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Předmluva 

 Nemoci přenášené krevsajícími členovci způsobují na celém světě vysokou 

morbiditu. Pokroky související s genomikou hmyzích vektorů tak mohou pomoci v 

rozvoji strategií pro následnou kontrolu populací krevsajících členovců a onemocnění 

jimi přenášenými. Z tohoto důvodu je důležité věnovat se studiu biologie vektorů v celé 

jeho komplexitě, tj. včetně bakteriální složky tvořící mikrobiomy. Znalosti 

mikrobiálního profilu můžeme následně využít pro vytvoření účinných strategií pro boj 

s patogeny. 

 Tato práce se zabývá dvěma skupinami krevsajících členovců, triatomami a 

klíšťaty, kteří figurují jako zásadní vektoři celosvětově rozšířených chorob. Triatomy 

jsou známí vektoři Chagasovy choroby, která je na Americkém kontinentu značně 

rozšířená. Nicméně doposud rozsáhlejší studie mikrobiomů Amerických triatom 

neprobíhají. Klíšťata jsou v mé práci zastoupena druhem Ornithodoros turicata ze 

skupiny měkkých klíšťat, která lze nalézt na stejných stanovištích jako triatomy. O. 

turicata je vektorem Borrelia turicatae, která způsobuje relapsující horečky. Tento druh 

bakterie je často spojován s chorobami prasat. Při sání infikovaného klíštěte na lidech 

pak může dojít k vážným toxickým reakcím a sekundárním infekcím.  

Cílem této práce je determinovat mikrobiomové profily několika druhů rodu 

Triatoma pocházejících ze stejného stanoviště a posoudit vlivy enviromentálních faktorů 

na jejich složení. Následně posoudit možnou konvergenci mezi mikrobiomy triatom, 

klíšťat a triatomám příbuzných nehematofágních ploštic ze stejného stanoviště. 

V neposlední řadě pak posoudit vliv bakteriální složky prostředí na mikrobiomy 

hostitelů. Kapitoly úvodu se věnují obecnému seznámení s mikrobiomem bezobratlých, 

tématu mikrobiomu u krevsajících členovců (klíšťat, trimatom a jim příbuzných ploštic) 

a mikrobiomu šťávysajících živočichů.  
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1. Úvod 
 

 

1.1 Mikrobiom 
 

Pojem mikrobiom představuje společenství všech mikroskopických organismů, které 

osidluje orgán či tkáň obratlovců, případně bezobratlých. Tento termín můžeme také použít, 

pokud se jedná o mikroorganismy žijící v jednom prostředí. Jedná se o ekologickou komunitu, 

která je tvořena komensálními, symbiotickými a patogenními organismy. Mikrobiom najdeme 

zejména ve střevech, kde je tvořen bakteriemi, archey, viry a někdy i jednobuněčnými 

eukaryoty (Kaufmann et al., 2000; Feldhaar, 2011).  

Studie zabývající se komplexním poznáním mikrobiomu jsou záležitostí posledních 

dvou desetiletí a jedná se o velmi rychle rostoucí a moderní téma. Pro vědeckou komunitu 

představují výzkumy lidských mikrobiomů příslib nových možností kontroly lidského zdraví. 

Je pravdou, že hlavně studie a znalosti čerpané z lidského mikrobiomu dále určují směry a 

tempo výzkumu mikrobiomů dalších obratlovců a bezobratlých. Mezi hlavní projekty určující 

směr a vývoj výzkumů mikrobiomů patří například Human Microbiome Project 

(https://hmpdacc.org/hmp/, Turnbaugh et al., 2007) a Earth Microbiome Project (Gilbert et 

al.,2014). Human Microbiome Project si klade za cíl sestavit hlavní komponenty lidského 

mikrobiomu a objasnit jejich vliv na fyziologii a predispozici k různým chorobám. Earth 

Microbiome Project je masivní spoluprací mezi vědci z celého světa se zaměřením na 

charakterizaci mikrobiálního života na naší planetě. Oba projekty zároveň napomohly vývoji 

vhodných bioinformatických nástrojů umožňující zpracování a následné analýzy 

amplikonových i metagenomických dat, které je možné využít jak pro podrobnější studie 

mikrobiomu obratlovců a bezobratlých, tak pro mikrobiom jednotlivých prostředí (Turnbaugh 

et al., 2007, Gilbert et al 2010- meeting report vision of an emp). 

 

 

 

 

 

https://hmpdacc.org/hmp/
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1.1.1 Mikrobiomy bezobratlých 
 

Hmyz je nejrozmanitější skupinou živočichů (Basset et al., 2012), jejíž evoluční 

úspěšnost je často přičítána symbiotickým vztahům s mikroorganismy. Bakteriální symbionti 

ovlivňují řadu základních vlastností a fyziologických funkcí hmyzu. Zasluhují se například o 

správný vývoj hmyzu a jeho odolnost vůči tepelnému stresu či patogenům (Oliver et al., 2014; 

McLean et al., 2016; Brown et al., 2020). 

 Studium mikrobiomu bezobratlých je významné z hlediska spojení znalostí 

s medicínou a epidemiologií. V oblasti medicíny se některé druhy hmyzu využívají pro 

experimentální práce na mikrobiálních komunitách, kde se sleduje jejich interakce 

s hostitelem (Lemaitre & Hoffmann, 2007). Z hlediska hmyzích vektorů přenášejících řadu 

patogenů, se sleduje vliv mikroorganismů osidlujících střevo na přenášené patogeny, které se 

v tomto prostředí vyvíjejí. Tyto výzkumy mají za hlavní cíl vytvořit strategie kontroly 

přenašečů a tím zastavit šíření hmyzem přenášených onemocnění (McMeniman et al., 2009; 

Engel & Moran, 2013). V posledních letech se objevují studie zamířené na interakce střevních 

mikroorganismů s imunitním systémem (Engel & Moran, 2013).  

Mikroorganismy najdeme hlavně ve střevě hmyzu, které vytváří vhodné podmínky pro 

mikrobiální kolonii. Většina druhů hmyzu má ve svém mikrobiomu bakterie druhově podobné 

organismům ze střevního mikrobiomu obratlovců. Některé druhy hmyzu hostí i 

mikroorganismy, které jsou druhově specifické (Engel & Moran, 2013). K těm patří i více 

specializovaní symbionti, které lze na základě jejich evolučně ekologických charakteristik 

zařadit do dvou kategorií. Jedná se o tzv. obligátní (P-primární symbionty) a fakultativní 

symbionty (S-sekundární symbionti). Obligátní symbionti jsou na hostiteli striktně závislí a 

sdílí s ním stejnou evoluční trajektorii. Nalezneme je ve specializovaných buňkách (případně 

orgánech) zvaných bakteriocyty, respektive bakteriomy (Moran & Telang, 1998; Pontes & 

Dale, 2006;). Právě obligátní symbionti tvoří esenciální látky nezbytné pro život a prospívání 

hmyzích hostitelů závislých na nutričně nevyvážené potravě (Pontes & Dale, 2006; Weiss et 

al., 2011). Typicky se jedná o fytofágní a striktně hematofágní skupiny hmyzu. Učebnicovým 

příkladem je obligátní symbióza mšic s bakterií Buchnera aphidicola (např. Baumann, 2005). 

B. aphidicola je typickým P-symbiontem poskytující mšicím především esenciální 

aminokyseliny, které rostlinné šťávy neobsahují (Wilson et al., 2010). Fakultativní 

endosymbionti nepodmiňují přímo existenci svého hostitele, ale mohou ovlivňovat jeho 

fitness. Mezi fakultativní endosymbionty patří jak mutualisté, tak reprodukční manipulátoři. 
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Vyskytují se zejména v okolí bakteriocytů, v reprodučních orgánech a v mléčných či slinných 

žlázách. Mezi zástupce této skupiny řadíme například rody Wolbachia, Spiroplasma a 

Hamiltonella (Fukatsu et al., 2001; Moran et al., 2008; Werren et al., 2008, Degnan et al., 

2009). Fakultativní symbionti mají mechanismy, skrze které ovlivňují biologii svého hostitele 

a tím docílí nárůstu infikovaných hostitelů v celé populaci (Oliver et al., 2003; Werren et al., 

2008). Tyto mechanismy mohou být pro hmyz také prospěšné a přímo zvyšovat fitness 

hostitele. Například H. defensa, jak by mohl její název napovědět, je schopná prostřednictvím 

manipulací ochránit svého hostitele proti parazitujícím vosím larvám (Oliver et al., 2019). 

Podobně tak některé linie bakterií rodu Spiroplasma, které chrání svého hostitele proti 

parazitujícím hlísticím (Jaenike et al., 2010). V tomto případě se tedy jedná o mutualistický 

vztah hostitele s bakteriemi (Bronstein, 2015). Reprodukční manipulátoři naopak prosazují 

vlastní propagační mechanismy, které mění poměr pohlaví infikovaných hostitelů (způsobují 

nadprodukci samiček), jelikož je bakterie přenášená jen po mateřské linii. Během 

embryogeneze dochází i k usmrcení samčích jedinců. Často tuto strategii využívají například 

bakterie rodu Wolbachia (Hurst et al., 1999; Moran et al., 2008).  

Kromě bakterií vytvářejících s hmyzem širokou škálu symbiotických vztahů se ve 

střevě hmyzu vyskytují jednobuněčné eukaryotní organismy (protisté a houby), archaea a viry. 

Protisté byli nejlépe popsáni u termitů a švábů (Hongoh, 2011). Houby se vyskytují často u 

hmyzu, jehož potravou je zejména dřevo a hrají roli při jeho trávení. Archea nalézáme 

například u vos a termitů (Paul et al., 2012; Brune, 2018;).  

Mikrobiomy jednotlivých druhů bezobratlých se výrazně liší zejména ve velikosti, 

diverzitě, lokalizaci a funkci ve střevě. Většina šťávy sajících druhů má ve svém střevním 

mikrobiomu velmi malé množství mikroorganismů (Cheung et al., 1993). Existují i případy, 

kde nejsou detekovány žádné střevní bakterie (např. Hammer et al., 2019). Naopak u hmyzu, 

živícího se dřevem (termiti, švábi, cvrčci), nalézáme v porovnání s velikostí těla největší 

množství bakterií (Cazemier et al.,1997). Mezi nejvíce zastoupené bakteriální skupiny ve 

střevním mikrobiomu patří Gammaproteobacteria, Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria, 

Bacteroidetes, Firmicutes, Clostridia, Actinomycetes, Spirochetes, Verrucomicrobia, a 

Actinobacteria (Colman et al., 2012).  
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1.1.2  Hematofágové: vztah mikrobiom, patogen a hostitel 
 

 Zástupci členovců, kteří se živí výhradně krví obratlovců, jsou označováni jako obligátní 

hematofágové. Od ostatních druhů bezobratlých se nápadně liší především uspořádáním 

ústního ústrojí, které je morfologicky uzpůsobené k sání. Mezi obligátní hematofágy řadíme 

hmyz ze skupin Neoptera (vši), Hemiptera (triatomy a štěnice), Diptera (mouchy tse-tse, kloše 

a muchule) a skupinu Ixodidae (klíšťata) (Lukashevich et al., 2003; Anderson & Magnarelli, 

2008). Podobně jako u jiných bezobratlých, ovlivňuje rozmanitost a složení mikrobiomu 

zejména imunitu a trávení hematofágních hostitelů (Minard et al., 2013; Telleria et al., 2018). 

