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Diverzita bakterií rodu Bifidobacterium v trávicím traktu 

dětí s Crohnovou chorobou 

 
 

Souhrn 

 

Crohnova choroba (CD) spadá do zánětlivých střevních onemocněních, jež mají 

negativní dopad na pacientův celkový zdravotní stav a jeho každodenní život. Toto onemocnění 

se vyznačuje dysbiózou gastrointestinálního traktu, kde je zvýšené množství patogenních 

mikroorganizmů a snížený počet komenzálů jako jsou bifidobakterie. Bifiidobakterie poskytují 

příznivý vliv na hostitele jako je ochrana proti patogenům, produkce pozitivních látek a trávení 

složitých látek. Podle literární rešerše dochází u pacientů s Crohnovou chorobou k redukci 

diverzity i kvantitativního zastoupení bifidobakterií. 

Tato bakalářské práce byla zaměřena na detekci a kvantifikaci bifidobakterií 

izolovaných z fekálních vzorků 11 dětí s CD odebraných ve spolupráci s nemocnicí Motol a 

analyzovaných na Katedře mikrobiologie, výživy a dietetiky (ČZU v Praze). Ke stanovení 

bifidobakterií byla použita desková kultivační metoda se dvěma variantami selektivních médií 

pro bifidobakterie za využití modifikovaného Wilkins-Chalgren agaru (WSP) s mupirocinem a 

kyselinou octovou (BIF-MUP) a totéž médium doplněno ještě o norfloxacin (BIF-NORF). 

Základní médium WSP bylo použito pro stanovení celkového počtu anaerobů. Narostlé kolonie 

byly spočteny a na základě kultivačních znaků kolonií bylo cílem získat alespoň celkem 12 

izolátů pro další identifikaci. Získané izoláty byly rodově a druhově identifikovány pomocí 

hmotnostní spektrometrie (MALDI TOF MS).  

Z výsleků byla stanovena mikobiální diverzita izolovaných kolonií na selektivních 

agarech pro bifidobakterie a jejich počty u pacientů s CD. Bifidobakterie byly identifikovány 

pouze u 8 z 11 pacientů a zastoupení tohoto rodu činilo 51,18 % ze všech testovaných izolátů. 

Průměrné počty bifidobakterií izolovaných na selektivních médiích byly výrazně snížené 

(6,99 ± 1,45 log KTJ/g stolice na BIF-MUP a 6,40 ± 1,63 log KTJ/g stolice na BIF-NORF) ve 

srovnání se zdravými kontrolami, kde počty bifidobakterií dosahují hodnot 109 KTJ/g stolice. 

Rovněž byly u těchto pacientů identifikované i jiné mikrobiální rody (48,82 %), které by mohly 

působit dysbioticky či patogenně zvlášť u jedinců se sníženou imunitou. Na médiích pro 

bifidobakterie byly detekovány druhy jako Propionibacterium acnes, P. australiense, E. coli, 

Steptococcus pneumoniae, S. parasanguinis, S. sanguinis, S. oralis, Enterococcus faecalis, 

Candida albicans, C. glabrata, Clostridium difficile, Staphylococcus hominis, S. epidermidis a 

Bacillus cereus. Zároveň se díky nižšímu zastoupení bifidobakterií ve stolici podařilo 

vyizolovat zástupce rodu Bacteroides. 

Z výsledků této práce vyplývá snížená diverzita a kvantitativní zastoupení 

Bifidobacterium spp., což zjevně souvisí s dysbiotickým stavem jedinců s Crohnovou 

chorobou. 

 

Klíčová slova: Crohnova choroba; bifidobakterie; identifikace; MALDI TOF MS; probiotika 

 



 

Diversity of the genus Bifidobacterium in the 

gastrointestinal tract of children with Crohn‘s disease 

 
 

Summary 

 

Crohn‘s disease (CD) belonging to inflammatory bowel diseases (IBD) has a negative 

impact on the pacient‘s overal health and his or her everyday life. This illness is characterized 

by its dysbiosis of gastrointestinal tract including higher quantities of pathogenic 

microogranisms and lower counts of benefitial commensals like bifidobacteria. Bifidobacteria 

have a positive effect on the host such as protection against pathogens, production of health-

promoting substances and digestion of complex substances. According to literary research, 

patients with CD have reduced bifidobacterial diversity and even lowered quantitative 

representation.  

 This bachelor theses was focused on the detection and quantification of bifidobacteria 

isolated from fecal samples of 11 children with CD collected in cooperation with Motol 

University Hospital and analysed at the Department of Microbiology, Nutrition and Dietetics 

(CULS Prague). Determination of bifidobacteria was carried out using the plate technique with 

two selective modified Wilkins-Chalgren agars (WSP) with mupirocin and acetic acid (BIF-

MUP) and the same modified medium enhanced with norfloxacin (BIF-NORF). Nonselective 

WSP agar was applied for determination of the total count of anaerobes. Colonies grown on 

these agars were then counted and the objective was to attain at least 12 isolates selected based 

on their cultivation charasteristics. Acquired isolates were further identified on genus and 

species level using mass spectrometry (MALDI TOF MS). 

