Abstrakt

Tisice papouskil po celém svéteé trpi nemocemi a dalSimi zdravotnimi komplikacemi, které
mohou mit zaklad v interakci mezi jejich imunitnim systémem a bakteriemi v jejich travicim
traktu. Pfredkladana diplomova prace si klade za cil pochopit souvislosti mezi projevy téchto
zdravotnich problémi, bunécnym slozenim krve a skladbou gastrointestinalni mikrobioty u
papouskt. Hematologické vySetfeni bylo provedeno u 198 krevnich vzorka 53 druht
papouskt. Slozeni mikrobioty bylo stanoveno kombinaci molekularniho pfistupu sekvenace
bakteridlniho genu pro 165 rRNA ze 132 vzorki trusu, 12 vzorkt stfev, 228 kloakalnich vytéra
a 236 vytérta zobaku odebranych celkem z 61 papouscich druhti a diagnostického pfistupu
analyzou fekdlnich natért Gramovou metodou. Byla zjiSténa signifikantni zavislost
hematologickych parametrti na individudlnich, environmentalnich a klinickych faktorech a
zaroven jejich zna¢nd mezidruhova variabilita. Hodnoty absolutniho poctu heterofilti a
lymfocytt se ukdzaly jako uZitecnéjsi pro monitorovani pribéhu infekcnich a autoimunitnich
onemocnéni papouskt nez hodnoty H/L poméru. Nejkvalitnéjsim ukazatelem pro sledovani
projevi poruch chovani byly hodnoty relativniho poctu bazofilii. Byl odhalen efekt bakterialni
Celedi Flavobacteriaceae, jako soucasti ordlni mikrobioty, a bakterii Escherichia, ¢i Shigella,
pfitomnych v bakteridlnich komunitach v kloace, na hodnoty H/L poméru. Analyza hlavnich
koordinat zaloZena na Bray-Curtisové distancich poukdzala k jasné nekonzistenci ve slozeni
mezi mikrobiotou v ordlnich vytérech a ostatnich mikrobiologickych vzorkach. Naopak
vzorky z rliznych ¢asti stieva vykdzaly ve sloZzeni mikrobioty zna¢nou spojitost. Zjistili jsme
téZ vyraznou vnitrodruhovou i mezidruhovou variabilitu v mikrobidlnim sloZeni vzorku
trusu a kloakalnich vytérech. Zavéry této prace jsou nejenom pfinosem pro zdkladni vyzkum
evoluce imunologickych adaptaci, ale zaroveri mohou mit prakticky aplikac¢ni potencial ve

veterindrni a zoohygienické praxi.
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