Výživově je krev bohatá na bílkoviny a soli, je však chudá na řadu vitamínů. Při jejím trávení 

se navíc uvolňuje toxické množství hemu a močoviny (Ribeiro & Arcá, 2009; Song SJ et al., 

2019). Primární funkcí řady symbiotických bakterií u hematofágních hostitelů je tak syntéza 

esenciálních vitamínů a odbourávání toxických produktů metabolismu (Akman et al., 2002; 

Allen et al., 2007; Pais et al., 2008; Smith et al., 2015).  

U hematofágních členovců, kteří jsou přenašeči (vektory) řady virových, bakteriálních i 

jednobuněčných eukaryotních patogenů a parazitů, mohou navíc symbiotické bakterie 

ovlivňovat vektorovou kapacitu svých hostitelů. Jelikož mikrobiom hematofágních vektorů 

využívá stejnou niku jako přenášené patogeny či parazité, tedy lumen a stěnu střeva, 

(Azambuja et al., 2005; Mosbacher et al., 2011; Castro et al., 2012;), může mikrobiom přímo 

bránit přenosu parazitů v rámci soutěže o zdroje, případně zabraňovat replikaci a přenosu 

parazitů nepřímo v rámci posílení nebo iniciace imunitní odpovědi (Geiger et al., 2013; 

Dennison et al., 2014). Zejména vertikálně přenášení symbionti hrají důležitou roli v replikaci 

a přenosu patogenů (Dennison et al.,2014). Konkrétní interakce střevních mikrobiomů s 

přenášenými patogeny byly popsány zejména u komárů a klíšťat. Symbionti z rodu Wolbachia 

ovlivňují u různých druhů komárů kompetenci pro přenos specifických parazitů a virů 

(Martinez et al., 2014). Určité linie rodu Wolbachia mohou u některých druhů snižovat 

proliferaci a přenos viru (Lu et al., 2012). U jiných druhů komárů má naopak přítomnost tohoto 

symbionta za následek zvýšenou míru infekce (Dodson et al., 2014). Například studie dvou 

kolonií komárů Culex quinquefasciatus a Culex tarsalis infikovaných symbionty rodu 

Wolbachia popisuje zvýšenou odolnost vůči arbovirové infekci, jejímž následkem se snižuje 

možný přenos viru Západonilské horečky na obratlovce (Glaser et al., 2010).  
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1.2 Konvergence mikrobiomů krevsajících živočichů 

 

Konvergencí rozumíme v evoluční biologii typ evoluce, kdy se nepříbuzné druhy vyvíjejí 

pod podobnými selekčními tlaky (např. vliv podobného prostředí nebo potravní strategie), na 

základě kterých pak vykazují podobné biologické charakteristiky (King & Stansfield.,2006). 

V případě mikrobiomu lze posuzovat kompoziční (ve smyslu taxonomické) a funkční 

konvergence. Kompoziční konvergencí rozumíme sdílení fylogeneticky blízkých/shodných 

taxonů ve střevních mikrobiomech vzdáleně příbuzných nebo nepříbuzných hostitelů. Funkční 

konvergence mikrobiomů je podmíněna obdobnou genomickou kapacitou fylogeneticky 

odlišných mikrobiomů (Song et al., 2019). 

Na otázku, zda ve stejném prostředí nebo za stejných ekologických podmínek dochází 

k formování podobných mikrobiomů u různých druhů hostitelů, se již pokoušelo odpovědět 

několik studií. Například u zástupců myrmekofágních savců (živících se pouze mravenci, jako 

je mravenečník, mravencojed a pásovec) je složení bakteriálních komunit podobné, což 

naznačuje silnou konvergenci střevního mikrobiomu (Delsuc et al., 2014). Tyto evoluční 

konvergence jsou výsledkem adaptace na přísně specializovaný druh stravování. Z 

genomového sekvenování různých druhů obratlovců vyplývá, že zejména potrava a 

fylogenetický původ hostitele má na evoluční vývoj mikrobiomu značný vliv. Při porovnávání 

mikrobiomů mezi masožravci, všežravci a býložravci, byly sledovány zásadní rozdíly v 

jejich bakteriálním složení (Ley et al., 2008). Při porovnání mikrobiomů hematofagních 

pěnkav a netopýrů byla zjištěna minimální taxonomická konvergence a zásadní funkční 

konvergence. Ač se bakteriální taxony mezi nepříbuznými druhy hematofágních hostitelů 

lišily, jejich funkce v mikrobiomu byla podobná (Song et al., 2019). 

V rámci bezobratlých byla konvergence mikrobiálních komunit podrobněji studována u 

členovců a pijavic druhu Haementeria officinalis (Siddall et al, 2004; Perkins et al., 2005). Ač 

jde o nepříbuzné skupiny bezobratlých, jejich symbionti prošli podobným evolučním vývojem 

a vykazují obdobné charakteristiky, tj. fylogenetický původ, lokalizaci, morfologii a 

genomové charakteristiky. Symbiont druhu Haementeria officinalis popsaný jako Candidatus 

Providencia siddallii (Gammaproteobacteria) klastruje s větví Providencia sdružující 

patogeny člověka i členovců. Candidatus Providencia siddallii se nachází v bakteriocytech, 

má silně redukovaný genom bohatý na AT baze, omezené metabolické schopnosti a 

pleomorfní tvar, tedy vlastnosti charakteristické pro obligátní endosymbionty hmyzu. 

Z metabolické kapacity genomu tohoto symbionta rovněž vyplívá, že se jedná jak o funkční 
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konvergenci (syntéza vitaminů B), tak i kompoziční (mezi fylogeneticky vzdálenými jedinci) 

(Manzano-Marín et al., 2015). 

 

1.3 Prostředí jako zdroj symbiotických bakterií 
 

U ektoparazitů obratlovců, jako jsou vši nebo klíšťata, existují důkazy o vývoji 

symbiotických linií z původních patogenů obsažených v nasáté krvi obratlovců. „Francisella-

like endosymbiont“, obligátní endosymbiont klíšťat, poskytující svým hostitelům esenciální 

látky, se pravděpodobně vyvinul ze savčího patogenu druhu Francisella tularensis, získaného 

při sání krve klíštětem (Sun et al.,2000; Scoles, 2004). Podobný evoluční scénář byl pozorován 

také u vší Polyplax serrata a Polyplax spinulosa, u kterých se pravděpodobně jejich obligátní 

endosymbiont Candidatus Legionella polyplacis (Legionellaceae) vyvinul právě z patogenu 

obratlovců (Říhová et al., 2017). Uvažovalo se i o opačném evolučním propojení prostředí a 

mikrobiomu hematofágních členovců tj. vývoj virulentního patogenu obratlovců Coxiella 

burnetii, který vznikl evoluční transformací mateřsky zděděného endosymbionta klíšťat 

(Duron et al., 2015, Gerhart et al., 2016). Nicméně recentní studie dokládá, že Coxiella u 

měkkých klíšťat je více podobná C. burnetii (lidský patogen), než Coxielle u tvrdých klíšťat. 

Navíc existuje několik subtypů, které jsou buď endosymbionti nebo patogeny, z čehož 

vyplývá, že se vyvinulo několik linií nezávisle na patogenní Coxielle. U endosymbiontů klíšťat 

tedy nedošlo k zisku faktorů virulence, jak se dříve předpokládalo (Brenner et al., 2020).   

 

1.4 Modelové organismy a jejich mikrobiomy 
 

Jako modelové organismy byli vybráni zástupci pocházející ze stejného stanoviště 

(hnízda hlodavců Neotoma albigula), u kterých předpokládáme působení totožných 

enviromentálních vlivů. Jedná se o druhy blízké fylogeneticky, tedy Triatoma spp. a Largus 

californicus, nebo ekologicky (potravní specializací-hematofágie) Triatoma sp. a 

Ornithodoros turicata. Následné kapitoly se zabývají přehledem dostupných charakteristik 

mikrobiomů těchto organismů. 
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1.4.1 Heteroptera (Hemiptera) 
 

Heteroptera je skupinou hmyzu s bodavě sacím ústním ústrojím, přizpůsobeným k sání 

rostlinných a živočišných šťáv (Kuechler et al., 2012). Některé druhy ze skupiny heteropter 

řadíme k významným zemědělským škůdcům (mšice) i medicínsky významným parazitům 

(triatomy, štěnice). V neposlední řadě jsou zástupci heteropter i nositeli virů (například přenos 

alphavirus – like RNA virus plošticí Pyrrhocoris apterus) (Vinokurov & Koloniuk, 2019).  

Podřád Heteroptera tvoří osm infrařádů Dipsocoromorpha, Enicocephalomorpha, 

Gerromorpha, Leptopodomorpha, Nepomorpha, Pentatomomorpha, Cimicomorpha. Celý 

tento podřád obsahuje přes 38 000 druhů (Henry, 2017). Následující kapitoly se zaměří na 

mikrobiomy triatom a jim blízkým fytofágním plošticím rodu Largus.  

 

1.4.1.1 Pyrrhocoroidea 
 

Šťávysající heteroptery mají ústní ústrojí uzpůsobené k sání rostlinné mízy. Mezi hlavní 

zástupce patří například mšice, cikády, molice apod. Dle nároků na potravu rozlišujeme 

monofágy (sají na jednom rostlinném druhu), oligofágy (sají na několika rostlinných druzích) 

a polyfágy. Kvůli specifické potravě mají heteroptery uzpůsobenou část střeva, která umožní 

oddělní živin od přebytečné vody (Schafer & Ahmad, 2000; Wang et al., 2020). Nadčeleď 

Pyrrhocoroidea tvoří rody Largidae a Pyrrhocoridae s více než 520 druhy hmyzu. Pro druhy 

této nadčeledi je typická část střeva zvaná „caeca“ neboli krypty, ve kterých se vyskytují 

bakterie. Krypty jsou morfologicky charakteristické pro jednotlivé druhy. Asociace s 

bakteriemi jsou ve většině případů dědičné. Bakterie se podílí na inhibici vývoje cizích 

bakterií, které se běžně vyskytují u příbuzných druhů hmyzu (Glasgow,1914). 

 

Čeleď Pyrrhocoridae 

Pyrrhocoridae je šťávysající rod zahrnující přes 300 druhů, jehož zástupci jsou 

celosvětově rozšířeni. Nejčastěji se setkáme s druhem Pyrrhocoris apterus. Pyrrhocidae patří 

do skupiny hmyzu s proměnou nedokonalou. Vývoj zahrnuje pět nymfálních instaru (Socha, 

1993). Živiny získávají hlavně ze semen stromů. Výjimečně se mohou krmit i na mrtvém 

hmyzu. Často je řada zástupců z této čeledi využívána jako modelový organismus pro řadu 
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výzkumů. Hlavním důvodem může být nenáročnost hmyzu pro chování v laboratorních 

podmínkách (Henrici, 1938; Southwood & Leston, 1959).  

Specifické bakterie Coriobacterium glomerans (obligátní) a Gordonibacter sp. 

