuka 57,94%, kod šakala 78,95%).  

Eksponencijalni rast, velika brojnost koja se procenjuje na više od 20000 jedinki sa tendencijom daljeg 

širenja, kao i velika gustina populacije šakala u Srbiji (Ćirović et al., 2018) mogu u velikoj meri objasniti 

veću prevalenciju H. canis kod ove kanide. Dok je populacija vuka u Srbiji stabilna, ali manje brojna, 

oko 700-800 jedinki (Milenković et al., 2007) pa je to mogući razlog manje prevalencije patogena.  

U evropskim populacijama vuka nema mnogo literaturnih podataka o prevalencijama patogena H. canis. 

Postoje samo dve studije koja su publikovane na vuku, u Nemačkoj (46%) (Hodžić et al., 2020) i Italiji 
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(75,8%) (Battisti et al., 2020). Većina studija je pokazala da su šakali i lisice veoma podložni infekciji 

H. canis, sa prevalencijama i do 90% u nekim delovima Evrope, a rezultati sugerišu da ove dve vrste 

kanida mogu biti potencijalni rezervoari za H. canis (Cardoso et al., 2014; Duscher et al., 2014b; Farkas 

et al., 2014; Najm et al., 2014; Hodžić et al., 2015; Mitková et al., 2017; Hodžić et al., 2018a, Juwaid et 

al., 2019). Sprovedene studije o prisustvu H. canis kod šakala u Evropi dokumenovale su visoku 

prevalenciju (60%) u Mađarskoj (Farkas et al., 2014), dok je jedna jedinka, slučajno stradala u 

saobraćaju, testirana i bila pozitivna na H. canis u Austriji (Duscher et al., 2013). Takođe, visoka 

prevalencija detektovana je kod vuka u Nemačkoj (46%) (Hodžić et al., 2020) i Italiji (75,8%) (Battisti 

et al., 2020). U poređenju sa vukom i šakalom, registrovane prevalencije kod lisice su značajno varirale 

među evropskim zemljama, a najviše su bile u Španiji (100% i 91%) (Criado-Fornelio, et al., 2018; 

Ortuño et al., 2022), Nemačkoj (77,6%) (Helm et al., 2020), Portugalu (75,6%) (Cardoso et al., 2014), 

Srbiji (61,2%) (Juwaid et al., 2019) i Austriji (58,3%) (Duscher et al., 2014a). Ranije sprovedene studije 

su zabeležile niske prevalencije H. canis kod pasa (20,42%; 18,18%; 1,81%) (Helm et al., 2020; Dordio 

et al., 2021; Sukara et al., 2023) i mačaka (1,7%; 0,51%) (Criado-Fornelio, et al., 2009; Giannelli et al., 

2017).  

Osim kod autohtonih divljih kanida (vuka, šakala i lisice), u Srbiji je registrovano prisustvo H. canis kod 

različitih vrsta životinja, uključujući krpelje I. ricinus (Potkonjak et al., 2016) i R. sanguineus (Banović 

et al., 2021), pse (Gabrielli et al., 2015; Sukara et al., 2023) i žutogrlog miša A. flavicollis (Veinović et 

al., 2024), što bi ovog patogena činilo izuzetno prilagodljivim različitim vrstama domaćina koje postaju 

deo transmisionog ciklusa H. canis.  

U analiziranim uzorcima vuka i šakala na području Srbije u ovoj studiji registrovane su razlike u 

prevalenciji u odnosu na pol. Na ukupnom uzorku vuka prevalencije u odnosu na pol su bile različite. 

Kod ženki ona je iznosila 54,55%, a kod mužjaka 60,32%. I kod šakala postojala je razlika u prevalenciji 

između polova, ali je u odnosu na vuka imala drugačiji obrazac, pa je kod ženki (80%) bila nešto veća 

nego kod mužjaka (78,13%). Statističke analize nisu pokazale značajnost između polova unutar vrsta. 

Generalno posmatrano prevalencije kod mužjaka i ženki šakala su bile znatno veće nego kod mužjaka i 

ženki vukova. Svakako buduća istraživanja bi trebalo da rasvetle ove dobijene razlike između polova 

kod vuka i šakala, pošto su dobijeni rezultati za vuka značajno drugačiji od podataka iz Nemačke gde je 

prevalneca bila slična za ženke (46,2%) i mužjake (45,9%) (Hodžić et al., 2020). 

