
Abstrakt 

Bartonely jsou fakultativně intracelulární bakterie, vyskytující se v krvi savců a přenášené 

různorodými krevsajícími členovci. Některé druhy jsou známé patogeny lidí nebo zvířat, 

a u mnoha dalších byl zaznamenán zoonotický potenciál. Tato práce se zabývá bartonelami 

se zvláštním zaměřením na ekologické aspekty hostitelské specificity ve vztahu jak k savčím 

hostitelům, tak k přenašečům. Tři paralelních linie se zaměřují na tři aspekty bartonelózy jako 

vektorem přenášeného onemocnění: rezervoárová zvířata, diagnostiku lidských infekcí, a vztah 

bartonel s bleším přenašečem. 

Hlavní pozornost práce byla věnována dosud málo prozkoumané rezervoáry bartonel, 

zejména na volně žijící šelmy, včetně druhů invazních a expandujících, a dále na jelenovité a jejich 

kloše. Přítomnost bartonel u zvířecích hostitelů byla analyzována pomocí PCR a následné 

sekvenace, která umožnila objasnění fylogenetických vztahů mezi detekovanými druhy.  

U šelem bylo prokázáno více druhů bartonel, včetně infekcí u invazního mývala severního, 

a bylo popsáno několik nových hostitelů. U bartonel jelenů evropských a jejich klošů byla zjištěna 

vysoká genetická diverzita. Fylogenetická analýza potvrdila rozdělení bartonel jelenovitých do tří 

druhů, z nichž jeden je pravděpodobně primárně asociován s druhem Lipoptena fortisetosa. 

Bartonely detekované u skotu byly naopak geneticky homogenní, a rozdíly v prevalenci mezi 

ustájenými a pastevními stády naznačují, že dosud neznámým přenašečem v této populaci je 

exofágní členovec. 

V průběhu studie byly odhaleny limity běžně používaných PCR primerů a navrženy nové 

či upravené primery, jež umožnily spolehlivější detekci širšího spektra bartonel. S cílem 

zjednodušit diagnostiku bartonelóz byl také vyzkoušen alternativní způsob výroby antigenu pro 

sérologické testy s použitím bakterií kultivovaných v tekutém médiu. Ačkoli se tento přístup 

neukázal jako vhodný pro diagnostiku pacientů, získané výsledky poskytly podporu stávajícím 

doporučením pro přípravu antigenu. 

V neposlední řadě jsme se zaměřili na bartonely jako složku mikrobiomu jejich vektora. 

Pomocí DNA metabarcodingu byl otestován bakteriom blech veverčích (Ceratophyllus sciurorum), 

které slouží jako přenašeči bartonel ve stabilní volně žijící populaci plchů velkých. U infikovaných 

blech představovaly bartonely dominantní složku mikrobiomu, zatímco ostatní bakteriální taxony 

byly výrazně potlačeny jak z hlediska abundance, tak druhové diverzity. Vůbec poprvé byl tímto 

přístupem analyzován také mikrobiom bleších larev. 

 