(obligátní) se nachází ve střevě, nikoli v kryptách. Tyto bakterie mají zásadní vliv na vývoj a 

reprodukci svého hostitele a jsou přenášeny kontaminační cestou, tedy ve výměšcích 

ulpívajících na povrchu vajíček (Haas & Konig 1987; Kaltenpoth et al., 2009; Sudakaran et 

al., 2012). Mezi druhy, formující mikrobiom P. apterus, patří například Brevundimonas sp. 

(Alphaproteobacteria), Rhizobium sp. (Alphaproteobacteria), Caulobacter sp. 

(Alphaproteobacteria), Ensifer sp. (Alphaproteobacteria). Dále pak Pseudomonas 

(Gammaproteobacterie) a Hafnia sp (Gammaproteobacterie). U tohoto druhu byla nalezena i 

unikátní skupina bakterií Coriobacterium glomerans (Actinobacteria), Rickettsiales sp. 

(Alphaproteobacteria) a Clostridium sp. (Clostridia). Bakterie z rodu Bifigobacterium byla 

první bakterie izolovaná ze všech vývojových stádií s výjimkou vajíček.  Hlavním úkolem 

bakterií tohoto hmyzu je rozklad potravy, kterou se ploštice živí (Sudakaran et al., 2012).  

Při porovnání mikrobiomů mezi vývojovými stádii jsou nejčastěji zastoupené 

Clostridium sp, C. glomerans, Gordonibacter sp., Klebsiella sp., vyskytující se i u vajíček.  

Jedná se o vertikální přenos z matky na potomky. Než se jedinec vyvine v dospělce, je 

bakteriální abundace velmi nízká a mezi instary prakticky neměnná. Studie zabývající se 

vlivem potravy na složení mikrobiomu u tohoto hmyzu naznačují, že některé detekované 

bakterie z Alpha- a Gammaproteobacteria mohou být získávané právě z potravy (Sudakaran 

et al., 2012).  

 

Čeleď Largidae  

 Zástupci tohoto rodu jsou taktéž šťávysající hmyzem. Mezi hlavní zdroj potravy patří 

semena rostlin a rostlinné šťávy. Střední střevo je rozděleno na pět částí. Krypty jsou v páté 

části středního střeva. Mikrobiom této skupiny nebyl doposud ve větší míře zkoumán, nicméně 

existují studie, které potvrzují přítomnost grampozitivních bakterií (Lactobacillus sp.) 

lokalizovaných v kryptách (Chattopadhyay & Choudhuri, 1981). V posledních letech byl u 

této čeledi zaznamenán symbiotický vztah s bakterií Burkholderia (Betaproteobacteria). 

Burkholderia je bakterie, která kolonizuje kukuřici, kořeny rostlin (Takeshita et al., 2015). 

Z podrobnějších výzkumů této symbiózy vyplývá, že se jedná o bakterii, kterou hmyz získává 

v průběhu vývoje ze svého okolí a to každou generaci. Tato strategie je u hmyzu poměrně 
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vzácná (Kikuchi et al., 2011, Gordon et al., 2016). Získaní symbionti z prostředí se vyskytují 

například v mořských habitatech (Gordon et al., 2016). Burkholderia byla také zachycena u 

druhů z čeledi Alydidae (Pentatomorpha: Coreoidea), kde se podílí na zlepšování hostitelské 

imunity a zvyšování odolnosti hmyzu proti insekticidům (Gordon et al., 2016). U druhu L. 

californicus byla v kryptách rovněž popsána přítomnost symbionta druhu Pseudomonas 

nactus, který nebyl doposud podrobněji studován (Booth et al., 1990). 

 

1.4.1.2 Triatominae (Reduviidae) 
 

 Podčeleď Triatominae se dělí na 6 kmenů: Alberproseniini, Boldoberini, 

Cavernicoliny, Linschvosteusinii, Rhodniini, Triatomini (Schofield & Galvão, 2009). Největší 

epidemiologický význam mají rody Triatoma a Rhodnius (Vallejo, 2009). Většina druhů 

triatom se vyskytuje na Americkém kontinentu. V Severní Americe, ze které pochází mnou 

analyzované vzorky triatom, jsou v největší míře zastoupeny druhy Triatoma gerstaeckeri, T. 

indictiva, T. lecticularia, T. sanguisuga, a T. rubida (Bern et al., 2011; Curtis-Robles et al., 

2017). Existují však i druhy, které jsou rozšířené mimo zmíněné oblasti jako T. rubrofasciara 

(Asie), rod Linshcosteus (Indie) (Jurberg & Galvao, 2006; Schofield & Galvao, 2009). 

Většina triatom je sylvalických. Hlavními hostiteli těchto druhů jsou zejména volně 

žijící savci a ptáci. Nicméně existují i druhy triatom, které jsou synantropní. Synantropním 

druhem rozumíme triatomy, které se přesunuly do blízkosti lidských obydlí, kde sají na 

domácích zvířatech i na lidech. Z tohoto důvodu se stávají důležitými přenašeči Chagasovy 

choroby. Mezi nejrozšířenější synantropní druhy patří Triatoma infestans a Rhodnius prolixus. 

Výskyt těchto druhů je monitorován. V posledních letech se začaly v okolí lidských obydlí 

objevovat i druhy, které byly považované za výhradně sylvalické. V USA jsou u lidských 

obydlí nacházeny druhy T. rubida. T. sanguisuga a T. recurva. Z tohoto důvodu je na místě 

podrobnější studie triatom a kontrola jejich šíření (Schofield et al., 2000). 

 Životní cyklus triatom zahrnuje pět nymfálních stádií. Délka vývojového cyklu se 

druhově liší a závisí jak na dostupnosti potravy, tak na podmínkách prostředí (Zarate & Zarate, 

1985; Dujardin & Schofield, 2004). U většiny trvá 3-4 měsíce, u některých až dva roky 

(Jurberg & Galvao, 2006). Stejně jako dospělci se i larvy živí krví obratlovců (Jurberg & 

Galvao, 2006). Z tohoto důvodu nalezneme u triatom řadu modifikací zažívacího a ústního 

ústrojí se specifickým složením slin (Schofield et al., 2000; Valejjo et al., 2009).  
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Sliny triatom totiž snižují srážlivost krve, což umožňuje delší dobu sání (Kollien & Schaub, 

2000; Jurberg & Galvao, 2006). Alespoň jedno sání krve je vždy nutné k přechodu do dalšího 

vývojového stádia. Některé druhy triatom vyžadují dokonce i více krmení mezi jednotlivými 

vývojovými stádii (Villacís et al., 2008).  

 Dosavadní studie nám dávají pouze omezené množství informací týkající se 

mikrobiomů triatom z Jižní a Severní Ameriky. Dostupná data jsou založená na volně žijících 

a v koloniích chovaných triatomách. Z těchto studií vyplývá, že u jihoamerických druhů 

mikrobiomy vykazují nízkou taxonomickou diverzitu, často s jedním dominujícím rodem. 

V porovnání s mikrobiomy ostatních druhů hmyzu, jsou mikrobiomy triatom méně komplexní 

(da Mota et al., 2012; Gumiel et al., 2015; Díaz et al., 2016). Dalším charakteristickým znakem 

mikrobiomu triatom je i hostitelská specifita, kdy se určité bakterie vyskytují pouze u 

specifických druhů triatom (da Mota et al., 2012; Gumiel et al., 2015; Díaz et al., 2016; 

Rodríguez-Ruano et al., 2018). Složení mikrobiomu se liší i mezi úzce příbuznými hostitely. 

V některých případech mohou rozdíly v mikrobiomu odrážet i fylogenetické vztahy hostitelů 

(fylosymbióza) (Lim & Bordenstein, 2020). Nicméně je známo, že prostředí je přirozeným 

zdrojem bakterií, a tak může mít lokalita i habitat na složení mikrobiomu značný vliv (Ingala 

et al., 2019). Triatomy odchované v koloniích vykazují ještě nižší komplexnost mikrobiomu 

se stálé patrnými dominujícími druhy (da Mota et al., 2012).  

Složení mikrobiomu se během ontogeneze drasticky mění. U prvních instarů je patrná 

vysoká diverzita, která se se postupně ztrácí až zůstává jen jeden dominující druh. Tento posun 

byl už dříve prokázán u laboratorních kolonií R. prolixus (Rodríguez-Ruano et al., 2018) a 

následně potvrzen v přirozených populacích severoamerických druhů T. rubida. Statisticky je 

ontogeneze významným faktorem, jak změny složení vysvětlit (Brown et al., 2020). 

  Jak již bylo zmíněno, hlavní potravou triatom je krev, která je chudá na značné 

množství látek potřebných pro správný vývoj hmyzu (Kollien & Schaub, 2000; Schofield, 

2000). Doposud bylo zjištěno, že triatomy udržují vztahy s bakteriemi, které se nacházejí 

volně v lumen střeva. Tyto bakterie se mezi jednotlivými jedinci přenášejí koprofágií nebo při 

vzájemném sání (Schofield, 2000; Beard et al., 2001). Právě tyto bakterie jsou podle 

předpokladů zodpovědné za doplnění potřebných látek, například vitaminů skupiny B 

(Baines,1956). Diverzita a složení mikrobiomu může dále ovlivňovat imunitu, trávení a 

teplotní toleranci triatom (Oliver & Martinez, 2014; Brown et al., 2020).  
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Diverzita a početnost jednotlivých bakteriálních taxonů v mikrobiomu triatom může 

záviset na fází životního vývoje a době uplynulé od posledního příjmu potravy. Jedním 

z nejvíce studovaných taxonů zastoupených v mikrobiomech některých druhů triatominů je 

Rhodococcus rhodnii, nacházející se volně v lumen střeva. R. rhodnii pravděpodobně plní 

funkci nutričního symbionta a poskytuje svému hostiteli látky chybějící v krvi obratlovců 

(Baines, 1956; Beard et al., 2001; Lima et al., 2018). Pokud se z nějaké příčiny tato bakterie 

v mikrobiomu nevyskytuje, má to za následek špatný ontogenetický vývoj hostitele. U 

takovýchto jedinců je pak zvýšená mortalita mezi jednotlivými stádii vývoje (Baines, 1956; 

Beard et al., 2001). V mikrobiomech severoamerických druhů odhalily recentní studie 

dominující bakterie rodu Dietzia ze skupiny Actinomycetales (Brown et al., 2020). Dietzia 

byla dříve izolována i z přírodních habitatů a je zde tedy předpoklad, že je tento rod velmi 

rozšířen (Koerner et al., 2009). Mezi další symbiotické bakterie patří například Candidatus 

Arsenophonus triatominarum, který se vyskytuje například v srdci, hemolymfě a slinných 

žlázách (Hypša & Dale, 1997). Součástí mikrobiomu jsou i bakterie Mycobacterium, 

Bartonella, Staphylococcus, Pseudomonas (Neumann et al., 2016; Laroche et al., 2017; 

Rodríguez-Ruano et al., 2018). Další mikroorganismy, které byly izolovány ze slinných žláz 

triatom jsou například Gordonia polyisoprenivorans (Rhodnius nasutus), Enterococcus 

faecalis (Triatoma infestans), Proteus mirabilis (T. infestans), Corynebacterium xerosis (T. 

infestans). Tyto bakterie byly taktéž pozorovány i ve střevě triatom (Lima et al., 2018). 