U okviru ove studije uključene su samo adultne jedinke vuka, dok je u uzorku šakala bilo 13,16% 

juvenilnih jedinki (štenaca). Sve analizirane juvenilne jedinke su bile starosti od 3-7 meseci. Šest od 15 

analiziranih štenaca šakala (40%) je bilo pozitivno na H. canis. Ova činjenica ukazuje da se šakali zaraze 

još kao štenci, verovatno kada timare svoje krzno i slučajno progutaju zaraženog krpelja (Baneth et al., 

2003). U okviru studije Sukara i saradnici (2018) prikupljeno je ukupno 118 krpelja sa jedinki šakala u 

Srbiji, procentualna zastupljenost vrsta krpelja bila je 54,2% I.ricinus, 39,8% D.reticulatus, 5,9% 

H.concinna. Pored ingestije zaraženog krpelja (Baneth et al., 2011; 2017), visok procenat pozitivnih 

štenaca, koji su bili starosti od samo 3-7 meseci, na H. canis takođe može ukazivati i na potencijalno 

transplacentalnu transmisiju sa majke na potomstvo (Murata et al., 1993; Hodžić et al., 2018a; Schäfer 

et al., 2022a). Transplacentalni prenos H. canis, dokumentovan je kod pasa i lisica u nekoliko studija 

(Murata et al., 1993; Hodžić er al., 2018; Schäfer et al., 2022a). Ovaj način transmisije je značajan jer 

omogućava da se parazit direktno prenese sa zaražene majke na njeno potomstvo, zaobilazeći potrebu za 

vektorom koji će ga preneti sa jednog na drugog domaćina. Transmisija se javlja kada patogen prođe 

kroz placentnu barijeru tokom trudnoće i inficira fetus. 

I u odnosu na prostorni aspekt registrovane su određene razlike u prevalencijama kod vuka i šakala. Za 

potrebe studije koja je sprovedena na populaciji vuka, Srbija je podeljena na osnovu položaja Velike i 
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Južne Morave na dva regiona - istočni i zapadni region. Prevalencijia H. canis kod vuka u Srbiji bila je 

veća u istočnom regionu 72,7% nego u zapadnom regionu 47,6%. Postojanje ovako velikih razlika 

između istočnog i zapadnog regiona je uslovilo postojanje statističke značajnosti u njihovim 

prevalencijama. Slično vuku, za potrebe studije sprovedene na populaciji šakala, Srbija je podeljena na 

tri regiona - severni, istočni i zapadni, u odnosu na položaj Dunava, Save, Velike i Južne Morave. 

Najveća prevalencija zabeležena je u zapadnom regionu 95,6%, zatim u istočnom regionu 84,8%, potom 

severnom regionu 68,9%. Numeričke analize su pokazale postojanje statistički značajnih razlika između 

ova tri regiona.  

Rezultati ukazuju da su najveće prevalence kod vuka i šakala bile u periodu 2012. odnosno 2013. godine. 

Razlog tome bi mogli da budu klimatski uslovi iz tog perioda koji su pogodovali razvoju i brojnosti 

populacija krpelja i njihovoj inficiranosti. Kako kod nas ne postoji sistemski populacioni monitoring 

krpelja koji podrazumeva procene brojnosti i gustine populacija, ovo objašnjenje može biti prihvaćeno 

samo na nivou hipoteze. U budućim istraživanjima krpeljski prenosivih patogena, svakako treba obratiti 

posebnu pažnju na populaciono-ekološke aspekte različitih vrsta krpelja koji imaju medicinski i/ili 

veterinarski značaj. Praćenje populacione dinamike krpelja tokom vremena svakako može delom 

rasvetliti različite prevalencije mnogih iksoidnih patogena u populacijama njihovih domaćina. Sa 

prostorno-vremeneskog aspekta, zabeležena je izvesna fluktuacija prevalencija tokom 11 analiziranih 

godina kod šakala (2010-2020. godina), odnosno 10 kod vuka (2010-2019. godina). U toku 2012. godine 

zabeležena je najviša prevalencija patogena kod vuka u zapadnom regionu (50%), dok je 2014. godina 

sa najvišom prevalencijom u istočnom regionu (75%). Kod šakala, zapadni region je takođe imao najvišu 

prevalenciju patogena u toku 2012. godine (100%), severni region u toku 2013. godine (82,35%), istočni 

u toku 2016. (100%). Kao i na nivou cele Srbije, osobenosti i razlike regionalne klime koji su bile tokom 

ovih godina mogu biti razlog razičitim prevalencijama koje su registrovne na nivou regiona. 

