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Endosymbiotické bakterie asociované s domacimi roztoci

Abstrakt

Prachovi a skladistni roztoci (Acari) jsou pro Clovéka vyznamni z hlediska jejich
schopnosti produkovat alergeny. Tito rozto€i vstupuji do fady symbiotickych vztaht
s nejrizn€j§imi bakterialnimi rody, mezi nejCastéjsi patii intracelularni bakterie Cardinium,
Wolbachia a stievni bakterie Bartonella. Cardinium je gram-negativni bakterie z kmene
Bacteroidetes. Zije endosymbiotickym/endoparazitickym zplisobem Zivota a naléza
se primarné ve tkanich reproduk¢nich organt svého hostitele, coz i umoziuje jeji vertikalni
pfenos z matky na potomstvo. Zaroven je k nalezeni v dal§ich somatickych tkanich roztoct
a pozorovan byl i horizontalni pfenos. Napada celé spektrum ¢lenovct (Arthropoda), vcetné
domacich rozto®d. Radi se mezi reprodukéni parazity a ve svém hostiteli zpasobuje
cytoplazmatickou inkompatibilitu, partenogenezi a feminizaci. Gram-negativni bakterie
Wolbachia  se  ftadi do tfidy  Alphaproteobacteria.  Jedna  se  rovnéz
o endosymbioticky/endoparaziticky organismus, ktery se nachéazi témér ve vSech typech
tkanich svého hostitele. Pfenasena je, stejné tak jako v ptipadé Cardinium, primarné vertikalné
pres matku na potomstvo, ale byl pozorovan i1 pfenos horizontalni. Je fazena mezi reprodukcni
parazity a mezi jeji zpusoby manipulace hostitelem se fadi cytoplazmaticka inkompatibilita,
partenogeneze, feminizace a ,male-killing”. Bartonella je rod gram-negativnich bakterii
ze tfidy Alphaproteobacteria. Od té doby, kdy byla poprvé popsana v roce 1909, drtiva vétsSina
vyzkumu byla zaméfenych na druhy, které jsou hematotropnimi parazity savci (Mammalia),
veetné Cloveéka. Tyto druhy jsou pfenaseny hematofagnim hmyzem na finalniho hostitele.
Az v poslednich dvou desetiletich se vyzkum zaméfil 1 na vyskyt a vyznam bakterie Bartonella
u clenovcel, jenz se nezivi krvi savel, tedy 1 domacich roztocu. Zde jeji tloha, vyplyvajici
z nedavnych studii, spociva v recyklaci dusikatého odpadu a rozkladu sekundarnich metabolit
rostlin ve stfevu svého hostitele. Tato bakalaiska prace poskytuje kompilaci informaci
o biologii a ekologii endosymbiotickych bakteriich Cardinium, Wolbachia a stfevni bakterie
Bartonella u skladistnich a domacich roztocu.

Klic¢ova slova: roztoci, endosymbiotické bakterie, Bartonella, Wolbachia, Cardinium



Endosymbiotic bacteria associated with house mites

Abstract

Stored product and house dust mites are of medical importance for human due to their
allergen production. These mites have number of symbiotic relationships with a variety of
bacterial genera, the most known are intracellular parasites Cardinium and Wolbachia and gut
symbiont Bartonella. Cardinium is a gram-negative bacteria from the strain Bacteroidetes. It is
an endosymbiotic organism and is located in the reproductive organs tissues, which also allows
its vertical transmission from mother to offspring. It can be also found in other somatic tissues
of its host and horizontal transmission has been observed. Bacteria infects whole spectrum of
arthropods, including mites. It is a reproductive parasite causing cytoplasmic incompatibility,
parthenogenesis and feminization in its host. Gram-negative bacteria Wolbachia belongs to the
class Alphaproteobacteria. The mode of life is endosymbiotic/endoparasitic, similar as
Cardinium. The bacterium have been found in almost all types of somatic tissues of its host. As
in the case of Cardinium, it is primarily transmitted vertically through mother to offspring, but
horizontal transmission has also been observed. It is considered a reproductive parasite and its
methods of host manipulation include cytoplasmic incompatibility, parthenogenesis,
feminization and , male-killing“. Bartonella is a genus of gram-negative bacteria in the class
Alphaproteobacteria. Since it was first described in 1909, the majority of researches has focused
in species that are hematotropic parasites of mammals, including humans. These species are
transmitted by hematophagous insects to the final host. Only in the last two decades has the
research focused in the occurrence and significance of the bacteria in arthropods that do not
feed on the blood of mammals, hence the domestic mites. Based on recent studies, its role is to
recycle nitrogenous waste and to degrade the secondary plant metabolites in gut of its host. This
thesis provides a review of the occurence, biology and ecology of Cardinium, Wolbachia and
Bartonella in stored product and house mites.

Keywords: mites, endosymbiotic bacteria, Bartonella, Wolbachia, Cardinium
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1 Uvod

Rad rozto&i (Acari) se fadi do tiidy pavoukovci (Arachnida), podkmen klepitkatci
(Chelicerata), kmen clenovci (Arthropoda) (Chaisiri et al. 2015). Pfestoze bylo popsano témer
48 200 druht roztoct (Halliday et al. 2000), ma se za to, ze jich na svété existuje az pul milionu
(Kettle 1984). Domaci roztoc¢i obyvaji vSechna prostiedi spojena s clovékem, jako naptiklad
domy, nabytek ¢ sklady potravin (Spieksma 1997). Rad rozto¢i (Acari) je jedna z nejvétsich
a nejvice biologicky rtiznorodych skupin ze tfidy pavoukovct (Arachnida) (Evans 1992).
Roztoci jsou také Casto prehlizenymi vektory onemocnéni v porovnani s klis§t'atovei (Ixodida)
¢i s jinym hematofagnim hmyzem, ackoli u jedinct vyskytujicich se v pfitomnosti obratlovct
(Vertebrata) byla nalezena fada patogennich bakterii, a to konktréné u nadceledi:
Dermanyssoidea, Acaroidea, Cheyletoidea a Trombiculoidea. Z divodu jeji vyznamnosti pro
lidské zdravi, se nejvice vyzkumi zaméfuje ve spojitosti s rozto€i na bakterii Orientia
tsutsugamushi, ktera je puvodcem onemocnéni kiovinny tyfus. Tato bakterie z ftadu
Rickettsiales se nachazi u larev roztoct fadu Trombiculidae (Chaisiri et. al 2015). Roztoci jsou
rovnéz potencionalnimi vektory a rezervoary nékterych patogennich bakterii hospodarskych
zvitat (Chaisiri et. al 2015). Napiiklad bakterie Erysipelothrix rhusiopathiae, puavodce
onemocnéni erysipel, a Salmonella gallinarum, zpasobujici slepici tyfus, byly nalezeny v krev
sajicim parazitickém roztoc¢i ¢meliku kutim (Dermanyssus gallinae) (Chirico et al. 2003).

Rozto¢i vstupuji do fady symbiotickych vztaha s jinymi organismy, mnohdy jsou hostiteli
vice nez jednomu druhu endosymbiotickych organismi najednou (Zhu et al. 2018). Pojem
symbiodza byl poprvé pouzit Antonem de Barym v roce 1879 jako trvaly vztah mezi dvéma nebo
vice odliSnymi organismy po alespon urcitou ¢ast jejich zivotniho cyklu. Endosymbioza je
specialni typ symbiozy, kdy se jeden organismus, vét§inou prokaryotni, nachazi uvniti téla
druhého organismu. V nékterych pfipadech je prokaryotni organismus izolovan pfimo
v eukaryotni burice jejich hostitele a nemuize byt kultivovan v béznych laboratornich
podminkach (Gil et al. 2004).

Hmyz (Insecta) je jedna z nejvice rozmanitych skupin organismu, predpoklada se, ze
15-20 % vsech hmyzich zastupcu Zije v symbiotickém vztahu s bakteriemi (Buchner 1965).
V piipadé Clenovca (Arthropoda) je toto ¢islo dokonce vyssi, vice nez 30 % zastupcti tohoto
kmene je osidlovano riznorodymi bakteriemi, které s nejvétsi pravdépodobnosti ovliviuji
jejich zivotni projevy (Duron et al. 2008a). Endosymbiotické organismy mohou poskytovat
esencialni ziviny, ochranu pfed patogeny ¢i napomahat s ptizptisobenim ke zménam okolniho
prostfedi. Mezi endosymbiotické bakterie fadime rovnéz reprodukcni parazity, jako jsou
napiiklad bakterie Wolbachia, Cardinium, Spiroplasma a Bartonella, které maji schopnost
manipulovat s reprodukénim fenotypem hostitele s vyuzitim cytoplazmatické inkompatibility,
partenogeneze ¢i feminizace (Zhu et al. 2018).

V mé bakalarské praci se zaméfim na bakterialni endosymbiotické bakterie prachovych
a skladistnich roztoci, které bézné€ nalezneme v nasich domovech ¢i skladech uzitkovych rostlin
a potravin.