 

1.4.1.2.1 Mikrobiom triatom a přenášení parazité 
 

 Mezi hlavní parazity přenášené plošticemi patří Trypanosoma cruzi a Trypanosoma 

rangeli. Zatímco T. cruzi jako původce Chagasovy choroby má zásadní epidemiologický vý-

znam, T. rangeli je medicínsky nevýznamná. Oba parazité prodělávají relativně složitý vývo-

jový cyklus v prostředí, které je tvořeno mikrobiomem spolu se střevním epitelem (Schofield 

& Salvatella, 2006; Lee et al., 2010). V současné době se zdá, že má T. cruzi vliv na své 

vektory pouze v případě, kdy hladoví. Z tohoto důvodu je označována jako subpatogenní. Na 

druhou stranu medicínsky nevýznamná T. rangeli je pro hostitele rodu Rhodnius patogenní, 

jelikož výrazně snižuje množství symbiotických bakterií (Vallejo, 2009). 

 Trypanosomy mohou infikovat samce i samičky, ve všech vývojových stádiích od 

nymfy po dospělce. Míra infekce trypanosomou se pak zvyšuje s jejich stářím (Bern et al., 

2011).  
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Triatoma získá trypanosomu během sání na infikovaném savčím hostiteli (Bern et al., 2011; 

Garcia et al., 2016). Mezi hlavní rezervoáry infekce patří nejčastěji vačice, skunkové, ale i 

domestikovaní psi (Montgomery, 2014). Nejčastějšími vektory T. cruzi v Severní Americe 

jsou T. sanguisuga, T. gerstaeckeri, T. rubida (Beard et al., 2003). Ve střevě ploštic je 

trypanosoma ovlivněna řadou biochemických i fyziologických faktorů. Na vývoj trypanosomy 

působí látky spojené s trávením ploštice jako je hemolytický faktor, peptidy odvozené od α- 

D- globulinu, lektiny (Azambuja et al., 2005; Garcia et al., 2016). V prostředí střeva také 

dochází ke konfrontaci s mikrobiomem ploštice. Obecně platí, že symbiotické bakterie mohou 

ovlivnit vývoj přenášených parazitů, některé bakterie jsou schopny patogen i zničit. Například 

bakterie mikrobiomu ploštic Serratia marcescens, produkující látku prodigiosin, je schopna 

T. cruzi zahubit. Společně s látkou prodigiosin dochází k produkci toxických látek 

s antiparazitárním účinkem tj. cytotoxické metalloproteázy, hemolysinu, hemaglutininu i 

antibiotik, jejichž působení nebylo zcela prokázáno (Azambuja et al., 2005). Studium 

mikrobiomu triatom, podobně jako jiných vektorů, je proto velice aktuálním tématem. 

Pochopení zákonitostí vývoje mikrobiomu triatom by mohlo vést k rozšíření spektra 

dostupných kontrolních strategií a zásadně tak ovlivnit kontrolu šíření Chagasovy choroby.  

Studie z předchozích let zaznamenaly vyšší bakteriální diverzitu u jedinců pozitivních 

na T. cruzi (Montoya-Porras et al., 2018; Rodríguez-Ruano et al., 2018). Nicméně recentní 

studie na vyšším počtu vzorků, porovnávající mikrobiomy infikovaných ploštic 

s neinfikovanými, zjistily, že je rozmanitost bakterií pouze slabě strukturována druhem 

ploštice a jen slabě ovlivněna přítomností T. cruzi. K podobným závěrům došla i studie z roku 

2019 (Waltmann et al., 2019). Ačkoli je tato problematika aktuální, dosavadní studie poskytují 

jen omezené informace týkající se interakce mikrobiomu triatom a T. cruzi.   

 

1.4.4 Ixodida 
 

Zástupce z řádu Ixodida řadíme mezi krevsající ektoparazity. Ixodida dělíme na Ixodidae 

(tvrdá klíšťata), Argasidae (měkká klíšťata) a Nuttalliellidae. Tyto skupiny spojuje hned 

několik společných znaků, nicméně morfologie a ekologie je zcela odlišná. Z hlediska 

morfologie se liší zejména ústní ústrojí a tělo klíštěte. Tvrdá klíšťata mají ústní ústrojí podobné 

ptačímu zobáku. Na jejich hřbetu mají tvrdý štít, z toho důvodu tvrdá klíšťata. Měkká klíšťata 

žádný štít nemají, ústa mají na spodní straně těla.  
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Společným znakem oběma rodinám klíšťat jsou jejich hostitelé. Mezi hlavní hostitele patří 

obratlovci, ptáci a plazi (Díaz-Martín et al., 2015).  

Většina zástupců Ixodida je exofilních, setrvávajících v půdě. Po přichycení na hostitele 

několik dnů sají krev a znovu se vrátí do půdy, kde v případě samiček nakladou vajíčka. 

V případě druhů ze skupiny Argasidae mluvíme o klíšťatech endofilických. V přirozeném 

prostředí se většinou nacházejí v hnízdech či norách, podobně jako triatomy. Obdobně byl 

zaznamenán výskyt těchto klíšt’at i v prostředí synantropickém, kde jedinci kolonizují zařízení 

pro domestikovaná zvířata a lidská obydlí. Takovéto prostředí přinese klíšťatům ochranu před 

nepříznivými klimatickými podmínkami a stálý přísun krve. Většina argasidů se krmí velmi 

rychle a postačí jim i velmi malé množství potravy. Někteří zástupci jsou schopni přežít bez 

potravy i několik let (Oleaga et al., 1990; Sonenshine et al., 2002; Mans & Neitz, 2004; Vial, 

2009).  

Klíšťata, jako přenašeči řady patogenů (virů, bakterií, prvoků) infikující člověka, volně 

žijící zvířata i domácí mazlíčky (De la Fuente et al., 2008), mají zásadní epidemiologický 

význam. Stejně tak jejich sání může způsobit hostiteli značné problémy jako ztrátu krve, 

paralýzu, či alergickou reakci (Jongejan & Uilenberg, 2004). Měkká klíšťata obecně přenášejí 

virové a bakteriální nákazy, které ve většině případů vyvolají hořečnaté onemocnění 

(příkladem jsou prasečí mor a tzv. „relapsing fever“). Tvrdá klíšťata jsou vektory mnohem 

závažnějších onemocnění. Mezi hlavní příklady patří Lymská borelióza, vyvolaná bakterií 

Borrelia burgdorferi. Nejčastějšími přenašeči tohoto onemocnění jsou druhy Ixodes ricinus a 

Ixodes scapularis (Díaz-Martín et al., 2015).  

 

1.4.4.1 Mikrobiom Ixodida 
 

Podobně jako triatomy mají i klíšťata symbionty, kteří jim poskytují potřebné látky pro 

správný vývoj (Benson et al., 2004; Duron et al., 2017). V mikrobiomu se vyskytují 

intracelulární symbionti, kteří mají vliv na přenos patogenů, reprodukci a vektorovou 

kompetenci klíšťat (Bonnet et al., 2013; Yang et al., 2013). Endosymbionti se dále podílejí na 

stabilizaci peritrofické membrány a zajišťují tak celistvost epitelu ve střevech klíštěte 

(Narasimhan & Fikrig, 2015).   
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Obecně lze říct, že se v mikrobiomu klíšťat vyskytují převážně grammnegativní bakterie 

ze skupiny Proteobacteria. Mezi hlavní zástupce patří například Coxiella (Almeida et al., 

2012), která je u mnohých klíšťat dominující (Yang et al., 2013) Francisella (například u 

druhu Dermacentor reticulatus) (Ivanov et al., 2011), Wolbachia spp. (například u druhů 

Ixodes scapularis, Ornithodoros moubata) (Noda et al., 1997), Rickettsia (tvrdá i měkká 

klíšťata) (Macaluso et al., 2002; Kurtti et al., 2015), Candidatus Midichloria mitochondrii 

(Sassera et al., 2006), Anaplasma phagocytophilum (tvrdá klíšťata) (Ohashi et al., 2005), 

Ehrlichia chaffeensis (tvrdá klíšťata) (Murphy et al., 1998). V neposlední řadě byl u druhů I. 

ricinus a Dermacentor spp. zaznamenán výskyt symbiontů rodu Arsenophonus (Mediannikov 

et al., 2012), které lze rovněž nalézt u triatom. U zmíněných symbiontů je studován jejich 

manipulativní přístup ke svému hostiteli. Coxiella například manipuluje reprodukci klíštěte 

(Klyachko et al., 2007), Candidatus Midichloria dokáže vstoupit do hostitelských 

mitochondrií ve vaječnících a zničit je (Beninati et al., 2009). Navíc pokud se v mikrobiomu 

klíštěte vyskytuje bakterie Rickettsia, zabraňuje sama bakterie další infekci Rickettsia a brání 

klíště i před jinými patogeny (Macaluso et al., 2002). 

Patogen vstupuje do klíštěte při sání infikovaného hostitele a kolonizuje jeho střevo. 

V některých případech ale střevo opustí a přesune se do slinných žláz klíštěte. Tento proces 

pozorujeme například u spirochét rodu Borrelia a bakterií Anaplasma phagocytophilum. 

Jakmile je jednou klíště infikováno, zůstává infikováno po celý život (Levine et al., 1991; 

Narasimhan & Fikrig, 2015). Měkká klíšťata se během jednoho vývojového cyklu krmí 

několikrát a mohou tak získat větší množství patogenů od vícero hostitelů. Tvrdá klíšťata se 

krmí v každé vývojové fázi pouze jednou, z toho důvodu mají jen omezenou možnost patogen 

získat a přenášet. Proces přenosu patogenu během vývoje klíštěte mezi jednotlivými stádii a 

jeho migrace do slinných žláz není ještě zcela objasněn. Je tedy na místě otázka, jestli 

symbionti mikrobiomu klíšťat mají v těchto procesech svojí roli (Narasimhan & Fikrig, 2015). 
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2. Cíle práce 
 

V této diplomové práci se budu zabývat vlivem ekologických a enviromentálních 

faktorů na mikrobiomy vybraných členovců. Konkrétně se zaměřím na následující témata. 

 

I. Determinovat mikrobiomové profily několika druhů Triatominů, jejichž populace jsou 

ovlivňovány shodnými environmentálními faktory, a posoudit vliv hostitelské specifity na 

formování mikrobiomu severoamerických triatom. 

II. Posoudit možnou konvergenci mezi mikrobiomy krevsajících členovců pocházejících ze 

stejného stanoviště. 

