ABSTRAKT

Pfed nékolika lety byl druh Arthroderma benhamiae mezi klinickymi mykology témér
neznamy, pfesto dnes pusobi v Ceské republice kolem 40 % dermatofytickych infekci
pfenesenych ze zvifat na Clovéka. Rezervodrem druhu jsou predevSim morcata a dalsi
hlodavci. Podobna situace je i v dalSich statech stfedni a zapadni Evropy. Pfi¢ina vyrazného
narUstu vincidenci infekci zatim nebyla zjisténa, stejné jako nebyly navrieny dostatecné
variabilni molekuldrni markery, které by tuto pfi¢inu pomohly odhalit.

Pro potfeby studie byly vybrany izolaty (n=268) z pfipadd lidskych i zvitecich
dermatofytéz z CR, Némecka, Belgie, Svycarska, Itlie, Japonska a USA. K odhaleni
vhitrodruhové variability bylo navrzeno deset variabilnich mikrosatelitnich markerd a byla
provedena sekvencni analyza dvou genetickych lokus( (oblast ITS rDNA a gen gpdh).
Studovan byl také fenotyp kmenu na Urovni mikro- a makromorfologie, a ristové parametry
kmen( pfi nékolika teplotach a na nékolika kultivacnich médiich. Uréeny byly i parovaci typy
jednotlivych izoldtl a provedeny kfizici pokusy mezi geneticky pfibuznymi i vzdalenymi
kmeny.

Sekvencni analyza odhalila celkem 6 rliznych genotypl (SG1-SG6) mezi kmeny druhu
A. benhamiae, vétsina (99%) kmenU patfila do 3 hlavnich subpopulaci: americko-evropské
(SG1), evropské (SG2) a evropsko-japonské (SG3). Mikrosatelitova analyza odhalila celkem 32
odlisSnych genotypl distribuovanych do 4 velkych subpopulaci, které se shodovaly se
sekvenacni analyzou. Rozdilem bylo odliseni kmen( evropského a amerického plvodu v
subpopulaci SG1. Rozdéleni do 4 hlavnich skupin bylo podporeno i fenotypem kultur. Ve
vSech 4 subpopulacich byl vyrazné vychylen pomér pdrovacich typ(, vétSinou (kromé SG2) ve
prospéch MAT1-1 parovaciho typu. VSechny subpopulace (kromé SG2) byly vyhodnoceny
jako klonalni. Vysvétlenim rekombinace vramci subpopulace SG2 muze byt existence
pfirozeného rezervoaru infekci mezi volné Zijicimi zviraty.

Jako plvodce epidemie v Evropé byly oznaceny kmeny evropského plvodu subpopulace
SG1, které mély na svédomi 78% vSech evropskych infekci a ve své morfologii byly tyto
izolaty velmi uniformi (Zluté zabarvené kolonie, bez makrokonidii, pomaly rist). Byl u nich
zjistén silné klonalni zplisob mnoZeni a pouze parovaci typ MAT1-1. Pravdépodobny plvod
téchto izolatl, jejichz pritomnost v klinickém materialu v Evropé byla zjiSténa aZ v roce 2003,
je predpokladan v Severni Americe, kde se nachazi centrum genetické variability druhu a
taméjsi populace je geneticky blizka evropské. Tato hypotéza ale musi byt dale testovana.
Mikrosatelitni markery navrzené v této praci predstavuji vhodny nastroj pro dalsi monitoring
probihajici epidemie, zejména umoznuji detekovat Sifeni virulentnich genotypt do dalsich
geografickych oblasti a zmény v zastoupeni genotypl na konkrétnich lokalitach.
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