2 Cil prace

Cilem této bakalarské prace bylo vytvorit literarni reSersi popisujici endosymbiotické
bakterie skladistnich a prachovych roztoct a vliv té€chto bakterii na fitness a Zivotni projevy
roztocu vyskytujicich se ve clovékem vytvorenych habitech.



3 Definice pojmi pouzivanych v této bakalarské praci

Cytoplazmaticka inkompatibilita = Spermie od nakazeného samce je inkompatibilni
s vajickem samice, ktera neni infikovana stejnou skupinou bakterie, z tohoto spojeni se tak
nevyvinou novi jedinci a embryo zanika (Werren et al. 2008).

Feminizace = Zpusobeni nerovnovahy v pomeéru samct a samic u infikovanych hostiteld. Tato
nerovnovaha je vysledkem pfemény geneticky predurCenych samcti v plnohodnotné samice,
¢imz si bakterie zajistuje pfenos na nasledujici generaci (Werren et al. 2008).

»male-Killing* = Vyrazna prevaha samicich potomkid nad samcimi, zapfi¢inénou bakterialné
vyvolanym uhynem samc¢ich embryi (Schneider et al. 2012).

Partenogeneze = Vyvin nového jedince z neoplodnéného samiciho vajicka sam¢i pohlavni

burikou. U roztocu se vykytuje arrhenotokie, kdy se z neoplodnénych vaji¢ek vyvijeji samci
(Werren et al. 2008).

III



4 Literarni reSerse

4.1 SkladiStni a prachovi roztoci

Taxonomicky mizeme rozdélit skupiny roztocl, které nalezneme v prachu lidskych
obydli, do tfi nad¢eledi: Glycyphagoidea, Acaroidea, Analgoidea. Pravé v téchto tfech taxonech
se nachazi drtiva vét§ina vyznamnych druhii roztocu z hlediska produkce alergent. Kazda
z téchto nadceledi je asociovana s urcitymi zivocichy. Glycyphagoidea jsou pfevazné spojeny
se savci, Acaroidea s hmyzem, ptaky a savci a Analgoidea témeér jen s ptaky. Tato sdruzeni
privedla nezavisle zastupce kazdé nadCeledi do kontaktu s lidmi a jejich domovy
prostfednictvim aktivit jejich antropofilnich hostiteli. Pravé touto cestou doslo k posunim
stanovist na prach domacnosti (Colloff 2009).

Prachovi rozto€i jsou s Clovékem asociovani vice nez jakykoliv jiny volné zijici
zivocich. Tito rozto€i se zivi mikroskopickymi houbami, bakteriemi a starymi lidskymi
pokozkovymi buitkami, které se nachazi v prachu domacnosti. Enzymy produkované travici
soustavou roztocu jsou silnym alergenem vyvolavajicim astmatické zachvaty ¢i jiné alergické
reakce, a to hlavné u osob, které trpi atopii, to znamena, Ze maji genetickou predispozici
k alergickym reakcim (Colloff 2002). Vétsina alergenti jsou biochemicky aktivni molekuly
a zahrnuji enzymy, inhibitory enzyml a proteiny zapojené v mezibunécnych transportech,
regulacnich procesech, bunéénych a tkanovych strukturach. Enzymatickd povaha mnoha
alergenti nalezenych v prachu domacnosti nam napovida, zZe jejich nejvyznamnéjsim zdrojem
je travici systém prachovych roztoCd. Travici systém roztoCl je v porovnani s travicim
systémem savcu neefektivni a je CasteCné nitrobunécny. Relativné velké mnozstvi enzymi,
které by se v organismech s mimobunéénym travenim rozlozilo a ¢aste¢né obnovilo, je tak
roztoCi vyluCovano do doméaciho prostiedi (Colloff 2009). Celosvétové nejvice rozsifenymi
druhy prachovych roztocu, které Casto stoji za vyvolanim alergickych reakci u ¢lovéka, jsou:
Dermatophagoides farinae, Dermatophagoides pteronyssinus, Euroglyphus maynei a Blomia
tropicalis (Arlian et al. 2002).

Skladistni roztoCi jsou Castymi Skidci nachazejici se ve skladech obili. Nejvétsi riziko
vyplyvajici z pfitomnosti roztoCl je rovnéz produkce alergenu, ktera muize ohrozit nejen
pracovniky, ktefi pfichazeji do styku se skladovanym obilim a moukou, ale muze mit vliv
1 na zdravi populace, kterd kontaminované vysledné produkty konzumuje (Arlian 2002). Mezi
dalsi negativni vlivy skladistnich roztocu se fadi jejich konzumace skladovaného obili ¢i semen.
Roztoci funguji také jako vektory pro mikroorganismy, mnohé z nich jsou toxigenni, jejich
prenos do skladovanych produkti predstavuje tak dalsi riziko kontaminace potravin
(Hubert et al. 2004). Mezi nejcastéji vyskytujici druhy skladistnich roztoca se tadi: Acarus siro,
Tyrophagus putrescentiae, Tyrolichus casei, Aleuroglyphus ovatus, Lepidoglyphus destructor,
Carpoglyphus lactis (Erban & Hubert 2008).



Symbiotické nebo vyzivové vztahy mezi rozto¢i a mikroskopickymi organismy jsou
povazovany za hlavni davod preziti domacich rozto¢u v prostiedi blizkosti ¢loveéka. Presny
princip, kterym je toho docileno, ma dvé hypotézy. Za prvé, domaci rozto¢i mohou bud’ pfimo
travit strukturni proteiny (keratin, elastin a kolagen), druha moznost je, ze konzumuji a/nebo
interaguji s mikroorganismy, jenz se rovnéz vyskytuji v prachu domécnosti a metabolizuji tyto
proteiny (Colloff 2009). Hubert et al. (2019b) podpotili druhou teorii, kdyz identifikovali
mikroorganismy Kocuria, Staphylococcus, Aspergillus a Saccharomyces moznymi zdroji zivin
pro  zkoumané druhy  prachovych roztoCi  Dermatophagoides  pteronyssinus
a Dermatophagoides farinae. Domaci roztoci maji také schopnost vyuzit ziviny z bakterii nebo
mikroskopickych hub ziskanych rozruSenim jejich bunéfné stény za pomoci
bakteriolytické/lysozymalni aktivity (Erban & Hubert 2008).

Slozeni symbiotickych mikroorganismi se u jednotlivych druha roztocu lisi (Lee et al.
2019). Dle Lee et al. (2019), kteti pozorovali odlisnosti v mikrobioté prachovych roztocu
Dermatophagoides farinae a Dermatophagoides pteronyssinus a skladiStniho roztoce
Tyrophagus putrescentiae, mohou tyto odliSnosti v zastoupeni mikroorganismu ovliviiovat
schopnost roztoce vyvolat alergickou reakeci.



Tabulka ¢.1: Prehled vyznamnych skladistnich a prachovych rozto¢t dle Erban & Hubert

(2008)
Celed Druh roztoce Cesky nazev Vyznam Popsal
Acaridae skladokazoviti | skladiStni
roztoCi
Acarus gracilis skladokaz Hughes, 1957
§tihly"
Acarus siro skladokaz Linné, 1758*
mouény™” Linnaeus, 1758"
roztoc
mouény”
Aleuroglyphus skladokaz (Troupeau, 1879)
ovatus ovalny"
Rhizoglyphus robini | kofenohub Claparéde, 1869
Robintv*
roztoc
kotenovy”
Sancassania kotfenohub (Michael, 1903)
berlesei Berlestv*
Tyroborus lini Oudemans, 1924
Tyrophagus casei syrohub Oudemans, 1910
obecny *
roztoc
syrovy*"
Tyrophagus syrohub Johnson & Bruce,
neiswanderi Neiswandergv" 1965
Tyrophagus syrohub (Schrank, 1781)
putrescentiae zhoubny”
roztoc
zhoubny*”
Aeroglyphidae skladi$tni
roztoC
Aeroglyphus (Banks, 1906)
robustus
Carpoglyphidae mlékohuboviti | skladistni
roztoCi
Carpoglyphus lactis | mlékohub (Linné, 1767)*
obecny” (Linnaeus, 1758)"
roztoc
mlékohub”
rozto¢ mléény "
Carpoglyphus Robin, 1869
passularum
Chortoglyphidae skladi$tni
roztoc
Chortoglyphus roztoc (Troupeau, 1879)
arcuatus slamovy?®




Pokracovani tabulky ¢. 1

Celed Druh roztoce Cesky nazev Vyznam Popsal
Echimyopodidae prachovy
rozto¢
Blomia tropicalis van
Bronswijk &
de Cock,
1974
Glycyphagidae petickovcoviti | skladistni
roztoCi
Glycyphagus pefickovec (De Geer,
domesticus domaci®” 1778)*
rozto¢ (de Geer,
doméci*” 1778)"
Lepidoglyphus pefickovec (Schrank,
destructor zhoubny™* 1781)
rozto¢ nicivy*"
Pyroglyphidae prachovkoviti | prachovi
roztoCi
Dermatophagoides | prachovka Hughes, 1961
farinae americka®
rozto¢
postelovy”
rozto¢ domaci”
americky
rozto¢
z prachu”
Dermatophagoides | prachovka (Trouessart,
pteronyssinus prachova® 1898)*
evropsky Trouessart,
rozto¢ 1897"
z prachu”
Euroglyphus prachovka Cooreman,
maynei holubi” 1950*
(Cooreman,
1950)"

Legenda: # Karka (2005), * Stejskal (2004); § Haragsim (2005); i Ceska synonyma, ktera
Antonin Kirka (2005) nedoporucuje pouzivat.