III. Posoudit vliv bakteriální složky prostředí na mikrobiomové profily vybraných hostitelů. 
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3. Materiál a metody 
 

 

 

3.1 Vzorky a příprava DNA templátu 
 

 Soubor analyzovaných členovců pochází ze třech lokalit ve Spojených 

státech Amerických, tj. Chaparral Wildlife Managment Area (Texas), Univerzity of Arizona 

Desert Station (UADS, Arizona) a Las Cienegas National Conservation Area (LCNCA, 

Arizona; viz Obr.1). Jedná se o velmi odlišné biomy, u kterých zle předpokládat rozdílná 

enviromentální společenstva bakterií, které mohou ovlivnit mikrobiomy modelových 

organismů. Chaparral je travnatá texaská krajina s nízkými keři a stromy (průměrná roční 

vlhkost okolo 50%). Tato lokalita se částečně podobá LCNCA, kde je však výrazně nižší 

průměrná roční vlhkost v rozmezí 25-40%. UADS je součástí severní hornaté části Sonorské 

pouště s průměrnou roční vlhkostí 10-20%. Z těchto oblastí bylo z hnízd krys druhu Neotoma 

albigula sesbíráno 134 vzorků hematofágních a fytofágních členovců. Analýzy byly následně 

provedeny pro vzorky vždy z jednoho stanoviště a to buď pro vzorky se stejnou potravní 

specializací nebo vzorky fylogeneticky příbuzné. Konkrétně šlo o krevsající druhy z podčeledi 

Triatominae: Triatoma protracta, Triatoma rubida, Triatoma gerstaeckeri, Triatoma 

lecticularia. K analýzám byly vybrány triatomy, u kterých nebyla prokázána přítomnost 

Trypanozomy cruzi. Soubor vzorků triatom byl pro srovnání doplněn klíšťaty druhu 

Ornithodoros turicata (23 vzorků) a triatomám příbuzným fytofágním druhem ploštic Largus 

californicus (7 vzorků). Současně s těmito členovci byly analyzovány vzorky z prostředí, ve 

kterém se výše zmíněné organismy přirozeně vyskytují, a které mohou přímo ovlivňovat 

složení jejich mikrobiomu. Jednalo se o 8 vzorků dřeva, roztočů a prachu sesbíraných z hnízd 

Neotom. Podrobné informace o vzorcích, jsou shrnuty v příloze (Tab.P1). 

 



17 
 

 

Obr.1: Lokality sběru vzorků 

 

  Izolace DNA triatom pomocí DNeasy Blood and Tissue kits (Qiagen) proběhla z velké 

části z celých abdomenů, jelikož nebyly prokázány statisticky signifikantní rozdíly 

mezi mikrobiomovými profily ze střev a celých jedinců (Rodríguez-Ruano et al., 2018). Kit 

DNeasy Blood and Tissue kits (Qiagen) byl využit i pro izolaci DNA z ostatních jedinců 

(klíšťat, fytofágních ploštic). U druhů Largus californicus bylo pro izolaci použito pouze 

vypitvané střevo. Pro soubor enviromentálních vzorků byl použit kit MagAttract PowerSoil 

(Qiagen). Izolace DNA probíhala dle návodu poskytnutého výrobcem. Získaná DNA byla 

následně použitá jako templát pro přípravu amplikonových knihoven a ověření taxonomického 

zařazení vzorků pomocí amplifikace genu pro cytochrom b.  

 

 

3.2 PCR (Polymerázová řetězová reakce), elektroforéza, Sanger sekvenace 

 

 Metoda PCR s EMP primery (Caporaso et al., 2011) byla využita za účelem otestování 

kvality vyizolované DNA a pro ověření přítomnosti bakteriálního templátu. Následně byla 

provedena PCR reakce s primery amplifikující cytochrom b pro molekulární taxonomické 

zařazení jednotlivých vzorků. 

 PCR reakce byla připravena vždy o objemu 20 μl s využitím PPP Master Mixu (Top 

Bio). Informace o použitých EMP primerech (Caporaso et al., 2011) a cytochrom b primerech 

(Monteiro et al., 2003) jsou uvedeny v Tab.1. Pár primerů 7432F a 7433R pro gen cytB 
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nicméně nedokázal amplifikovat produkt v případě T. protracta, stejná problematika byla již 

dříve z cytB zaznamenána (Lyman DF et al., 1999). V důsledku toho byly vytvořeny 

alternativní primery Tpr_F a Tpr_R na základě dostupných T. protracta cytB sekvencí a 

sekvencí dalších druhů triatom z GenBank (Tab.1). Všechny PCR reakce probíhaly 

v Mastercycleru, ve kterém byl na základě použitých primerů zvolen vhodný program. 

Velikost získaných produktů reakce PCR byla následně ověřena na gelové elektroforéze. 

Pro účel gelové elektroforézy bylo 1-2 μl amplifikovaných PCR produktů smícháno 

společně s fluorescenčním barvivem SYBR Green (Invitrogen) a DNA Loading Dye (Thermo 

Scientific). Vzniklý roztok byl poté napipetován do 1% agarózového gelu. Velikost fragmentů 

jsem určila za pomoci 1kb DNA Ladderu (O´GeneRuler, Thermo Scinetific), který jsem také 

nanesla do jedné z jamek.  

Následně byly PCR produkty triatom a klíšťat sekvenované pro gen cytochrom b 

enzymaticky přečištěny exonukleázou Exo I (Thermo Scinetific) a alkalickou fosfatázou Fast 

AP (Thermo Scinetific). Ke každému produktu bylo přidáno 0,2 μl enzymu. Po přečištění 

v Mastercycleru bylo z každého PCR produktu odpipetováno 5 μl, ke kterému se následně 

napipetovalo 5 μl reverzního primeru. Výsledné produkty byly následně odeslány na Sanger 

sekvenaci. Výsledné nukleotidové sekvence byly poté zpracovány v programu Geneious.  

Na základě kvality byly sekvence v programu nejprve osekány a pomocí BLAST algoritmu 

porovnány s databází NCBI.  
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Tab.1: Přehled použitých primerů  

Primer Sekvence primeru (5´-3´) Zdroje Velikost 

produktu 

EMP F 

(515f) 

GTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

 

Caporaso et al., 

2011a 

⁓300-350 bp 

EMP R 

(806rB) 

GGACTACNVGGGTWTCTAAT 

 

Caporaso et al., 

2011a 

⁓300-350 bp 

 

7432 F GGACGWGGWATTTATTATGGATC Monteiro et al., 

2003 

663bp 

7433 R GCWCCAATTCARGTTARTAA Monteiro et al., 

2003 

663bp 

 

 

Tpr_F CCTACTATCCGCGGTTCCTT Brown et al.,      

2020 

380bp 

Tpr_R GGGATGGATCGGAGAATTGCG Brown et al., 

2020 

380bp 

PL1* (forward) GGAAGGAGCTGACGCGAGTT Caporaso et al., 

2011a 

1190bp 

PL2* 

 (reverse) 

GTTCAAGCTCGGAGAGTGTG Caporaso et al., 

2011a 

1190bp 

 

*PL1 má 96 různých variant lišících se 12 bp dlouhým Goley barcodem. PL2 má 5 variant 

lišících se 5 bp dlouhým barcodem 
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3.3 High troughtput amplikonové sekvenování  

 

3.3.1 Amplikonové knihovny 

 

S pomocí EMP protokolu (Earth Microbiome Project, http://www.warthmicrobi-

ome.org) byly sestaveny amplikonové knihovny 16S rRNA genu. Ve dvou amplikonových 

knihovnách vytvořených v průběhu dvou let byly produkty PCR ze 134 vzorků. Jedna kni-

hovna obsahovala vzorky z Texasu (T. gerstaeckeri, T. lecticularia, O. turicata). Druhá kni-

hovna se skládala výhradně ze setu arizonských vzorků triatom (T. protracta, T.rubida). Pro 

posouzení kvality a citlivosti sekvenovaní bylo použito 7 negativních kontrol a tři pozitivní 

kontroly. Pozitivní kontroly byly tvořeny mock komunitami, které jsou běžně komerčně do-

stupné (staggered s odlišným druhovým zastoupením jednotlivých bakterii a equal, kde je 

všech deset bakterií ve stejném poměru (ATCC® MSA-1000™, ATCC® MSA-1001™). Kni-

hovny byly postaveny Janem Zimou a odeslány na sekvenování na platformě Illumina MiSeq 

s použitím v2 kitu s 500 cykly čtení.  

Knihovny vznikly pomocí ,,dvojité barcodové strategie´´ (primery Tab.P2-P3). Každý 

PCR produkt měl unikátní kombinaci primerů. Pro sekvenaci 480 vzorků v jednom runu bylo 

použito 5 různých reversních primerů a 96 forwardových primerů. Výsledkem PCR byly am-

plikony o délce cca 500 bp (zahrnující adapter, barcode, primer a16S rRNA gen V4/V5 hy-

pervariabilní oblasti). Jelikož předešlé sekvenování hmyzích mikrobiomů s primery 

515F/926R vykazovalo nižší specifitu k 16S rRNA genům (vyšší specifita k hostitelské 18S 

rRNA), byl navržen 18S rRNA blokační primer. Blokační primer byl použit v desetkrát vyšší 

koncentraci než amplifikační primery tak, aby obsadil většinu nasedacích míst na genech 18S 

rRNA, se kterými reversní primer 926R může hybridizovat. PCR amplikony byly čištěny po-

mocí magnetických kuliček a ekvimolárně smíchány na základě koncentrace DNA.  Jelikož 

čištění úplně neodstranilo vysoké koncentrace blokačního primeru, byla knihovna purifiko-

vána pomocí Pippin Prep (Sage science), aby došlo k odstranění fragmentu DNA kratších než 

300 bp a delších než 1100 bp.  

 

 

 

 

 

http://www.warthmicrobiome.org/
http://www.warthmicrobiome.org/
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3.4 Zpracování dat 

 

  Primární zpracování souboru hrubých Illumina pair-end readu (kontrola kvality, páro-

vání, demultiplexování) proběhlo v programech Usearch v7.0.1001 (fastq_mergepairs with 

fastq_minovle set to 20; Edgar, 2013) a Qiime 1.8 (split_libraries_fastq.py with phred_qua-

lity_threshold set to 19; Caporaso et al., 2010b). Následně pomocí skriptu ,,derep_fulllength´´ 

(Usearch) byla data dereplikována, čímž byl zjištěn počet naprosto shodných sekvencí. Dále 

pomocí příkazu ,,sortbysize´´ došlo k seřazení datasetu, ze kterého byly následně odstraněny 

sekvence vyskytující se v setu pouze jednou. S využitím BLAST algoritmu a databáze SILVA 

123 bylo každé OTU taxonomicky zařazeno (Camacho et al., 2009, Quast et al., 2013). Poté 

byla tabulka OTU pomocí programu Qiime (Bokulich et al., 2013) filtrována. Při filtraci došlo 

k odstranění OTU s nízkou abundancí, nebakteriálních, mitochondriálních a chloroplastových 

OTU. Tři OTU, které byly indentifikovány jako kontaminující (tvořeny bakteriemi rodu 

Sphingomonas, Geobacillus) byly přítomny ve všech negativních kontrolách (celkové množ-

ství readů 223 ± 195) a z celého datasetu byly taktéž vyfiltrovány. Z datasetu bylo dále odstra-

něno 15 vzorků T. gerstaeckeri, jelikož měli nižší počet readů, než nastavenou hladinu zná-

hodnění. 

 

Pro posouzení cílů této práce byly vytvořeny různé datasety pro jednotlivé lokality a 

stanoviště (hnízda), ve kterých byly vzorky sbírány. Datasety, normalizované náhodným 

výběrem jednoho tisíce readů pro každý vzorek, byly následně analyzovány s maximálním 

počtem dostupných vzorků i v podobě podskupin náhodně vybraných dat s porovnatelným 

počtem jedinců. Následné analýzy bakteriálních společenstev proběhly v programu R studio 

(https://www.rstudio.com/) s vyžitím modulů pro mikrobiální ekologii, konkrétně modulu 

vegan (Oksanen et al, 2013). Pro posouzení diverzity byly využity indexy Richness a Shannon. 