Prevalencije H. canis kod vuka bile su najveće u vreme zimskih meseci, u toku januara (75%) u istočnom 

regionu, u toku februara (50%) u zapadnom regionu. Slični rezultati dobijeni su i kod šakala, gde je 

najveća prevalencija uočena u decembru (86,66%) u istočnom regionu i u januaru u zapadnom (100%) i 

severnom regionu (85,71%). Ovako visoke prevalencije bi mogle biti uslovljene veličinom uzorka. 

Naime najveći broj uzoraka vuka i šakala je poreklom iz zimske sezone, kada se ove životinje najviše i 

love. I ove razlike bi trebalo proveriti budućim istraživanjima i to pre svega prikupljanjem većeg broja 

životinja tokom proleća, leta i jeseni, i na taj nači izbalansirati veličinu uzorka što će svakako doprineti 

kvalitetu dobijenih rezultata. 

Filogenetske analize sprovedene u okviru ove studije imale su za cilj da se analizira genetička 

varijabilnost H. canis kod vuka i šakala kao i da se proceni srodnost između H. canis 18S rRNA sekvenci 

preuzetih iz banke gena (GenBank®) i novodobijenih sekvenci iz ovih istraživanja. Dobijeni rezultati u 

okviru ovih istraživanja pokazali su veći genetički diverzitet u sekvencama 18S rRNA gena H. canis 

poreklom iz vuka (ukupno pet tipova sekvenci S1-S5) u poređenju sa onima iz šakala (ukupno četiri tipa 

sekvence S4-S7). Ove razlike se mogu pripisati faktorima kao što su specifičnost i adaptacija domaćina, 

dinamika populacije domaćina, dinamika prenosa i geografska specifičnost regiona. Veći diverzitet 

sekvenci ukazuje na vuka kao primarnog domaćina koji deli dužu evolucionu istoriju interakcije sa H. 

canis. Geografsko područje i preklapanje populacija vuka i šakala u Srbiji razlikuju se između regiona, 

što dovodi do razlika u izloženosti različitim sojevima parazita ili uslovima životne sredine koji pogoduju 

prenošenju patogena. Naime na području severnog regiona vuk je samo sporadično prisutan (krajnji 

jugoistok Banata), dok je šakal široko rasprostranjen.  

Dakle, pored visoke prevalencije H. canis kod vuka, uočena je i visoka genetička varijabilnost ovog 

patogena u Srbiji. Identifikovane sekvence su pokazale varijabilnost na pet pozicija na osnovu kojih je 
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registrovano pet tipova sekvenci (S1-S5). U zapadnom regionu su zastupljeni svi tipovi sekvenci (S1-

S5), dok su u istočnom regionu zastupljena četiri tipa (S1, S2, S4 i S5). U oba regiona dominantan je S2 

tip sekvence, a postojale su neznatane razlike u pogledu distribucije tipova sekvenci između regiona, gde 

su dominantne sekvence na zapadu S3 i S4, a na istoku S1, S2 i S5. Prvi put u Srbiji su registrovani 

različiti tipovi sekvenci H. canis, dok prethodne studije nisu pokazale veliku genetičku varijabilnost ovog 

patogena. U studiji Hodžić i saradnici (2020) dokumentovano je prisustvo samo dva različita genotipa 

H. canis  kod vukova u Nemačkoj. 

Filogenetske analize sekvenci H. canis detektovanih kod šakala pokazale su prisustvo četiri različita tipa 

sekvenci (S4-S7) u kombinaciji sa tri varijabilna mesta, što ukazuje na visok genetčki diverzitet H. canis 

kod šakala u Srbiji. Interesantan fenomen je da je diverzitet tipova sekvenci u regionima bio suprotan 

prevalenciji patogena u ovim regionima. Najveći diverzitet je registrovan u severnom regionu, gde su se 

pojavila sva četiri tipa sekvenci (S4-S7), srednji nivo diverziteta je detektovan u istočnom regionu (S4-

S6), a najmanja raznovrsnost je pronađena u zapadnom regionu (S4-S5). Slični nalazi bili su i kod vuka 

u Srbiji, gde je diverzitet sekvenci bio veći u zapadnom regionu, a prevalenca manja i obratno. 