Vil




4.2 Bakterialni rozmanitost v roztocich (Acari)

Roztoci (Acari) jsou spojovany s 85 bakterialnimi rody, patficich do 25 fada a 7 kment.
Nejcastéji vyskytujici se bakterie u roztocu jsou Cardinium, Wolbachia, Orientia, nasleduji
druhy Bartonella, Anaplasma a Rickettsia (Chaisiri et al. 2015).

Symbiotické organismy mohou byt obligatni nebo fakultativni, ziji uvnitf ¢i vné
hostitelské buriky, ovliviiuji svého hostitele pozitivn€, negativné anebo nemaji rozeznatelny
fenotyp (Chaisiri et al. 2015). Nekteré symbiotické bakterie mohou byt prospésné pro svého
hostitele v urCitych podminkach, ale pfi zméné téchto podminek zacnout ti sami jedinci pisobit
negativné (Hoy & Jeyaprakash 2008).

Typy vztaht mezi roztoCi a bakteriemi mohou byt rozdéleny do nasledujicich ¢tyf skupin:
1) pozité bakterie; 2) stfevni symbionti; 3) parazité nebo symbiotické organismy; 4) patogenni
bakterie (Hubert et al. 2016a)

Cardinium a Wolbachia jsou vyznamnymi endosymbiotickymi bakteriemi u celé fady
roztocu, véetné skladistnich a prachovych druht. Maji schopnost manipulovat s reprodukci
roztoCu a tim hrat velkou roli v jejich zivotnim cyklu (Chaisiri et al. 2015). Bartonella na druhé
stran€ je povazovana za patogenni organismus pro celou fadu savcu, véetné cloveka a vyuziva
Clenovce jako vektory pro svij prenos (Kosoy et al. 2012).

Princip vztahli nejen mezi roztoCi a jejich bakterialnimi symbionty je slozita
problematika, kdy nelze organismy mnohdy oznacit jednim definovanym pojmem. Nekteré
druhy bakterii mohou mit navic k hostiteli mutualisticky a paraziticky vztah zaroven. Dulezité
je rovnéz zminit, ze symbidza neni vzdy rovnomeérny vztah, kdy obé zucastnéné strany
prosperuji stejnym dilem. Jeden organismus z tohoto vztahu obvykle prosperuje vice, nékdy
mnohdy mnohem vice nez druhy. Tyto situace jsou Casto pozorovany pii endosymbidze mezi
hmyzem (Insecta) a mikroorganismy (Ishikawa 2003). Bakterie Wolbachia je vystiznym
ptikladem, kdy jeji mutualisticky vztah vychazi z toho, ze ve svém hostiteli zvySuje odolnost
stimulovanim imunitniho systému a zaroven vyvolava antioxidacni odpovéd’ organismu, ¢imz
se podili na udrzeni redoxni rovnovahy (Zug a Hammerstein 2015), ale je sou¢asné oznaCovana
za reprodukcniho parazita, ktery manipuluje s reprodukci hostitele ve prospéch svého prenosu
(Werren 1997).

Pro jejich vyznam a roz§ifeni mezi rozto¢i se budu v nasledujicich kapitolach mé
bakalarské prace podrobnéji zabyvat bakterialnimi endosymbiotickymi bakteriemi Cardinium
a Wolbachia a sttevni bakterii Bartonella.



4.3 Candidatus Cardinium hertigii

Bakterie Cardinium je nedavno objevena skupina organismu vytvafejici novy
monofyleticky taxon, ktery spada do kmene Bacteroidetes. Zije symbiotickym zplisobem Zivota
a je schopna manipulovat s reprodukénim systémem jejich hostitele nejriznéjsSimi zptsoby
(Breeuwer et al. 2012). VétSina vyzkumu zaméfené na parazity reprodukéniho systému
se v piedchozich letech soustiedila predevsim na bakterii Wolbachia, divodem bylo hlavng jeji
Siroké rozsifeni mezi Clenovci (Arthropoda), spolu s jejimi vyznamnymi schopnostmi
manipulovat s reprodukci hostitele. Objev bakterie Cardinium je velmi zajimavy, protoze neni
ptibuzna bakterii Wolbachia, ptesto vykazuje pozoruhodnou shodu ve fenotypu (Breeuwer et
al. 2012).

Cardinium byla poprvé pozorovana v bunécnych kulturach klistéte Ixodes scapularis
jako neznamy intracelularni prokaryotni organismus tyCinkového tvaru, s fadou trubicek
vybihajici z cytoplazmatické membrany (Kurtti et al. 1996). V roce 2001 byly podobné
symbiotické bakterie dle Weeks et al. (2001) popsany jako organismy manipulujici
s reprodukénim systémem ¢lenovet (Arthropoda), jelikoz zptsobovaly feminizaci u roztoce
Brevipalpus obovatus, dle Zchori-Fein et al. (2001) zpusobovaly také partenogenezi
u parazitoidnich vos Encarsia pergandiella. A ponévadz genova sekvence 16S rRNA téchto
bakterii vykazovala 96% az 98% podobnost mikroorganismiim nalezenych v bunécnych
kulturach klistéte, byly klasifikovany do kmene Cytophaga-Flavobacterium-Bacteroides (CFB)
(Nakamura et al. 2009).

Nasledné vyslo najevo, Ze bakterie v této skupin€ vyvolavaji cytoplazmatickou inkompatibilitu
(CI) (Hunter et al. 2003). Postupné se tedy tyto bakterie v dfivejsich studiich zacaly oznacovat
pojmy CFB ¢i organismy podobné cytofagim, dokud Zchori-Fein et al. (2004) nenavrhl
védecky nazev Candidatus Cardinium hertigii. Od té doby jsou pro zjednoduseni bakterie
oznaCovany jako Cardinium (Nakamura et al. 2009).

Noel & Atibalentja (2006) nalezli bakterii podobnou Cardinium u hlistic parazitujicich
na rostlinach, a to konkrétné u druht: Globodera rostochiensis, Heterodera goettingiana
a Heterodera glycines. Fylogenetickd analyza 16S rRNA a gyrB genu bakterie nalezené
u Heterodera glycines odhalila 93% a 81% sekvencni shodu s homolognimi geny nalezenych
u Candidatus Cardinium hertigii. Tudiz pro endosymbiotické bakterie hlistic Heterodera
glycines byl jimi navrzen védecky nazev Candidatus Paenicardinium endonii.



4.3.1 Fylogenetické rozdéleni

Nakamura et al. (2009) rozd¢lil bakterie podobné Cardinium do tii monofyletickych
skupin na zakladé jejich rozdilného sekvenovani 16S rRNA genu a sekvenovani amonokyselin
pomoci genu GyrB. Skupina A, ktera se diive nazyvala Cardinium a byla nalezena u vos
Encarsia, infrafadu Fulgoromorpha (ang. planthoppers), roztocu (Acari) a celé fady dalSich
Clenovca (Arthropoda). Skupina B, diive nazyvana Candidatus Paenicardinium endonii
a vyskytujici se u hlistic parazitujicich na rostlinach. Nakonec skupina C, jejiz zastupci
se nachazeji u pakomart Culicoides.

Dle vysledki tohoto sekvenovani Nakamura et al. (2009) rovnéz navrhl jednotny
druhovy nazev Candidatus Cardinium hertigii pro vSechny tii skupiny. Jelikoz obecné se ma
za to, ze 3% odlisnost v sekvenovani 16S rRNA genu je nezbytna pro urCeni specifity bakterie
k urcitému druhu hostitele. V ptipad¢ Cardinium nejvys§i mnozstvi substituci 16S rRNA genu
bylo 7,2 % mezi bakteriemi ziskanych z vos E. pergandiella, tedy zastupcu ze skupiny A
a zastupci skupiny B, dfive nazyvanych Paenicardinium. Tato hodnota je srovnatelna
s rozdilnou sekvenci 16S rRNA genu dalsich druhi endosymbiotickych bakterii, naptiklad
Wolbachia pipientis, Buchnera aphidicola, Carsonella ruddii, Portiera a Termblaya. Tudiz
i vtomto pripadé je vhodné navrzené monofyletické skupiny klasifikovat v ramci jednoho
druhu (Nakamura et al. 2009).