Podobnosti mezi společenstvy jednotlivých lokalit byly analyzovány na základě Bray-Curtis 

distancí a vizualizovány pomocí Non-Metric Dimensional Scaling (NMDS, Minchin, 1987). 

Statistická významnost (ne)podobnosti mezi porovnávanými skupinami vzorků byla 

vyhodnocena pomocí funkce adonis (součást balíku vegan určeného pro běžné analýzy 

používané v mikrobiální ekologii, Oksanen et al.,2013) a Kruskal-Wallis testem pro porovnání 

rozdílu v indexech alfa diverzity. 

 

 

 

https://www.rstudio.com/
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4. Výsledky 
 

 

4.1 Templátová DNA a PCR 

  

 Amplifikace DNA 134 vzorků ploštic a klíšťat EMP primery proběhla úspěšně. DNA 

enviromentálních vzorků (2 vzorky roztočů, 3 vzorky dřeva, 3 vzorky prachu) se však ani po 

následných amplifikacích a čištěních nepodařilo získat. Vzhledem k absenci enviromentálních 

DNA neproběhly analýzy týkající se posouzení bakteriální složky na jednotlivé mikrobiomy.  

  

4.2 Sanger sekvenování 

  

Pro gen cytB se podařilo amplifikovat 134 vzorků. Na základě sekvenční shody jsem 

byla schopna určit jejich taxonomické zařazení. Sanger sekvenace byla zásadní u nedospělých 

instarů triatom, které nelze morfologicky určit. Výsledkem molekulární determinace je set čtyř 

druhů triatom, tj. T. gerstaeckeri (18), T. lecticularia (12), T.rubida (46), T.protracta (21), 

sedmi jedinců ploštic druhu Largus californicus, 23 klíšťat druhu Ornithodoros turicata 

zastoupených výhradně larválními instary (soubor vzorků viz Tab.P1). 

 

4.3 Amplikonové knihovny 

 

Průměrný počet sekvencí pro analyzované vzorky byl 13883. Z takzvaných mock 

komunit, tedy komunit se známým složením, které sloužily jako pozitivní kontroly, byly 

získány sekvence všech 10 bakteriálních druhů s abundancí srovnatelnou s jejich původním 

zastoupení v komerčně dodávaném DNA templátu. Mock komunity „staggered“ obsahovaly 

jak 2 bakteriální druhy s vysokou abundancí (40%), tak druhy zastoupené v extrémně nízkém 

množství (0,04% původního DNA templátu). Námi získaná amplikonová data dokázala 

v těchto pozitivních kontrolách odhalit i bakterie s nejnižší abundancí, tj. Bifidobacterium 

adolescentis a Deinococcus radiodurans. Předpokládáme proto, že data pro analyzované 

vzorky členovců představují jejich kompletní mikrobiom včetně bakteriálních taxonů s nižším 

zastoupením.  
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4.4 Druhová specifita mikrobiomů Triatom jejichž populace jsou ovlivňovány shod-

nými enviromentálními faktory  

 

 Podobnosti mikrobiomů triatom ze shodného prostředí byly posouzeny na jedincích 

druhu T. protracta a T. rubida z oblastí UADS (University Arizona Desert Station) a LCNCA 

(Las Cienegas National Conservation Area). Z mikrobiomových profilů triatom z obou lokalit 

je na první pohled patrná vysoká míra interindividuální variability (Obr.2-7). Oba druhy hostí 

jak společný bakteriální taxon (rod Mycobacterium), tak odlišná OTU s vysokou četností 

(například rod Dietzia a rod Proteiniphilum, Obr.P1). Analýzy diverzity proběhly nejprve pro 

kompletní set vzorků a poté pro subset s vyrovnaným zastoupením počtu jedinců přes 

jednotlivé instary.  

Analýzy celého datasetu T. protracta a T.rubida (UADS) ukázaly nesignifikantní 

rozdíly v alfa diverzitě (Shannon, Kruskal-Wallis test: P = 0,029 a Richness, Kruskal-Wallis 

test: P =  0,037).V subsetu s vyrovnaným zastoupením vzorků ukázaly analýzy signifikantní 

rozdíly pouze v prosté bohatosti mikrobiomů (Richness, Kruskal-Wallis test: P = 0,001; 

Obr.2) 

 

 

  Obr.2: Richness index mikrobiomů kalkulovaný pro vyrovnané skupiny vzorků T. protracta 

a T. rubida z lokality UADS.  
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Porovnání Richness indexu diverzity mikrobiomů mezi T. protracta a T.rubida 

z oblasti LCNCA neodhalilo signifikatní rozdíly (Kruskal-Wallis test: P = 0.441). Pouze při 

porovnání hodnot Shannon indexů mezi jedinci z analyzovaných druhů byl zaznamenán 

signifikantní rozdíl (Kruskal-Wallis test: P = 0,004; Obr.3). Analýzy subsamplovaného 

datasetu potvrdily signifikantní rozdíl mezi hodnotami Shannon indexů pro mikrobiomy T. 

rubida a T. protracta pouze na nižší hladině významnosti 95% (Richness, Kruskal-Wallis 

P=0,136; Shannon, Kruskal-Wallis P= 0,040). 

 

 

Obr.3: Shannon index diversity mikrobiomů pro celý dataset T. protracta a T.rubida z 

oblasti LCNCA. 

  

Mikrobiomy analyzovaných druhů z UADS a LCNCA se od sebe signifikatně liší 

především svou vzájemnou podobností, tj. distancemi v klastrovací analýze (Obr.4-7). Pro 

jedince z oblasti UADS (celý dataset) analýza NMDS ukazuje signifikantní rozdíly na hladině 

významnosti 99% (adonis, R2=0,04, p<0,004; Obr.4). Analýza subsetu s vyrovnaným 

zastoupením vzorků opět ukazuje signifikantní výsledky, ale na nižší hladině významnosti 

(adonis, R2=0,04, p<0,022; Obr.5).  
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Obr.4: NMDS analýza mikrobiomů druhů T. protracta a T. rubida z lokality UADS pro celý 

dataset. Elipsy jsou statisticky signifikantní na hladině významnosti 95% 

 

  

 

 

Obr.5: NMDS analýza mikrobiomů druhů T. protracta a T. rubida pro vyrovnaný dataset 

vzorků z UADS. Elipsy jsou statisticky signifikantní na hladině významnosti 95%. 
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Signifikatní mezidruhové rozdíly na hladině významnosti 99% byly nalezeny i mezi 

jedinci T. protracta a T. rubida pocházející z LCNCA. Statisticky signifikantní rozdíly byly 

potvrzeny jak pro kompletní, tak pro subsamplovaný dataset těchto vzorků (adonis, R2=0,05, 

p<0,001; Obr.6 a 7). 

 

 

 

Obr.6: NMDS analýza celého datasetu mikrobiomů druhů T. protracta a T. rubida z lokality 

LCNCA. Elipsy jsou statisticky signifikantní na hladině významnosti 95%. 
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Obr.7: NMDS analýza vyrovnaného datasetu druhů T. protracta a T. rubida z lokality 

LCNCA. Elipsy jsou statisticky signifikantní na hladině významnosti 95%.   
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4.5 Konvergence mezi mikrobiomy analyzovaných členovců 

 

Na druhém datasetu (vzorky z Chaparralu) jsem posuzovala možnou konvergenci 

mikrobiomu u nepříbuzných druhů hematofágních členovců. Statistické analýzy vzorků 

z Chaparralu prokázaly signifikantní rozdíly jak pro mikrobiomy analyzovaných druhů 

(adonis, R2=0,47, p<0,001; Obr.8), tak mezi mikrobiomy skupin specializujících se na 

hematofágii a fytofágním druhem ploštice Largus californicus (adonis, R2=0,18, p<0,001). 

Z výsledků z oblasti Chaparral vyplývá, že jsou mikrobiomy studované komunity zásadně 

ovlivněny druhem a potravní specializací hostitele (Obr.9).  

 

 

Obr.8: Alfa diverzitní indexy (Richness, Shannon) mikrobiomů u jednotlivých analyzovaných 

druhů bezobratlých. 
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A 

B          

           

Obr.9: NMDS analýzy pro hematofágní a fytofágní druhy z oblasti Chaparral. A: signifikantní 

rozdíly mezi druhy specializující se na fytofágii a hematofágii. B: signifikantní rozdíly 

mikrobiomů analyzovaných druhů. 
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Z mikrobiomových profilu je zřejmá druhová specifita. Mikrobiomy jednotlivých 

hostitelských druhů jsou dominovány odlišnými bakteriálními taxony. Pro fytofágní druh 

Largus californicus je dominujícím rod Acinetobacter, Bartonella a Burkholderia. U druhu 

Ornithodoros turicata je v největší míře zastoupený rod Coxiella. U zástupců Triatoma 

gertaeckeri je hlavním rodem Bacillus, Streptomyces. Naproti tomu u T. lecticularia dominuji 

bakteriální rody Dietzia, Mycobacterium a Acinetobacter (Obr.10). Z výsledků analýz je 

patrná konvergence mikrobiomu nepříbuzných hematofágních druhů, u kterých jsou sice 

odlišné dominující bakterie, ale sdílejí poměrně vysoké množství OTU (Tab.P4) V největší 

míře jsou zde zastoupeny druhy patřící do skupin Proteobacteria, Actinobacteria, Firmicutes, 

Sphingobacteriia, Flavobacteriia.  

 

 

Obr.10: Složení mikrobiomu jednotlivých analyzovaných druhů členovců (zleva Largus 

californicus, Ornithodoros turicata, T. gersteackeri, T. lecticularia) z oblasti Chaparral. 

Barevně odlišeno je prvních 20 nejpočetněji zastoupených bakteriálních taxonů. 
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5. Diskuze 
 

5.1 Mikrobiomové profily Triatom, jejichž populace jsou ovlivňovány shodnými envi-

romentálními faktory.  

 

 Z výsledků statistických analýz plyne, že se mikrobiomy druhů T. protracta a T. rubida 

od sebe signifikantně liší, přestože analyzovaní jedinci pocházejí ze stejných stanovišť a 

získávají potravu z totožných hostitelů, hlodavců Neotoma albigula (Obr. 2-7). Z toho 

vyplývá, že shodné enviromentální faktory nemusí mít na složení mikrobiomu zásadní vliv.  

Hlavní roli v determinanci mikrobiomového profilu hraje zejména druhová příslušnost 

triatom. V principu to může být způsobeno například vertikálním přenosem bakterií nebo 

odlišnou schopností různých druhů triatom přijímat bakterie z prostředí a začleňovat je do 

svého mikrobiomu.  

 Triatomy nemají typický vertikální přenos symbiontů, jako je to u jiných zástupců 

hematofágů. Můžeme spekulovat, zda by mohlo jít o nepřímou vertikální transmisi. Nepřímá 

transmise byla popsána u druhu R. prolixus a bakterií Rhodococcus, kdy potomci získávají 

symbionta skrze výkaly svých rodičů (Eichler & Schaub, 2002). Další možností by mohl být 

zisk symbionta z prostředí (z půdy, z vajec), podobně jako u jiných druhů ploštic. Například 

u zástupce Pyrrhocoris apterus, byl zaznamenán přenos symbionta Coriobacterium 

glomerans skrze povrch vajíček. Dospělé samice během kladení vajíček aplikuje na jejich 

povrch bakterii, která je později vychytaná potomkem. Povrchová sterilizace vajíček vedla 

k tomu, že potomci zmíněného symbionta ve svém mikrobiomu neměli. Tímto způsobem byla 

potvrzena teorie přenosu bakterie nepřímou vertikální trasmisí přes povrch vajec (Kaltenpoth 

et al., 2009). Dalším příkladem může být Riptortus clavatus (Alydidae) a symbiont rodu 

Burkholderia. Po řadě pokusů bylo zjištěno, že nymfy po každou generaci získávají symbionta 

z prostředí, konkrétně z půdy v lokalitách výskytu hmyzu (Kikuchi et al., 2007).    