S4 tip sekvence patogena H. canis detektovan kod vuka u Srbiji je identičnan sa nukleotidnim 

sekvencama H. canis koje su izolovane iz lisica u Srbiji (Juwaid et al., 2019) kao i sa delom sekvenci 

šakala koje su dobijene u sklopu ove disertacije. Imajći u vidu da je ovaj tip sekvence prisutan kod sve 

tri autohtone kanide u Srbiji, mogao bi potencijalno biti osnovni tip sekvence koji je kasnije 

diverzifikovao kroz promenu domaćina od lisice, do šakala i vuka.  Nije moguće tačno odrediti primarni 

izvor infekcije kod kanida, ali ovaj nalaz ukazuje na mogući zajednički obrazac prenošenja patogena H. 

canis. S obzirom da je ovaj tip sekvence registrovan i kod žutogrlog miša (A. flavicollis), mogući put 

transmisije patogena bi bio putem plena. Potrebna je detaljnija studija kako u Srbiji tako i na nivou 

Evrope, koja bi potvrdila obrasce prenošenja i diverzifikaciju sekvenci H. canis kod divljih kanida. 

U eksperimentalnoj studiji Sloboda i saradnici (2008) su ukazali upravo na još jedan potencijalni vid 

transmisije H. canis, izazivajući infestaciju zmija tkivom zaraženih glodara. Visoka genetička 

varijabilnost H. canis u Srbiji, dobijena tokom ove studije, može biti uzrokovana ishranom vuka. Prirodni 

plen vuka u Srbiji su srne (Capreolus capreoulus Linnaeus, 1758) i divlje svinje (Sus scrofa Linnaeus, 

1758), a ređe zec (Lepus europaeus) i sitni glodari (Ćirović et al., 2019). U prilog ovome ide nedavno 

sprovedena studija koja je utvrdila prisustvo H. canis u slezini srna i divokoza (Uiterwijk et al., 2023). 

Prisustvo ovog patogena karakterističnog za familiju pasa kod divljih preživara je iznenađujuće samo na 

prvi pogled. Naime, ove vrste su poznate i kao uobičajeni domaćini krpelja, uključujući R. sanguines, 

koji je dominantni vektor H. canis (Castillo-Contreras, et al., 2021; Accorsi et al., 2022) što objašnjava 

pojavu ovog patogena i kod divlih preživara. Tako se osnovano može pretpostaviti da i neke druge vrste 

mogu biti očekivani domaćini za H. canis. U prvom redu bi to mogla biti divlja svinja koja je omnivorna 

vrsta u čijoj ishrani dominiraju biljke (93%), ali hrani se i hranom animalnog porekla, uključujući 

gmizavce, male glodare i leševe divljih životinja, za koje je poznato da mogu biti izvor infekcije 

Hepatozoon spp. (Rund et al., 2019; Ferrari et al., 2022) i na taj način imaju potencijal da doprinesu lancu 

transmisije i vrste H. canis. Uzimajući sve navedeno u obzir, postoji mogućnost da se vuk može zaraziti 

ingestijom zaraženih krpelja zajedno sa tkivom plena (posebno kožom). Nekoliko trofičkih nivoa u lancu 

ishrane, zajedno sa višestrukim putevima prenosa, mogli bi doprineti visokoj varijabilnosti patogena kod 

vuka kao vršnog predatora, što je i primećeno u toku ove studije. Ovaj put transmisije otvara nova pitanja 

i daje prostor za dalja istraživanja i identifikaciju ovog patogena kod drugih životinjskih vrsta, što bi 

moglo pružiti dokaze koji bi podržali ovaj vid transmisije.  

Najčešći tip sekvence H. canis detektovan kod šakala bio je S5 tip koji je registrovan i kod krpelja R. 

sanguineus, zatim S4 tip koji je zabeležen kod žutogrlog miša (A. flavicollis). Na osnovu ovih nalaza 
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može se pretpostaviti da i kod šakala transmisija putem zaraženog plena može imati značajnu ulogu u 

enzootskim ciklusima. U poređenju sa vukovima, lisice i šakali su omnivori koji su veoma prilagođeni 

koegzistenciji sa ljudima u antropogenim sredinama (Kobryn et al., 2023). U takvim sredinama, 

prehrambene navike ovih vrsta se u izvesnoj meri preklapaju, oni preferiraju sisare male i srednje veličine 