4.3.2 Morfologie a lokalizace v hostiteli

Dle Kitajima et al. (2007) ma Cardinium tvar ovalny ¢i elipticky, dosahuje velikosti
az 4-5 um na délku a 0,51 um na §itku. Burika bakterie je uzaviena plazmatickou membranou
a tenkou gram-negativni bunécnou sténou, obsahuje také malé ribozomy a fibrilarni DNA,
tak jako ostatni prokaryota. Typické pro Cardinium je jeji nevSedni struktura, kterd je
charakteristicka pfitomnosti svazku tenké trubkovité struktury, pfipominajici mikrotubuly,
usporadané kolmo k boc¢ni Casti téla bakterie. Funkce této struktury ziistava prozatim neznama
(Kitajima et al. 2007).

Bakterie se pfimo nachazi v cytoplazmé napadené hostitelské buriky (Kitajima et al.
2007), tim se li§i od bakterie Wolbachia, kterou nalezneme oddélenou od cytoplazmy hostitele
membranove vytvorenou vakuolou (Louis & Nigro 1989).

Cytologické vyzkumy ukazaly, ze Cardinium nalezneme pievazné ve tkanich
reprodukénich organt hostitele, a to predevsim uvniti folikult a sesterskych bunék (Matalon et
al. 2007). V pripadé blanoktidlych (Hemiptera) se bakterie nachazela i na povrchu bakteriocytti
molice (Aleyrodoidea) Bemisia tabaci (Skaljac et al. 2010) a v tukovém télesu a slinnych
zlazach kiiska (Cicadellidae) Scaphoideus titanus (Sacchi et al. 2008). U roztoct rodu
Brevipalpus je rozmisténi bakterie Cardinium naprosto odlisné, Cardinium byla nalezena
ve vSech tkanich téchto roztocl, napiiklad v pokozkovych buikach, svalech, tkanich oka
a traviciho systému, nervovych burikach, tukové tkani, buiikéch tracheji, vajecnicich, vajickach,
ale dokonce 1 v Castech téla jako jsou nohy a palpy (Kitajima et al. 2007). Zda se tato zvlastnost
vyskytuje pouze u rodu Brevipalpus nebo je obecnou charakteristikou pro ostatni druhy roztoct
neni zatim prozkoumano (Breeuwer et al. 2012).



4.3.3 Spektrum hostitela

Vyskyt Cardinium byl pozorovan u n€kolika fadt z podkmene Sestinohych (Hexapoda):
blanokfidli (Hymenoptera), poloktidli (Hemiptera), zde fadime 1 stejnokiidlé (Homoptera),
dvoukiidlé (Diptera), dale také u nékterych rfadu z podkmene klepitkatci (Chelicerata): pavouci
(Araneae), klistatovci (Ixodida), ¢melikovci (Mesostigmata), sametkovci (Prostigmata) (Chang
et al. 2010). Cardinium je hojné€ rozsifena mezi Clenovci a zda se, ze je jeji vyskyt Castejsi
u pavoukovcu (Arachnida) v porovnani s ostatnimi druhy hmyzu (Breeuwer et al. 2012). Dle
Nakamura et al. (2009) byl zna¢ny vyskyt Cardinium zaznamenan u infraradu Fulgoromorpha
(planthoppers), kdy u 47,4 % z testovanych jedinct byla detekovana tako bakterie, dale u celedi
sviluskoviti (Tetranychidae) 40,9 % a pakomarce (Culicoides) 16 %. Rovnéz vysoka Cetnost
vyskytu byla pozorovana u rozto¢u (Acari) 31,6 % (Week et al. 2003) a pavouka (Araneae)
22 % (Duron et al. 2008b).

4.3.3.1 Vyskyt u roztocu (Acari)

Bakterie Cardinium byla nalezena u 45 druht roztocu, které nalezely do 3 fadu a 14
Celedi. Nejcastéji je jeji pfitomnost popisovana v souvislosti s Celedi Tetranychidae, dale
se vyskytovala u vice nez jednoho druhu roztoce Celedi Phytoseiidae, Acaridae, Glycyphagidae,
Pyroglyphidae a Tenuipalpidae (Zhang et al. 2016). Dle Erban et al. (2020) je extrémné
roz$ifena v prachovém rozto¢i Dermatophagoides farinae (92-99 % infikovanych jedinci)
a Cast€jsi vyskyt byl u samic v porovnanim se samci.

Podrobnéjsi vyskyt Cardinium u skladiStnich a prachovych roztoct je k nalezeni
v pfilozené tabulce €. 2.

4.3.3.2 Zpusob identifikace Cardinium v hostiteli

Cardinium nelze kultivovat mimo hostitelskou buiiku (Zhang et al. 2016). Jeji vyskyt
ale 1 dalSich dédi¢nych bakterii je bézné urCovan polymerazovou fetézovou reakci (PCR),
pomoci vice ¢i méneé specifickych part primerd. Nejcastéji vyuzivanym nastrojem této reakce
v bakterialnich studiich je 16S rRNA gen (Breeuwer et al. 2012). Piehled detekcnich primera
je k nalezeni v tabulce ¢.3.

Obecné je vSak screening zalozeny na PCR u Cardinium 1 dalSich dédi¢nych bakterii
nachylny k fadé uskali. Vysoka specificita primerl se vyhne amplifikaci kontaminujicich
bakterii, ktera by mohla vyustit ve falesné pozitivni vysledek. Nevyhodou této specificity jsou
naopak i falesné negativni vysledky, které jsou zpusobeny, pokud ma Cardinium nebo
ji ptibuzné bakterie lehce odlisné sekvence genu, nez na které jsou zaméreny nami zvolené
primery (Breeuwer et al. 2012).

Mezi dalsi faktory zptisobujici nejistotu o stavu infekce hostitele patii nestala hustota
vyskytu bakterii v napadené tkani a jejich odliSné rozlozeni mezi spektrem hostitell, rovnéz ale
i odlisné podminky mezi laboratoremi. Jednim ze zpUsobt, jak tento problém vyfesit, je pouziti
rozdilnych primerovych sett pro stejny gen (Breeuwer et al. 2012).
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4.3.4 Prenos bakterie

Vztah mezi symbiotickym organismem a hostitelem Casto zalezi na zpisobu prenosu
symbionta. Pokud je symbioticky organismus pfenasen vertikaln€, tedy z rodi¢i na potomky,
nem¢l by mit negativni G€inek na hostitele, jelikoz s ibytkem hostitelské populace, zptisobené
symbiontem, by se snizila ¢etnost samotného organismu (Lipsitch et al. 1995). Pro symbionta
je tak vyhodnéjsi zlepsit kondici hostitele. U vertikalné prenasenych symbionti je predpoklad
vyvoje mutualistickych vztaha s hostitelem. Pokud je organismus prenasen vertikalné pouze
skrz samice, mize zvysit svou Cetnost manipulaci s reprodukci hostitele (Werren & O’Neill
1997).

Vyskyt ob¢asného horizontalniho pfenosu, mize mit vliv na vztah mezi hostitelem a
symbiotickym organismem, jelikoz i jedinci se silnym negativnim efektem na kondici hostitele
se timto zpusobem udrzi v populaci (Lipsitch et al. 1995). Horizontalni pfenos muze mit rovnéz
za nasledek infekci vice symbiotickych organismt u jednoho hostitele, v nékterych téchto
ptipadech je za nasledek soutéz mezi symbionty, kterd vyusti ve zvySenou virulenci
s nasledkem vy§si patogenity (van Baalen & Sabelis 1995).

Stejn€ jako u ostatnich intracelularnich mikroorganismii, ma se za to, ze bakterie
Cardinium je ptenasena vertikaln¢, skrz cytoplazmu vaji¢ek z matky na potomky. Toto tvrzeni
je zalozeno na faktu, ze Cardinium nalezneme v cytoplazmé reprodukénich organt. Timto se
nelisi od jinych intracelularnich symbiontd, naptiklad Wolbachie (Breeuwer et al. 2012).

Groot (2000) studoval ptenos Cardinium mezi blizce piibuznymi rozto¢i rodu
Brevipalpus, kdy porovnaval fylogenezi symbiotickych bakterii a hostitele s vyuzitim
bakterialniho gyr B genu a hostitelského mitochondrialniho genu cytochromoxidazy 1. I pres
vétsSinovou shodu v sekvenci gent, zde byly pozorovany Cetné neshody, které by ukazovaly na
vyskyt horizontalniho pfenosu bakterii v ramci rodu, ale i mezi nimi. Zaroven pozoroval dvojité
1 trojité infekce skupin Cardinium, coz indikuje horizontalni pfenos mezi rody roztoce (Groot
2006).

Pritomnost bakterie v somatickych tkanich, predevsim ve slinnych zlazach a zazivacim
systému, rovnéz umoziuje horizontalni pfenos (Breeuwer et al. 2012).