U druhu T. rubida dominoval bakteriální rod Dietzia. Bakterie rodu Dietzia jsou 

oportunními patogeny, z čehož můžeme usuzovat, že tuto bakterii získají triatomy během sání 

krve na infikovaném hostiteli nebo z prostředí, ve kterém se vyskytují (Koerner et al.,2009). 

U několika jedinců T. protracta byl výskyt rodu Dietzia také zaznamenán, otázkou ale zůstává, 

zda v mikrobiomu tohoto druhu zastává nějakou funkční roli nebo se jedná jen o náhodnou 

infekci. Dominujícím rodem byl totiž u T. protracta rod Proteiniphilum.  
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Výskyt bakterií rodu Dietzia byl i u dalších druhů triatom zaznamenán. S největší 

pravděpodobností má tedy v jejich mikrobiomu důležitou funkční roli (Waltmann et al., 2019). 

Tento bakteriální rod byl pozorován například u druhu T. maculata, u kterého patřil mezi rody 

s největším zastoupením v mikrobiomu (Montoya-Parras, 2019). Výskyt těchto bakterií byl 

dále zaznamenám i u dalších hematofágních hostitelů jako jsou mouchy tsetse a komáři 

(Malele et al., 2018; Yadav et al., 2018). 

 Rod Mycobacterium byl rodem vyskytujícím se u obou zástupců triatom. U ploštic 

druhu Rhodnius prolixus byla prokázána přítomnost Mycobacterium leprae ve výkalech (Da 

Silva Neumann et al., 2018), nicméně jsem nedokázala určit přesně druhovou příslušnost 

nalezeného OTU a je tedy otázkou, zda se jednalo o tento patogen. Výskyt této bakterie byl 

studován i u dalších krevsajících zástupců klíšťat a komárů (Wallace et al., 2010; Yadav et al., 

2015; Budachetri et al., 2016). Z jiných hematofágních systémů jsou známy evoluční scénáře 

pro vývoj symbiotických asociací s bakteriemi, které byly hostitelem získány z nasáté krve 

(Peacock et al., 2012). Z krátkých amplikonů v této práci nemůžeme posoudit, zda se v případě 

bakterií Dietzia a Mycobacterium jedná o symbionty, které zastávají v mikrobiomu nutriční či 

jinou funkci. Abychom byli schopni určit jejich skutečný význam je zapotřebí 

metagenomických a metatranskriptomických nástrojů.  

Pro posouzení vlivu bakteriální složky prostředí bylo nutné vyizolovat DNA 

z environmentálních vzorků. Bohužel se izolace DNA ani přes opětovné pokusy izolace, 

následné precipitace alkoholem a přečištění nezdařila, z tohoto důvodu jsem vliv prostředí 

nebyla schopna analyzovat. 

 

 

5.2 Konvergence mezi mikrobiomy členovců. 
 

 Taxonomické a/ nebo funkční konvergence střevních mikrobiomů, na které působí 

stejné selekční tlaky, byly potvrzeny u rozmanité škály vzdáleně příbuzných obratlovců i 

bezobratlých. Častým determinantem konvergence je úzce specializovaná potravní strategie 

(myrmekofágie, herbivorní a karnivorní savci, Delsuc et al., 2014; Muegge et al., 2011). U 

myrmekofágních savců (živící se pouze mravenci) bylo pozorováno obdobné složení mikro-

biomu i u vzdáleně příbuzných druhů (Delsuc et al., 2014). Další zaznamenané konvergence 

byly i u druhů s úzce vymezeným potravním zdrojem. Po srovnání střevních mikrobiomů 

dvou druhů pand živících se výhradně bambusem s masožravými příbuznými, byly zjištěny 

shody ve struktuře mikrobiomu mezi býložravci (Huang et al., 2021).  
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V rámci bezobratlých byly podobné funkční konvergence popsané například u mravenců a 

termitů žijících v symbióze s houbami. Mezi jimi sdílené bakteriální rody patří Enterobacter, 

Rahnella a Pseudomonas (Aylward et al., 2014; Barcoto, 2017).   

 Hematofágie patří mezi úzce specializované potravní strategie využívané několika 

skupinami bezobratlých. Jelikož je krev jako potrava chudá na vitamíny skupiny B, předpo-

kládáme, že symbiotické bakterie, případně celé mikrobiomy hematofágních členovců plní 

obdobnou nutriční funkci, kdy poskytnou hostiteli esenciální vitamíny. Tento předpoklad je 

zatím podpořen značnou podobností genomů obligátních symbiotických bakterií much 

tsetse, vší, klošů ale i zcela nepříbuzných pijavic rodu Haementeria officinalis (Manzano-

Marín et al., 2015). V rámci celých mikrobiomů asociovaných s obligátními či příležitost-

nými hematofágy, nebyly taxonomické a funkční konvergence podrobně studovány. Mnou 

analyzovaný dataset, pocházející z jediného stanoviště v oblasti Chapparal, byl cíleně sesta-

ven za účelem rozlišení dvou faktorů, které mohou determinovat charakteristiky mikrobi-

omu, tj. fylogenetický původ hostitele a jeho potravní specializace. 

Mezi krevsajícími členovci jsem zaznamenala značné množství sdílených OTU 

(Tab.P4). Můžeme tedy předpokládat, že i v tomto případě dochází u mnou studovaných 

bezobratlých ke konvergenci na základě stejné potravní specializace (Obr.11). Z Obr. 11 je 

patrné, že fylogenetická příbuznost hostitelů s odlišnou potravní strategií neovlivňuje 

podobnost jejich mikrobiomu. Na druhou stranu je možné, že byly sdílené bakterie získány při 

sání ze stejného hostitele Neotoma albigula. Pro potvrzení platnosti patternu sdíleného 

mikrobiomu je potřeba metaanalýzy přes širší set hematofágních členovců. 
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Obr. 11: Ekologické a fylogenetické determinanty mikrobiomu členovců. 

 

 

 Sdílené OTU analyzované pro krevsající hostitele lze nalézt i u řady jiných 

hematofágů. Zajímavým příkladem je gramnegativní bakterie rodu Bordetella. Některé 

zástupce tohoto rodu řadíme k lidským patogenům. Bordetella pertussis je původcem černého 

kašle a byl dříve izolován například ze vší (Majid et al., 2020). Mezi sdílené OTU s vysokou 

četností patří i gramnegativní bakterie rodu Pseudomonas, Stenotrophomonas a grampozitivní 

Staphylococcus. Tyto rody byly zaznamenány v mikrobiomu blech (Murrell et al., 2003). 

Dalším příkladem jsou gramnegativní bakteriální rody Flavobacterium a Acinetobacter běžně 

se vyskytující v půdě a vodě. Podobně jako Oxalobacteraceae, Roseomonas, Tatumella, 

Mesorhizobium, Flavobacterium, Agrococcus, Sphingobacterium, Escherichia-Shigella, 

Massilia, Serratia a Chyseobacterium, byly i tři výše zmíněné taxony popsány v 

mikrobiomech komárů (Kämpfer et al., 2010; Apte-Deshpande et al., 2012; Duguma et al., 

2013; Minard et al., 2013a; Minard et al, 2013b; Chen et al., 2014; Chandler et al., 2015; Ngo 

et al., 2015; Buck et al., 2016; Yadav et al., 2018; Gao et al., 2020). K dalším sdíleným rodům 

patří i grampozitivní Corynebacterium, který je taktéž součástí mikrobiomu komárů (Verhulst 

et al., 2010). Bakteriální rod Nubsella byl recentně identifikován v mikrobiomu pijavic 

(McClure et al., 2021).   
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6. Závěr 
  

 Tato práce přinesla nové poznatky mikrobiálních profilů triatom (T. rubida, T. 

protracta) ze Spojených států. Z výsledků analýz byly získané sdílené OTU mezi vybranými 

krevsajícími zástupci ploštic a klíšťat. Je zde tedy předpoklad, že by mohlo jít o taxonomickou 

konvergenci mezi mikrobiomy nepříbuzných krevsajících členovců. Nicméně pro definitivní 

potvrzení popsaného patternu jsou nutné rozsáhlejší analýzy.  
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8. Přílohy 
 
 

Tab.P1: Soubor vzorků 

Pracovní název Taxonomie Řád Instar Místo sběru Templát Potrava 

CH2H7 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T18 Ornithodoros turicata Ixodida L1 Chaparral celé tělo krev 

CH2H1 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T2 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2H2 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T3 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2H3 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T6 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2H4 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T16 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2H5 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T17 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2H6 Largus californicus Hemiptera L6 Chaparral střevo rostlinné šťávy 

CH2T10 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T11 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T19 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T22 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T15 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T23 Ornithodoros turicata Ixodida L1_L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T9 Ornithodoros turicata Ixodida L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T13 Ornithodoros turicata Ixodida L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T14 Ornithodoros turicata Ixodida L2 Chaparral celé tělo krev 

CH2T1 Ornithodoros turicata Ixodida L2_L3 Chaparral celé tělo krev 

CH2T7 Ornithodoros turicata Ixodida L2_L3 Chaparral celé tělo krev 

CH2T12 Ornithodoros turicata Ixodida L2_L3 Chaparral celé tělo krev 

CH2T20 Ornithodoros turicata Ixodida L2_L3 Chaparral celé tělo krev 

CH2T21 Ornithodoros turicata Ixodida L2_L3 Chaparral celé tělo krev 

CH2T4 Ornithodoros turicata Ixodida L3_L4 Chaparral celé tělo krev 

CH2T5 Ornithodoros turicata Ixodida L3_L4 Chaparral celé tělo krev 

CH2T8 Ornithodoros turicata Ixodida L3_L4 Chaparral celé tělo krev 

2CH49G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L5 Chaparral střevo krev 

2CH08A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH48A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L1 Chaparral abdomen krev 

2CH19G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L3 Chaparral abdomen krev 

2CH20G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L3 Chaparral abdomen krev 

2CH22G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L3 Chaparral abdomen krev 

2CH31G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L3 Chaparral abdomen krev 

2CH32G Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L3 Chaparral abdomen krev 
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Pracovní název Taxonomie Řád Instar Místo sběru Templát Potrava 

2CH10A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH11A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH13A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH15A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH24A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH37A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH55A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH56A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

2CH05A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L1 Chaparral abdomen krev 