(kao što su glodari i zečevi) (Lanszki et al., 2006; Penezić & Ćirović, 2015). I za šakala i za lisicu mali 

mišoliki glodari predstavljaju glavni prirodni plen (Penezić & Ćirović, 2015). Shodno tome, zbog svojih 

navika u ishrani, divlje kanide bi se mogle zaraziti putem plena, što je ranije dokazano kod nekih vrsta 

roda Hepatozoon (Smith et al., 1994; Lainson et al., 2003; Sloboda et al., 2008; Johnson et al., 2009a, 

2009b; Viana et al., 2012). Značaj ovog vetrtikalnog prenosa H. canis u enzootskim ciklusima je svakako 

značajna tema za buduća istraživanja u ovoj oblasti.   

Dosadašnje studije u Srbiji su potvrdile visoku prevalenciju H. canis kod lisice (61,2%) (Juwaid et al., 

2019), dok rezultati ove studije pokazuju i visoku prevalenciju H. canis kod vuka (57,94%) i šakala 

(78,95%). Ovakvi rezultati ukazuju na postojeći rizik od transmisije H. canis iz silvatičkog ciklusa u 

gradska, urbana područja. Uprkos ovoj pretpostavci, sekvenca S8 tip (MZ930460), poreklom iz psa iz 

Srbije (Sukara et al., 2023), do sada nije otkrivena u analiziranim divljim kanidama. Treba napomenuti 

da postoje veoma limitirani podaci o prevalencija H. canis kod (domaćih) pasa. Stoga se može zaključiti 

da su neophodna dalja istraživanja većih razmera koja bi trebala da daju više informacija o potencijalnom 

značaju divljih kanida kao izvora zaraze za domaće pase. Ona bi svakako bacila više svetla na eventualne 

veze između silvatičnog i urbanog ciklusa H. canis i boljim procenama rizika od inficiranja pre svega 

domaćih životinja. 

Rezultati dobijeni u okviru ove disertacije sugerišu moguću pojavu zajedničkog obrasca prenošenja 

između kohabitirajućih populacija vuka i drugih domaćih i divljih kanida u Srbiji. Čini se da je uloga 

vuka u enzootskom ciklusu H. canis slična onoj kod lisica i šakala, koji se tradicionalno smatraju glavnim 

rezervoarom ovog protozojskog parazita i potencijalnim izvorom infekcije za simpatričke kanide. Ova 

studija može doprineti boljem razumevanju epidemiologije H. canis, kao i dinamike prenosa patogena 

među populacijama divljih kanida. Međutim, potrebna su dalja istraživanja da bi se procenila moguća 

vertikalna i horizontalna transmisija H. canis na relaciji između divljih životinja i domaćih životinja i da 

bi se razjasnio potencijalni uticaj patogena na zdravstveni status i očivanje divljih kanida. 

Prisustvo H. canis u populacijama vuka i šakala u Srbiji ima važne zdravstvene aspekte ali i 

konzervacione konsekvence. Hepatozoon canis je protozojski parazit koji se prvenstveno prenosi 

krpeljima i može izazvati hepatozoonozu, bolest koja utiče na zdravlje domaćina, potencijalno smanjenje 

reproduktivnog uspeha, što može oslabiti populaciju predatora i uticati na njihovu stopu preživljavanja. 

Vuk i šakal kao predatori igraju ključnu ulogu pomažući u održavanju ravnoteže njihovih ekosistema. 

Potencijalni pad populacija ovih kanida uzrokovan patogenom H. canis može dovesti do povećanja vrsta 

plena, što može uzrokovati prekomernu ispašu i degradaciju staništa. Zato se može reći da je održavanje 

zdravih populacija predatora od velikog značaja za očuvanje biodiverziteta. Prisustvo H. canis moglo bi 

potencijalno da ugrozi genetički diverzitet i opšte zdravlje populacija vuka i šakala. Prevalencija H. canis 

može poslužiti kao indikator zdravlja životne sredine, ukazivajući na brojnost krpelja i drugih vektora. 