4.3.5 Fenotyp a zpusob manipulace hostitelem

Cardinium je povazovana za reprodukéniho parazita (Harris et al. 2010). Bylo
pozorovano, ze zpusobuje cytoplazmatickou inkompatibilitu (CI) u roztoce
Estetramychus suginamensis (Gotoh et al. 2007), Bryobia sarothamni (Ros & Breeuwer
2009) a roztoCe drubeze Dermanyssus gallinae (De Luna et al. 2007). Dale
partenogenezi u Cervcu (Coccoidea) (Provencher et al. 2005), feminizaci u roztoce
Brevipalpus phoenicis (Groot & Breeuwer 2006), sjeji infekci byla zaroven
zaznamenana i zvySend plodnost hostitele (Weeks & Stouthamer 2004).

Pozorované reprodukcni fenotypy piipisované Cardinium jsou prekvapiveé
podobné tém, které jsou pozorovany u hostitelt bakterie Wolbachia (Harris et al. 2010).
Chigira & Miura (2005) pozorovali vyskyt Cardinium u  roztoCe



Brevipalpus californicus, kdy nakazené samice produkovaly témer jen samici
potomstvo, kdezto jedinci, na které byla aplikovana antibiotika a bakterie u nich tak
nadale nebyla pfitomna, méli za potomstvo ze 78 % samce.
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4.4 Wolbachia pipientis

Bakterii Wolbachia poprvé popsal Hertig a Wolbach v roce 1924 jako intracelularni
organismus podobny bakterii Rickettsia v pohlavnich butikach koméara Culex pipiens, v roce
1936 byla Hertigem pojmenovana Wolbachia pipientis. Od jejiho objevu v prvni poloviné
20. stoleti byla Wolbachia nalezena v piekvapivé Sirokém rozmezi hostitelskych druhg,
prevazné patficich do kmene Clenovci (Arthropoda) (Schneider et al. 2012).

Rod Wolbachia patfi do celedi Anaplasmataceae, fadu Rickettsiales, tfida
a-Proteobacteria (Dumler et al. 2001), Wolbachia pipitens je jediny druh spadajici do tohoto
rodu, proto je prevazné tato bakterie nazyvana jen jejim rodovym jménem (Schneider et al.
2012).

4.4.1 Fylogenetické rozdéleni

Na zaklade sekvence bakterialniho genu 16S rRNA, genu ftsZ a genu kodujici vngjsi
povrch proteinu WSP byla infekce bakterii Wolbachia rozdélena do osmi skupin: A - H (Lo et
al. 2002). Infekce zpusobené skupinami A, B a E jsou primarné spojovany se Clenovci
(Arthropoda), kdezto skupiny C a D se nachazeji u hlistic (Nematoda) (Lo et al. 2007). Mezi
skupiny objevené v pozdgjsi dobé patii F, nachazejici se u ¢lenovct (Arthropoda) a hlistic
(Nematoda) (Lo et al. 2007), G vyskytujici se u pavoukd (Araneae) (Rowley et al. 2004)
a skupina H u termitt (Isoptera) (Bordenstein & Rosengaus 2005). V nedavné dobé Ros et al.
(2009) navrhl vytvoreni dalSich tfi skupin: I nalezené u blech (Siphonaptera); J u spirur
(Spirurida) a hlistic (Nematoda), nakonec K u sametkovci (Prostigmata) a roztocu (Acari).

V posledni dobé se vSak zacalo debatovat o presnosti nejnovéji objevenych skupin,
jelikoz analyza vice lokusu zalozena na systému typizace multilokusové sekvence (MLST)
ukazala, ze doted’ vyuzivany wsp lokus neni vhodny pro urcovani skupin bakterie, protoze je
ovlivnén vysokymi rekombinac¢nimi frekvencemi a silnym diverzifikanim vybérem, ¢imz
nespravné vyhodnocuje nové bakterialni skupiny (Schneider et al. 2012). Dle Baldo & Werrena
(2007) by 1 skupina G méla byt vyfazena, v novéjsich fylogenetickych analyzach se tedy uvadi
rozdeleni bakterie Wolbachia do sedmi skupin: A, B, C, D, E, F, H (Gerth et al. 2014).



4.4.2 Morfologie a lokalizace v hostiteli

Wolbachia je intercelularni gram-negativni bakterie (Schneider et al. 2012), ma tvar
koku ¢i bacilu velikosti mezi 0,8—1,5 um (Hertig 1936). Je obklopena tfemi membranami,
pfiemz ta nevzdalen&jsi od mikroorganismu tvoii utvar podobny vakuole, ktery je urceny
kazdé jednotlivé bakterii zvlast’ (Louis & Nigro 1989).

Prestoze je bakterie Wolbachia ptenaSena vertikaln€, z matky na potomky, nevyskytuje
se pouze v reproduk¢nich organech hostitele (Schneider et al. 2012). Vyskytuje se vSech typech
tkani, napfiklad ve svalech, travicim systému, mozku, télesném tuku nebo slinnych zlazach
larev (Clark et al. 2005), v pohlavnich zlazach infikovaného hostitele maji vSak vyssi Cetnosti
vyskytu, pravé z divodu zpasobu jejich prenosu (Clark & Karr 2002).

Vyskyt Wolbachia v hostiteli 1ze dokazat mnoha zptisoby (Schneider et al. 2012), Hertig
(1936) ukazal, Ze jsou lehce pozorovatelné s pouzitim Giemsova barviva, dale bylo v prubéhu
let pro detekci bakterie vyuzivano fluorescencni barvivo DAPI (4',6-diamidin-2-fenylindol)
(O’Neill & Karr 1990). Nejpresnéjsi soucasné vyuzivanou metodou detekce je pouziti vysoce
citlivé polymerazové tetézové reakce (PCR). Nevyhodou této metody je vSak nutnost pouziti
dalSich dopliyjicich metod jako jsou hybridizace DNA ¢i sekvencni analyza, aby se predeslo
chybnym vysledkiim nebo kontaminaci (Schneider et al. 2012). Piehled detekcnich primert
vyzivanych pii PRC reakcich je k nalezeni v tabulce ¢.3.

4.4.3 Spektrum hostitela

Analyzy provedené metodou PCR ukazaly, ze okolo 20 % clenovcl je infikovano
bakterii Wolbachia (Werren et al. 1995). Byla nalezena u 23,3 % jedinci octomilky obecné
(Drosophila melanogaster) (Clark et al. 2005), 23 % z 39 druhd zastupct Sténicovitych
(Cimicidae) (Sakamoto et al. 2006). V nékterych studiich byl vyskyt bakterie jesté vyssi, dle
Kyei-Poku et al. (2005), byla Wolbachia ptitomna ve vSech 25 populacich 19 druhd vsi
Anoplura a Mallophaga. Rovnéz ji bylo infikovano 50 % z 50 druhd mravenct (Formicidae)
odebranych v Indonésii (Wenseleers et al. 1998) a 28,1 % z 89 komara (Culicidae)
pochézejicich z jihovychodni Asie (Kittayapong et al. 2000).

Wolbachia osidluje nejen zastupce Clenovca (Arthropoda), ale je k nalezeni u celé fady
dalSich bezobratlych (Invertebrata) (Gotoh et al. 2003). Dle Bouchon et al. (1998) 26 % z 85
druht stejnonozct (Isopoda) a dle Bandi et al. (1998) 9 z 10 druht hlistic (Nematoda) byly
infikovany Wolbachia.
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4.4.3.1 Vyskyt u roztocu (Acari)

Vyskyt Wolbachia u roztoct (Acari) byl potvrzeny u Metaseiulus occidentalis
(Phytoseiidae) a svilusky chmelové (Tetranychus urticae) (Tetranychidae) (Johanowicz & Hoy
1996), u6 z 16 druht sviluskovitych (Tetranychidae) a 4 z 11 predatorskych roztoca
(Phytoseiidae) (Breeuwer & Jacobs 1996). Gotoh et al. (2003) zkoumal 42 druht rotocu (Acari),
pticemz Wolbachia byla pfitomnau 7 z nich (16,7 %), a to rodu: Panonychus, Shizotetranychus,
Oligonychus a Tetranychus.

V ramci domacich roztocu byla Wolbachia v dosavadnich vyzkumech detekovana
pouze u zastupce Tyrophagus putrescentiae (Klimov et al. 2020), jelikoz studie, které by
se zamétovaly na vyskyt této bakterie u ostatnich zastupct skladistnich a prachovych roztoci,
nebyly prozatim provedeny. Podrobnéjsi informace o detekci endosymbiotickych bakterii
v prachovych a skladistnich roztocich jsou k dispozici v tabulce €. 2.