2CH12A Triatoma gerstaeckeri Hemiptera L1 Chaparral abdomen krev 

2CH04G Triatoma lecticularia Hemiptera L6 Chaparral střevo krev 

2CH28G Triatoma lecticularia Hemiptera L6 Chaparral střevo krev 

2CH39G Triatoma lecticularia Hemiptera L5 Chaparral střevo krev 

2CH51G Triatoma lecticularia Hemiptera L5 Chaparral střevo krev 

2CH41G Triatoma lecticularia Hemiptera L4 Chaparral střevo krev 

2CH42G Triatoma lecticularia Hemiptera L4 Chaparral střevo krev 

2CH43G Triatoma lecticularia Hemiptera L4 Chaparral střevo krev 

2CH44G Triatoma lecticularia Hemiptera L4 Chaparral střevo krev 

2CH06G Triatoma lecticularia Hemiptera L3 Chaparral střevo krev 

2CH07G Triatoma lecticularia Hemiptera L3 Chaparral střevo krev 

2CH45G Triatoma lecticularia Hemiptera L3 Chaparral střevo krev 

2CH46A Triatoma lecticularia Hemiptera L2 Chaparral abdomen krev 

TU31i6A2 Triatoma protracta Hemiptera L6 UADS abdomen krev 

TU52i6A3 Triatoma protracta Hemiptera L6 UADS abdomen krev 

TU53i6A0 Triatoma protracta Hemiptera L6 UADS abdomen krev 

TU28i5A1 Triatoma protracta Hemiptera L5 UADS abdomen krev 

TU35i5A1 Triatoma protracta Hemiptera L5 UADS abdomen krev 

TU69i6A1 Triatoma protracta Hemiptera L6 UADS abdomen krev 

TU49i4A2 Triatoma protracta Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU71i5A1 Triatoma protracta Hemiptera L5 UADS abdomen krev 

TU81i5A0 Triatoma protracta Hemiptera L5 UADS abdomen krev 

TU49i4B1 Triatoma protracta Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU58i3A1 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU59i3A3 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU62i3A2 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU66i3A1 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU50i3A3 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU50i3C3 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU56i3B3 Triatoma protracta Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU84i2A0 Triatoma protracta Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU1i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU38i4A2 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU47i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU48i4A1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 
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Pracovní název Taxonomie Řád Instar Místo sběru Templát Potrava 

TU64i4A2 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU74i4A1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU2i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU36i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU36i4B3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU36i4C3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU37i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU37i4B3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU39i4B1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU39i4C1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU54i4A3 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU54i4B2 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU55i4A1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU55i4B1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU55i4C1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU55i4D1 Triatoma rubida Hemiptera L4 UADS abdomen krev 

TU4i3A3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU5i4A1 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU65i3A2 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU67i3A2 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU30i3A3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU30i3D3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU30i3E3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU30i3F3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU40i3A3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU40i3B3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU41i3B2 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU50i3B3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU56i3C3 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU57i3A1 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU57i3B1 Triatoma rubida Hemiptera L3 UADS abdomen krev 

TU60i2A3 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU60i2B3 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU60i2C3 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU60i2D2 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU68i2A2 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU68i2C2 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

TU68i2D2 Triatoma rubida Hemiptera L2 UADS abdomen krev 

LC35i5A3 Triatoma protracta Hemiptera L5 LCNCA abdomen krev 

LC34i5A1 Triatoma protracta Hemiptera L5 LCNCA abdomen krev 

LC36i4A1 Triatoma protracta Hemiptera L4 LCNCA abdomen krev 

LC32i5A1 Triatoma rubida Hemiptera L5 LCNCA abdomen krev 

LC33i2A3 Triatoma rubida Hemiptera L2 LCNCA abdomen krev 

LC33i2B3 Triatoma rubida Hemiptera L2 LCNCA abdomen krev 
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Pracovní název Taxonomie Řád Instar Místo sběru Templát Potrava 

LC33i2C3 Triatoma rubida Hemiptera L2 LCNCA abdomen krev 

U2V33 prach - - LCNCA - - 

U3V34 dřevo - - LCNCA - - 

U4V35 roztoči - - LCNCA - - 

 

 

Tab.P2: Forward primery pro amplikonové knihovny 

Forward 

primer Sekvence 

515rcbc0 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAGCCTTCGTCGCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc1 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTCCATACCGGAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc2 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAGCCCTGCTACATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc3 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCCTAACGGTCCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc4 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGCGCCTTAAACTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTATGGTACCCAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc6 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTACAATATCTGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc7 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATTTAGGTAGGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc8 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGACTCAACCAGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc9 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGCCTCTACGTCGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc10 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACTACTGAGGATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc11 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATTCACCTCCTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc12 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGTATAAATGCGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc13 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTATGCTGCAACACTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc14 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACTCGCTCGCTGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc15 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTTCCTTAGTAGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc16 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGTCCGTATGAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc17 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACGTGAGGAACGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc18 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGGTTGCCCTGTATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc19 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCATATAGCCCGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc20 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGCCTATGAGATCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc21 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCAAGTGAAGGGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc22 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCACGTTTATTCCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc23 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTAATCGGTGCCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc24 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGACTAATGGCCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc25 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGGGACACCCGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc26 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTGTCTATACTATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc27 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTATGCCAGAGATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc28 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGTTTGGAATGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc29 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAAGAACTCATGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc30 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGATATCGTCTTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc31 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGGTGACCTACTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc32 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATGCGCGTATATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc33 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTTGATTCTTGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc34 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGAAATCTTGAAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc35 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGAGATACAGTTCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc36 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTGGAGTCTCATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 
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515rcbc37 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACCTTACACCTTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc38 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTAATCTCGCCGGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc39 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTATCTAGTGGCAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc40 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACGCTTAACGACTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc41 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTACGGATTATGGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc42 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTATACATGCAAGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc43 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTTAGTGCAGAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc44 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATCTTGCGCCGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc45 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAGGATCAGGGAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc46 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATAACTAGGGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc47 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTATTGCAGCAGCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc48 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGATGTGCTAAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc49 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTAGTAGACCATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc50 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAGTAAAGATCGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc51 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTCGCCCTCGCCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc52 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTCTCTTTCGACATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc53 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACATACTGAGCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc54 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTTGATACGATGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc55 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTCAACGCTGTCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc56 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGAGACCCTACATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc57 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACTTGGTGTAAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc58 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTATTACGTATCATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc59 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCACGCAGTCTACTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc60 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGTGCACGCCATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc61 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCCGGACAAGAAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc62 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTTGCTGGACGCTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc63 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTACTAACGCGGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc64 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGCGATCACACCTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc65 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCAAACGCACTAATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc66 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGAAGAGGGTTGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc67 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGAGTGGTCTGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc68 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTTACACAAAGGCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc69 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACGACGCATTTGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc70 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTATCCAAGCGCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc71 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAGAGCCAAGAGCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc72 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGGTGAGCAAGCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc73 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTAAATATACCCTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc74 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTTGCGGACCCTATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc75 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTCGTCCAAATGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc76 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGCACAGTCGCTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc77 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTTACTGTGGCCGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc78 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGGTTCATGAACATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc79 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTAACAATAATTCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc80 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTTATTAAACGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc81 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGCTCGAAGATTCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc82 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTATTTGATTGGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc83 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGTCAAAGTGACTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 
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515rcbc84 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCTATGTATTAGTTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc85 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACTCCCGTGTGATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc86 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGGTATAGCAATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc87 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGACTCTGCTCAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc88 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTCATGCTCCAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc89 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTACCGAAGGTATTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc90 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTTGAGTATGAGTATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc91 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTAATGGTTCAGCATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc92 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGAACCAGTACTCTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc93 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTCGCACCCATACATATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc94 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTGTGCCATAATCGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

515rcbc95 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCTACTCTTACTTAGTATGGTAATTGTGTGYCAGCMGCCGCGGTAA 

 

 

Tab.P3: Reverse primery pro amplikonové knihovny 

Reverse Sekvence 

926rcbc0 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATACCTCAGTCAGCCAGCCCCGYCAATTYMTTTRAGTTT 

926rcbc6 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATATCAGAGTCAGCCAGCCCCGYCAATTYMTTTRAGTTT 

926rcbc2 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCCAGCAGTCAGCCAGCCCCGYCAATTYMTTTRAGTTT 

926rcbc3 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTACTAAGTCAGCCAGCCCCGYCAATTYMTTTRAGTTT 

926rcbc12 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATATTGAAGTCAGCCAGCCCCGYCAATTYMTTTRAGTTT 
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Obr.P1: Mikrobiomové profily T. protracta a T. rubida z lokalit LCNCA a UADS 
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Obr. P2: Složení mikrobiomů analyzovaných vzorků v lokalitě Chaparall 
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Tab.P4: Sdílené OTU u analyzovaných druhů hematofágů 

OTU Taxonomie OTU Taxonomie 

OTU_103 Bordetella (Betaproteobacteria) OTU_263 Devosia (Alphaproteobacteria) 

OTU_104 Luteimonas (Gammaproteobacteria) OTU_264 Novosphingobium (Alphaproteobacteria) 

OTU_1054 Microbacterium (Actinobacteria) 

 

OTU_292 Oxalobacteracea (Betaproteobacteria) 

OTU_112 Pseudomonas (Gammaproteobacteria) 

 

OTU_298 Corynebacterium (Actinobacteria) 

OTU_114 Flavobacterium (Flavobacteriia) OTU_306 Microbacterium (Actinobacteria) 

 

OTU_129 Rhodobacteraceae (Alphaprotobacteria) OTU_31 Pseudomonas (Gammaproteobacteria) 

OTU_13 Acinetobacter 

(Gammaproteobacteria) 

OTU_323 Sphingobacterium (Sphingobacteriia) 

OTU_131 Sphingomonas (Alphaproteobacteria) OTU_349 Roseomonas (Alphaproteobacteria) 

OTU_139 Comamonadaceae (Betaproteobacteria) OTU_362 Chryseobacterium (Flavobacteriia) 

OTU_1637 Chroococcidiopsis (Cyanobacteria) OTU_4 Staphylococcus (Firmicutes) 

OTU_19 Tatumella (Gammaproteobacteria) OTU_434 Altererythrobacter (Alphaproteobacteria) 

OTU_191 Mesorhizobium (Alphaproteobacteria) OTU_457 Sphingomonas (Alphaproteobacteria) 

OTU_2 Enterococcus (Firmicutes) OTU_495 Sphingobacterium (Sphingobacteriia) 

OTU_217 Flavobacterium (Flavobacteriia) OTU_50 Stenotrophomonas (Gammaproteobacteria) 

OTU_224 Methylobacterium (Alphaproteobacteria) OTU_51 Rhizobium (Alphaprotebacteria) 

OTU_228 Sphingomonas (Alphaproteobacteria) OTU_54 Chryseobacterium (Flavobacteriia) 

OTU_23 Acinetobacter (Gammaproteobacteria) OTU_552 Agrococcus (Actinobacteria) 

OTU_237 Lysinibacillus (Bacilli) OTU_56 Sphingobacterium (Sphingobacteriia) 

OTU_25 Rhodobacter (Alpahaproteobacteria) OTU_58 Chryseobacterium (Flavobacteriia) 

OTU_259 Roseomonas (Alphaproteobacteria) OTU_612 Polyangiaceae (Deltaproteobacteria) 

OTU_7 Escherichia-Shigella (Gammaproteobacteria) OTU_62 Massilia (Betaproteobacteria) 

OTU_70 

 

Nubsella (Sphingobacteriia) OTU_989 Serratia (Gammaproteobacteria) 

 