Visoke stope infekcije mogu takođe ukazivati i na promene u dinamici ekosistema, kao što je povećana 

brojnost krpelja usled klimatskih promena ili promena staništa. Mere kao što su kontrola brojnosti krpelja 

u prirodnim ekosistemima i zaštita staništa mogu biti ključne na smanjivanje prevalence H. canis u 

prirodnim populacijama domaćina, a samim tim i njihovog zdravstvenog stanja. Kontinuirane studije, 

praćenje pervalencija H. canis u populacijama vuka, šakala i lisice mogu pružiti dragocene podatke za 

procenu rizika prenosa na domaće pse. Razumevanje dinamike prenosa, interakcija domaćin-parazit i 

potencijalnih uticaja na populacije domaćina je od suštinskog značaja za održanje njihovih zdravih 

populacija. 
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6. ZAKLJUČCI 

U okviru ove doktorske disertacije po prvi put u Srbiji je analizirana prevalencija Hepatozoon canis u 

populacijama vuka i šakala na širokom prostoru njihovog rasprostranjenja u Srbiji, kao i značaj ove dve 

vrste divljih kanida kao potencijalnih rezervoara ovog patogena koji se sa jednog na drugog domaćina 

dominanto prenosi krpeljima, najčešće smeđim psećim krpeljom Rhipicephalus sanguineus. Prema 

rezultatima koji su dobijeni u ovim istraživanja mogu se izvesti sledeći zaključci: 

1. Po prvi put u Srbiji utvrđena je visoka prevalencija 62/107 (57,94%) H. canis u analiziranom 

vuka u Srbiji. 

2. Ovom studijom registrovana je i visoka prevalencija 90/114 (78,95%) H. canis kod šakala u Srbiji 

i time potvrđeni ranije publikovani rezultati. 

3. Potvrđene visoke prevalencije kod vuka i šakala u Srbiji ukazuju na njihov značaj kao rezervoara 

u ciklusu kruženja patogena  H. canis u prirodi.  

4. Relativno visoka registrovana prevalenca kod juvenilnih šakala (40%) može ukazivati na 

transplacentalni vid prenošenja ovog patogena. 

5. U geografskom pogledu, različiti obrasci prevalencija H. canis registrovani su na području Srbije. 

Kod vuka veća prevalencija je bila u istočnom regionu (72,7%) u odnosu na zapadni region (47,6%). 

Kod šakala najveća prevalencija zabeležena je u zapadnom regionu (95,6%), zatim u istočnom regionu 

(84,8%), potom severnom regionu (68,9%). 

6. Pored visoke prevalencije H. canis kod vuka, uočena je i visoka genetička varijabilnost H. canis. 

Identifikovane sekvence su pokazale varijabilnost na pet pozicija gde je registrovano pet tipova sekvenci 

(S1-S5). 

7. U geografskom pogledu svi tipovi sekvenci (S1-S5) su zastupljeni u zapadnom regionu, dok su 

četiri tipa (S1, S2, S4 i S5) zastupljena u istočnom regionu. S2 tip sekvence je dominantan u oba regiona, 

dok su sekvence S3 i S4 su zastupljenije u zapadnom regionu, a S1, S2 i S5 u istočnom regionu. 

8. Filogenetske analize 18S rRNA sekvenci H. canis detektovanih kod šakala pokazale su prisustvo 

četiri različita tipa sekvence (S4-S7) u kombinaciji sa tri varijabilna mesta, što takođe ukazuje na visok 

genetčki diverzitet H. canis kod šakala u Srbiji. 

9. U geografskom pogledu najveći diverzitet je registrovan u severnom regionu, gde su se 

registrovana sva četiri tipa sekvenci (S4-S7), nešto manji diverzitet je detektovan u istočnom regionu 

(S4-S6), a najmanja raznovrsnost je uočena u zapadnom region (S4-S5). 

10. Rezultati dobijeni u toku ove doktorske disertacije pokazali su veći genetčki diverzitet u 

sekvencama 18S rRNA gena H. canis poreklom iz vuka u poređenju sa onima iz šakala. Ove razlike se 

mogu pripisati faktorima kao što su kao specifičnost i adaptacija domaćina, dinamika populacije 

domaćina, dinamika prenosa i geografske specifičnosti regiona.  

11. S4 tip sekvence patogena H. canis detektovan u sklopu ove disertacije kod vuka i šakala u Srbiji 

je identičnan sa nukleotidnim sekvencama H. canis koje su ranije otkrivene kod lisica iz Srbije. Ova 

činjenica ukazuje na mogući zajednički obrazac prenošenja patogena H. canis između tri autohtone 

kanide u Srbiji. 
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