4.4.4 Prenos bakterie

Wolbachia se primarné prenasi vertikalné pfes matku na potomky, a to prostfednictvim
cytoplazmy vajicek samice. Otcovsky prenos je nepravdépodobny z divodu odstranéni
spermatické cytoplazmy v prubéhu pozdé€jsi spermatogeneze a oplodnéni vajicka (Clark et al.
2002). Aby byl tak ptenos bakterie efektivni, zamétuje se Wolbachia predev§im na samici
hostitelské rodové linie, s ¢imz souvisi 1 jeji schopnost manipulovat s reprodukci hostitele
ve prospéch svého prenosu (Schneider et al. 2012).

Rovnéz jako bakterie Cardinium, Wolbachia ma schopnost pfenaSet se i horizontalné
(Groot 2006), teto zpusob pienosu byl pozorovan v ramci hostitelského druhu (Ahrens
& Shoemaker 2005), ale i mezi odliSnymi druhy hostitel (Werren et al. 1995).

4.4.5 Fenotyp a zpusob manipulace hostitelem

Z divodu co nejefektivnéjsiho prenosu, se bakterie zaméfuje na samici linii hostitele,
kdy ovliviiuje reprodukci hostitele, tak aby zajistila svlij mezigeneracni pienos (Schneider et al.
2012).

Cytoplazmatickd inkompatibilita (CI) je nejCastéji popisovany projev Wolbachia
v hostiteli. Jiz vroce 1971 Yen a Barr objevili schopnost bakterie vyvolat cytoplazmatickou
inkompatibilitu v populaci komara Culex pipiens s vyuzitim antibiotické 1é€by (Schneider et al.
2012). Od té doby byla pozorovana u pavoukovci (Arachnida), stejnonozct (Isopoda)
a nékolika dalSich fadi hmyzu (Insecta). Tento jev spoCiva vtom, ze spermie od samce
nakazeného bakterii Wolbachia je inkompatibilni s vajickem samice, které neni infikovano
stejnou skupinou této bakterie, z tohoto spojeni se tak nevyvinou novi jedinci a embryo zanika
(Werren et al. 2008). Cytoplazmaticka inkompatibilita probiha za pomoci dvou odlisSnych
mechanismd, u samct vyvola modifikaci spermii béhem spermatogeneze, a naopak tuto
modifikaci zachovava v embryech, které jsou infikovany stejnou skupinou Wolbachia (Werren
1997).



Samici partenogeneze (thelytokie) vyvolana pfitomnosti Wolbachia v hostiteli je méné
Casta nez cytoplazmaticka inkompatibilita a byla pozorovana jen u druhd, u kterych
se za normalnich podminek vyskytuje arrhenotokie, kdy se z neoplodnénych vajicek vyvijeji
samci. Mezi tyto druhy fadime zastupce roztocu, blanoktidlych (Hymenoptera) a trasnokiidlych
(Thysanoptera) (Werren et al. 2008). Namisto toho, aby se z neoplodnéného vajicka vyvinul
samec, infikované samice produkuji jen dcery, které jsou nasledné, na rozdil od samca, schopné
nadale prenaset bakterii na dalsi generaci potomkt (Schneider et al. 2012). Tato partenogeneze
vyvolana Wolbachia spoCiva v rozruSeni bunécného cyklu v brzkém embryonalnim vyvoji,
které vyusti diploidni vyvoj neoplodnéného vajicka, a tudiz k lihnuti samicich potomka
(Stouthamer et al. 1999).

Z dalSich zptisobd manipulace reprodukci hostitelé muzeme zminit feminizaci
zpusobujici nerovnovahu v poméru samcu a samic u infikovanych hostiteld. Ta je vysledkem
premény geneticky predurCenych samcli v plnohodnotné samice, ¢imz je zajiStén prenos
na nasledujici generaci (Werren et al. 2008). S pfitomnosti Wolbachia je rovnéz davan
do souvislosti takzvany , male-killing®, ten se vyznacuje vyraznou pievahou samicich potomka
nad samcimi, zapfi¢inénou bakteridlné vyvolanym thynem samcich embryi. Tento fenotyp
je rovnéz spojovan s pomeérné Sirokou Skalou dalSich bakterii, jako ptiklad 1ze uvést druhy
Rickettsia, Flavobacteria, Spiroplasma a Arsenophonus (Schneider et al. 2012). I pfesto,
ze jsou tyto bakterie Siroce rozSifené mezi Clenovci (Arthropoda), samotny jimi vyvolany
,male-killing je pomérné vzacny (Sheeley & McAllister 2009).
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4.5 Bartonella

Bartonella je rod malych gram-negativni bakterii Celedi Bartonellaceae, ktery patii
do tfidy Alphaproteobacteria (Birtles et al. 1995). Jeho zéstupci jsou 0,3—1,7 um velké bakterie
s hemotropnim zptsobem Zzivota, jenz je charakteristicky dlouhotrvajici infekci uvnitf
erytrocytt savCiho hostitele (Kopecky et al. 2013). Prenaseny jsou krev-sajicimi Clenovci
(Arthropoda) (Kosoy et al. 2010) a také Skrabnutim ¢i kousnutim zvifat (Maguifia et al. 2009).

Poprvé byl popsan druh Bartonella bacilliformis Albertem L. Bartonem v roce 1909
a az do 90. let to byl jediny znamy zastupce, kdy zapocalo Cetné rozSifovani tohoto
bakterialniho rodu (Vayssier-Taussat et al. 2009). Do dnesni doby bylo v literature popsano
30-40 druht této bakterie, zalezi na zptsobu pocitani téchto nové popsanych druhd, jelikoz
nebyly prozatim stanoveny jednotné podminky pro definici nového druhu tohoto bakterialniho
rodu (Kosoy et al. 2012).

Dle Birtles (2005) lze bakterie Bartonella oznacit, na rozdil od jejich taxonomicky
nejblizsich druhd, ,elegantnimi hemotropnimi parazity“. Tato ,elegance™ je charakteristicka
nizkou prevalenci klinické manifestace v porovnani s vysokou prevalenci infekce. Tato
strategie umoznuje Bartonella vyuZzit hostitele zptisobem, ktery napomaha jejimu pfenosu.
Béhem infekce savCiho hostitele napadaji a usidluji se tyto bakterie ve vyzralych erytrocytech
(Birtles 2005). Dale se také zaméfuji na bunky cévniho endotelu, coz zahrnuje neobvykly
mechanismus bunécné invaze s vyuzitim prozanétlivého fenotypu a tvorbu vazoproliferativnich
tumort (Dehio 2001). Pro porovnani, geneticky nejbliz§i druh Bartonella jsou bakterie
Brucella, které nejsou spojovany s pojmem hemotropicky parazitismus, ale napadaji a déli
se v makrofazich svého hostitele. Zatimco u ostatnich padnich a bakterii spojovanymi
s rostlinami z tfidy Alphaproteobacteria neni znamo, ze by napadaly savce (Kosoy et al. 2012).

4.5.1 Fylogenetické rozdéleni

Rod Bartonella byl ptes 80 let reprezentovan jednim druhem Bartonella bacilliformis
az do roku 1993 (Kosoy et al. 2012), kdy Brenner et al. (1993) tento rod pomérné rozsifil
popisem novych druhti: Bartonella quintana combination nova, Bartonella vinsonii comb. nov.,
Bartonella henselae comb. nov., a Bartonella elizabethae comb. nov.

Tento navrh novych druhli byl zalozen na vysledcich DNA-DNA hybridizace
a naslednym porovnanim s jiz existujici sekvenci bakterialni 16S rRNA (Brenner et al. 1993).
Od té doby se zpravy a popisy novych druha rodu Bartonella a jejich genotyptu objevuji
u mnoha zastupci savcd, napiiklad hlodavcd, netopyrd, hmyzozravych a masozravych
pevninskych savct, domacich i divokych prezvykavct, mofskych savet a primatd (Kosoy
2010). Valentine et al. (2007) popsal ptipad, kdy Bartonella byla ptitomna u motské zelvy, coz
byl jediny zaznamenany pifipad nesavciho hostitele do té doby.

Vysledkem této izolace a CasteCné charakterizace velkého mnozstvi savCich hostitelt
byla spousta bakterialnich genetickych vlaken prohlaSena za nové druhy ¢i nové ,,candidatus™
druhy. Pocet takto nov€é navrzenych druht je tézké spocitat, obzvlasté pokud jsou pouze



publikovany v odbornych databazich, ale jejich genomy se nepfibyvaji v genetické databazi
GenBank. Klasifikace rodu Bartonella se tak stava velmi nepfehlednou a v budoucnu je tak
mozné, ze druhy doted’ klasifikované do rodu Bartonella by se rozdélily do rozdilnych rodua,
které by nadale spadaly pod Celed’ Bartonellaceae. Tento taxonomicky problém se samoziejme
netyka pouze Bartonella, ale je typicky pro spoustu bakterialnich taxont, avSak pravé pro
Bartonella je vyrazny z davoda vysoké genetické variability a ekologické plasticity (Kosoy et
al. 2012).

Pro snadnéjsi orientaci Kosoy et al. (2012) navrhl rozd€lit Bartonella do tii druhovych
komplexi, které by reprezentovaly jednotlivé fylogenetické linie a specifické zivotni formy.
Tyto komplexy by predstavovaly: 1. variaci jednotlivych odlisnych druht, jako naptiklad
Bartonella bacilliformis; 2. geneticky blizce pfibuzné druhy spolecné s ptfibuznymi vlakny
a genotypy, které jsou ziji v blizkosti a jejich ekologické nika je podobna, jenz predstavuje
spojeni se specifickymi sav¢imi hostiteli a hmyzimi vektory (naptiklad Bartonella elizabethae);
3. ,,super druhy, naptiklad Bartonella vinsonii, zahrnujici vSechny dfive identifikované
poddruhy, candidatus druhy a genotypy.

Duivod pro takovéto rozdé€leni je usnadnéni vyzkumnikiim udélovani formalnich nazva
noveé objevenych vlaken a genotypu, zaroveni by mohlo dojit k eliminaci nespravného pouziti
pojmu candidatus, ktery obecné nereflektuje zadnou specifickou definici. Misto toho muze byt
vlakno ¢i genotyp popsan jako soucast druhového komplexu (Kosoy et al 2012).

4.5.2 Morfologie a lokalizace v hostiteli

Bartonella jsou malgé, 0,3-0,6 um Siroké a 1,0-1,7 um dlouhé, nevytvatejici kapsule,
nesporulujici, gram-negativni bakterie tyCinkovitého tvaru. Pritomnost infekce bakterii
Bartonella se stanovuje s vyuzitim sérologie, PCR metod ¢i pozorovanim napadenych tkéani
nebo organismu (Diddi et al. 2013).

V piipadé ¢lenovcu (Arthropoda) je k nalezeni ve stieve, coz by napovidalo i zpisobu
prenosu z vektoru na hostitele (Dehio et al. 2004). U finalnich hostitela se nachazi ve vyzralych
erytrocytech a burikach cévniho endotelu (Dehio 2001). Prehled specifickych primert
vyuzivanych pro detekci bakterii Bartonella je k nalezeni v tabulce €. 3.

4.5.3 Spektrum hostitela

Finalnim hostitelem bakterie Bartonella jsou savci (Mammalia), u nékterych druhd
i Clovék. Nalezneme je v krvi hostitele, pfedevS§im v erytrocytech. Zptsobuji infekei, ktera
se u lidi nazyva bartonell6za (Maguifia et al. 2009).

Aby byla bakterie ke svému finalnimu hostiteli pfenesena vyuziva vektort, jimiz jsou
nejCastéji krev sajici Clenovci (Kosoy et al. 2012). Nejznaméjsi vektory pro Bartonella
asociované s Clovékem a velkymi savci jsou pise¢na moucha (Phlebotominae) Lutzomyia
verrucarum, lidské ves Pediculus humanus humanus, blechy (Siphonaptera) Ctenocephalides
felis a Pulex irritans, nakonec kliStata (Ixodida) Ixodides spp., Dermacentor spp.,
Rhipicephalus sanguineus, Haemaphysalis spp. (Tsai et al. 2011).
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Do nedavné doby byly vSechny popsané druhy bakterie i Bartonella izolovany
z krevniho fecis§t€ savcl, nebo z krev sajicich Clenovci (Arthropoda). Az KesSnerova et al.
(2016) izolovali bakterii, ktera nalezela do tfidy Alphaproteobacteria, ze zadniho stfeva vcely
medonosné (Apis mellifera). Na zakladé jeji velmi blizké podobnosti sekvencovani 16 rRNA
genu a fylogenetické pozici s bakterii Bartonella tamiae byla klasifikovana novym druhem
rodu Bartonella a byl pro ni navrzen nazev Bartonella apis sp. nov. Tento druh se zda rovnéz
podobny bakterii detekované ve stfevu bylozravych tropickych mravenci (Formicidae)
(Kesnerova et al. 2016).

4.5.3.1 Vyskyt u roztocu (Acari)

Dle Melter et al. (2012) rozto¢i rodu Dermanyssus spp., vyskytujici se u holubd,
by mohli byt vektorem bakterie Bartonella giuntana, jenz zpusobuje tzv. ,,zakopovou horeCku®.

vees

byt& na severu Ceska v 1ét& 2007.

Z pohledu prachovych a skladiStnich rozto¢t Bartonella je nejhojné€ji zastoupena
skupina bakterii v mikrobioté zastupct Dermatophagoides farinae a Tyrophagus putrescentiae
(Lee et al. 2019). Dle Hubert et al. (2016a) se Bartonella dale nachazi napriklad u skladistnich
rozto¢u Carpoglyphus lactis, Acarus siro, Aleuroglyphus ovatus, Sancassania berlesei
Tyroborus lini a prachového roztoCe Blomia tropicalis. Tento druh bakterie Bartonella
je ptibuzny Bartonella apis, ktera neni paraziticka a naléza se ve stfevé vcel medonosnych (Apis
mellifera).

Podrobnéjsi prehled jednotlivych skladistnich a prachovych rozto¢h a jejich
endosymbiotickych bakterii je k nalezeni v tabulce €. 2.

4.5.4 Prenos bakterie

Bakterie Bartonella vyuziva ke svému pienosu vektory ve formé& hematofagniho hmyzu,
ale mize byt rovnéz prenasena skrabnutim ¢i kousnutim infikovanym zviretem (Walker et al.
2006). Lidska ves (Pediculus humanus humanus) tak ptenasi Bartonella quintana, pavodce
onemocnéni zvané zakopova horecka, piseCné mouchy Lutzomyai spp. jsou vektory
pro Bartonella bacilliformis, ktera zpusobuje horeCku Oroya, blechy (Siphonaptera) a klistata
(Ixodida) jsou spojovana s Bartonella hensalae, které stoji za nemoci z ko€iciho Skrabnuti, dale
blechy jsou davany do souvislosti rovnéz s ptenosem Bartonella taylorii a Bartonella grahamii
u myS$i (Mus). U ostatnich druhti, vetn€ roztocu, je prenos skrze vektory jen predpokladam,
ale nebyl prozatim dokazan (Vayssier-Taussat et al. 2009).



4.5.5 Fenotyp a zpusob manipulace s hostitelem

4.5.5.1 Patogenni organismus ¢lovéka a savcu

Bakterie Bartonella je povazovana za oportunisticky patogen Clovéka, ale 1 dalSich
savcu. Ke svému prenosu vyuziva Clenovce, a to predevS§im hematofagni hmyz. Prozatim
nebyla provedena studie, ktera by dokazovala, ze by Bartonella méla vyznamny vliv na chovani
Clenovcd, u kterych je pfitomna a predpoklada se, ze pro ni maji pouze roli vektora (Kim et al.
2018)

U clovéka stoji za vyvolanim nékolika onemocnéni, které mizeme souhrnné oznadit
bartoneléza. Radime sem Carrionovu chorobu, za kterou stoji Bartonella bacilliformis, ma dvé
faze: 1. akutni horecka Oroya, jenz se vyznacuje horeckou, hemolytickou anemii, bolesti hlavy,
bledosti a svalovou bolesti; 2. chronicka faze, nazyvana rovnéz veruga, se projevuje
nebolestivymi vyristky na k0zi pfipominajici bradavice. Chronicka faze mize pretrvavat
tydny, ale 1 roky po odeznéni faze akutni. V dneSni dobé€ se pfipady objevuji ve vyssi mife
v Peru, dale ojediné€le v Kolumbii a Ekvadoru (Maguifia et al. 2009).

Rovnéz sem patii zakopova horecka, ktera byla poprvé popsana béhem prvni svétové
valky u vojaka v zakopech (Vinson 1973). Zpusobuje ji Bartonella quintana, v dne$ni dobé se
objevuje u jedinci ve Spatnych socioekonomickych podminkach s nedostateCnou osobni
hygienou. Prubéh nemoci je spiSe mirny a mezi pfiznaky patfi malatnost, nechut k jidlu,
nadmeérné poceni, bolesti hlavy, bledost a svalova bolest (Maguifia et al. 2009).

Nakonec stoji za zminku nemoc z koci¢tho skrabnuti, poprvé byla popsana v roce 1931,
za jejim vznikem stoji Bartonella henselae, jejimz rezervoarem, jak lze odvodit z nazvu
onemocnéni, je kocka domaci (Felis catus), na kterou se pienese z blech (Siphonaptera)
(Maguifia et al. 2009). Kazdy rok je ve Spojenych Statech nahlaseno vice nez 40 000 pfipada
(Margileth a Hayden 1993). 5-10 dni po poskrabani kockou se mohou objevit papularni 1éze,
dalSimi projevy jsou malatnost, unava, bolesti hlavy, zvétSené lymfatické uzliny. Pouze
10-20 % infekci byva symptomatickych, ptiznaky vétSinou béhem 2 mésicti pomalu ustupuji,
mohou je ale vysttidat chronické obtize (Maguifia et al. 2009).

4.5.5.2 Endosymbioticky organismus ¢lenovcu

Vzhledem k epidemiologickému a zoologickému vyznamu se vétsina védeckych praci
zaméfovala na vyzkum druht bakterie Bartonella nalezenych u ¢lovéka ¢i dalSich savceu. Jejich
vyskyt a vyznam u ¢lenovcu (Arthropoda), ktefi se nezivi krvi savcli nebyl po dlouhou dobu
predmétem studii (Kesnerova et al. 2016).

Bakterie, které jsou asociovany s témito zastupci ¢lenovct vytvaii hluboce zakorenéné
sesterské linie patogennich druhti Bartonella (Kesnerova et al. 2016). U jedinct bylozravych
tropickych mravencti (Formicidae) nekolik dikazi naznaCovalo, ze mohou tyto bakterie hrat
roli v pfijmu dusiku jeho hostitele, bud’ tim zptasobem, ze by vazaly vzdusny dusik nebo
recyklovaly vyloucené odpadni produkty (Russell et al. 2009).

Hydrolyza moci je katalyzovana enzymem ureazou, kterd §tépi kyselinu mocovou
na amoniak a oxid uhli€ity. Amoniak je poté pfeménény na aminokyselinu glutamin syntézou,
ktera je kodovana genem glnA. Bakterialni ureaza je vicepodjednotkovy proteinovy komplex,
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ktery se sklada ze tfi strukturnich podjednotek a nékolika dopliikovych proteinti. Tento shluk
genu kodujici vSechny podjednotky ureazy byl nalezen u bakterie pfitomné u mravence
Harpegnathos saltator, spolecné s glnA genem zodpovédnym za syntézu glutaminu
a sousedicim genem, ktery ma schopnost regulace GInA proteinu a v disledku toho ovliviyje
1 mnozstvi pfitomného dusiku. Na druhé strané geny, které by bakteriim davaly schopnost vazat
vzdus$ny dusik nebyly pfitomny (Neuvonen et al. 2016).

U zastupcu Bartonella apis, jenz jsou endosymbiotické bakterie vcel medonosnych, byl
rovnéz piitomny shluk genti koédujici produkci ureazy pro rozklad kyseliny mocové, hlavni
odpadni produkt vylu¢ovany hmyzem do zadniho stfeva, kde se souCasn€ nachazi 1 Bartonella.
Nicméné geny pro dva klicové enzymy chybély, coz by napovidalo, ze Bartonella apis neni
schopna sama rozkladat kyselinu mocovou. Zvlastnosti v genomu této bakterie byla pfitomnost
gentl schopnych degradace sekundarnich metaboliti rostlin. Sekundarni metabolity rostlin jsou
pfitomny v pylu a nektaru a mohly by byt tak vyuzivany vcelimi stfevnimi symbionty
pro produkci energie a aminokyselin. Stejné¢ tak by mohla tato schopnost degradace
sekundarnich metabolitt rostlin byt ptinosna pro dalsi bylozravé hmyzi hostitele bakterii rodu
Bartonella. Bohuzel, zda-li je tato vlastnost spolecna pro vSechny zastupce tohoto bakterialniho
rodu, nebo jen pro linii Bartonella apis neni z dosavadnich studii jasné (Segers et al. 2017).

Z dosavadnich dat vyplyva, ze vyznam vyskytu bakterie Bartonella u ¢lenovcu, ktefi
neslouzi jako vektor, je s nejvétsi pravdépodobnosti stievni symbiont se schopnosti recyklovat
dusikaty odpad svého hostitele (Neuvonen et al. 2016) a degradovat sekundarni metabolity
rostlin (Segers et al. 2017). Zaroveni se objevuji hypotézy, ze patogenni zastupci rodu
Bartonella se vyvinuly ze zastupcu asociovanych s hmyzem. A to tim zpisobem, Ze evoluc¢ni
ztrata genu, zodpovédnych za tvorbu ureazy umoznila zpusoby krevniho pfenosu, ¢imz
se Bartonella rozsitila do Siroké Skaly savcich hostitelt (Neuvonen et al. 2016).

Bartonella byla nalezena i u prachovych roztocu, ktefi se nezivi krvi savci, a tak touto
cestou nedochazi k jejich prenosu (Billeter et al. 2008). Valerio et al. (2005), ktefi se zabyvali
jejim vyskytem u zastupcu Dermatophagoides farinae a Dermatophagoides pteronyssinus,
se domnivaji, ze infekce touto bakterii prispiva k tvorbé endotoxinti pisobicich jako alergeny,
a to z davodu nadbytku lipopolysacharidii zptisobené pritomnosti bakterie.

Pro hlubsi porozuméni vztahti mezi zastupci rodu Bartonella a jejich hostitelt z fad
¢lenovcu (Arthropoda) bude zapotiebi vice novych studii.



Tabulka ¢. 2: Vyskyt endosymbiotickych bakterii Cardinium, Wolbachia a Bartonella u
skladistnich a prachovych roztoca.

Celed’ Druh roztoce Vyznam Cardinium Wolbachia Bartonella
roztoce
Acaridae
Acarus siro skladiStni + +
rozto¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2012)
Aleuroglyphus skladiStni + +
ovatus 107to¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2016a)
Sancassania skladiStni + +
berlesei 107to¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2016a)
Tyroborus lini skladiStni + +
rozto¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2016a)
Tyrophagus skladiStni + + +
putrescentiae 107to¢ Kopecky etal. | (Hubertetal. | Lee etal.
(2013) 2019a) (2019)
Aeroglyphidae
Aeroglyphus skladiStni +
robustus 107to¢ Kopecky et al.
(2013)
Carpoglyphidae
Carpoglyphus skladiStni +
lactis 107to¢ Kopecky et al.
(2013)
Chortoglyphidae
Chortoglyphus skladiStni +
arcuatus 107to¢ Kopecky et al.
(2013)
Echimyopodidae
Blomia tropicalis | prachovy + +
rozto¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2016a)
Glycyphagidae
Glycyphagus skladiStni +
domesticus 107to¢ (Kopecky et
al. 2013)
Lepidoglyphus skladiStni + +
destructor rozto¢ Kopecky et al. Hubert et al.
(2013) (2016a)
Pyroglyphidae
Dermatophagoides | prachovy + +
farinae 107to¢ Kopecky et al. Kim et al.
(2013) (2018)
Dermatophagoides | prachovy + +
pteronyssinus 107to¢ Kopecky et al. Valerio et al.
(2013) (2005)

Legenda: + = Pozitivni vysledek detekce bakterie u roztoce.
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Tabulka €. 3: Tabulka detekénich primert pro bakterie Cardinium, Wolbachia a Bartonella
dle Hubert et al. (2016b).

Specifita | Nazev | Primer 5'-3° Tm | Délka | Autor
(°C) | (bp)

Cardinium | Cardd | CTTAACGCTAGAACTGCGA 55 1800 | Kopecky
Card6 | TCAAGCTCTACCAACTCC et al. 2013
CardIF | CGCATGCAATCTACTTTACAC 55 | 1314 | Hubert et
CardIR | GCCACTGTCTTCAAGCTCTAC al. 2016b

Wolbachia | WpF | TTGTAGCCTGCTATGGTATAACT |52 |900 | O'Neill
WpR | GAATAGGTATGATTTTCATGT et al. 1992

Bartonella | Bart IF | TGTCWCCGAYCCAGCCK 63 [920 | Kopecky et
Bart 2R | TGTCTCCGACCCAGCCT al. 2014




S Zavér

Prachovi a skladistni roztoci obyvaji prostredi ¢loveka, vyskytuji se v prachu domacnosti
a skladovanych potravinach. Maji schopnost produkovat alergeny. Rada rozto¢t navazuje
vztahy s mikroorganismy, z nichz ¢ast jsou endosymbiotické bakterie, tedy ziji alespor Cast
jejich zivota uvnitt bunék hostitele.

Cardinium a Wolbachia jsou povazovany za reprodukCni parazity a manipuluji
s reprodukci svého hostitele ve prospéch svého prenosu. Zpuasobuji cytoplazmatickou
inkompatibilitu, partenogenezi a feminizaci.

Bartonella je predev§im znama jako hematotropni parazit savcu, vcéetné cloveka
vyuzivajici krev sajici ¢lenovce pro svij pienos. Az v poslednich letech se vyzkum zamétuje
na jeji roli u ostatnich zastupci kmene clenovci, tedy i prachovych a skladistnich roztocu.
Z dostupnych dat vyplyva, ze zde plni Glohu stfevniho endosymbiotického organismu se
schopnosti recyklovat vylouceny dusik a degradovat sekundarni metabolity rostlin.

Tato bakalarska prace shrnula zakladni popis endosymbiotickych bakteriich skladiStnich a
prachovych rozto¢t, Cardinium, Wolbachia a Bartonella, a jejich vliv na hostitele z dostupnych
odbornych publikaci.
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