 Results were used for the determination of microbial diversity of the colonies isolated 

on selective bifidobacterial agars and their counts in patients with CD.  Bifidobacterium spp. 

was detected only in 8 out of 11 patients and representation of this genus was 51,18 % out of 

all tested isolates. Average number of isolated bifidobacteria were greatly lowered (6,99 ± 1,45 

log CFU/g stool on BIF-MUP agar and 6,40 ± 1,63 log CFU/g stool on BIF-NORF) compared 

to the healthy control group, where the bifidobacterial numbers reached values of 109 CFU/g 

stool. Also other microbial genera were identified (48,82 %) in the pacients with CD and could 

act in dysbiotic way or as pathogens, especially in individuals with reduced immunity. On the 

bifidobacterial selective media were detected species including Propionibacterium acnes, 

P. australiense, Escherichia coli, Steptococcus pneumoniae, S. parasanguinis, S. sanguinis, 

S. oralis, Enterococcus faecalis, Candida albicans, C. glabrata, Clostridium difficile, 

Staphylococcus hominis, S. epidermidis and Bacillus cereus. Also beacuse of the reduced levels 

of bidifobacteria in the stool, there was a succesful isolation of representatives of the genus 

Bacteroides. 

 Our results show that, there was reduced bifidobacterial diversity and quantitative 

representation. This is evidently connected with the dysbiotic state of individuals with CD. 

 

Keywords: Crohn‘s disease; Bifidobacterium; identification; MALDI TOF MS; probiotics  
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1 Úvod 

Bifidobakterie činí důležitou část střevní mikrobioty člověka a patří mezi vyhledávaná 

probiotika. Tento rod má významný vliv na zdravotní stav hostitele produkcí prospěšných 

metabolitů, trávením složitějších látek nestravitelných pro hostitele a poskytováním 

ochrany před možnými škodlivými mikroorganizmy.  

Crohnova choroba (CD) je závažné zánětlivé střevní onemocnění postihující celý 

gastrointestinální trakt, které je charakteristické dysbiózou gastrointestinálního traktu, 

a tedy i úbytkem komenzálních mikroorganismů jako jsou například bifidobakterie. CD je 

často doprovázena možnými komplikacemi jako podvýživa, retardace růstu, průjem, 

bolesti břicha, průjmy, přítomnost vředů a ovlivňuje negativně každodenní život pacienta. 

Kvůli tomu, že žádný terapeutický postup u CD není stoprocentně účinný, je tomuto 

onemocnění věnována značná pozornost. Léčba CD je zaměřena na zmírnění jejích 

symptomů a aplikace probiotik, jako jsou například bifidobakterie, může 

napomoci zlepšením stavu dysbiózy.  

V rámci této bakalářské práce byla využita kultivační metoda a metoda hmotnostní 

spektrometrie MALDI TOF MS k detekci a izolaci bifidobakterií a dalších bakteriálních 

druhů nalezených v trávicím traktu dětí s CD. 
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2 Cíl práce 

Bakterie rodu Bifidobacterium jsou řazeny mezi pozitivně působící komenzální 

probiotické bakterie. Jejich výskyt v trávicím traktu hostitele je spojen s celou řadou 

zdravotních přínosů. Crohnova choroba (CD) je řazena do skupiny zánětlivých střevních 

onemocnění a u jedinců s tímto onemocnění dochází k poklesu výskytu bifidobakterií. 

Cílem této práce byla kvantifikace a detekce bifidobakterií ve vzorcích stolice jedinců 

s CD. 

 

3 Hypotéza 

Předpokládáme, že u jedinců s CD bude nižší nejen kvantitativní zastoupení, 

ale i diverzita rodu Bifidobacterium. 
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4 Literární rešerše 

4.1 Charakteristika gastrointestinálního traktu člověka 

 U Obrázek 1 je popsána stavba gastrointestinálního traktu člověka. Lidský 

gastrointestinální trakt se zkládá z dutiny ústní, hltanu, jícnu, žaludku, tenkého a tlustého střeva 

a je zakončen rektem. K němu je přidruženo i několik nezbytných žláz jako jsou slinné žlázy, 

pankreas a játra. Oddíly navazující na dutinu ústní jsou ovlivňovány autonomním nervovým 

systémem (sympatikus a parasympatikus) a jsou tvořeny hladkou svalovinou. Pouze terminální 

úseky (dutina ústní a konečník) jsou přímo pod volní kontrolou (Wilhelm & Hegyi 2006; 

Wilhelm 2011). 

 Zakladní uspořádání trávicí trubice se v různých částech GIT jen nepatrně liší závisle 

na jejím umístění a funkci. Trávicí trubice může být rozdělena na části, kde dochází primárně 

k transportu potravy (dutina ústní, hltan, jícen, konečník a řitní otvor) a oblasti, kde je vysoká 

míra absorbce živin (žaludek, tenké a tlusté střevo) (DeSesso & Jacobson 2001).  

Pozitivní vlastnosti komenzálních bakterií se odvíjí na jejich lokalizaci, a proto mohou 

v různých částech GIT působit zcela jinak, než ve kterých se běžně nachází. Tlusté střevo je 

obohaceno velkým množstvím komenální mikrobioty, tudíž i tu probíhá absorbce látek, které 

byly těmito bakteriemi vytvořeny. Tlusté střevo se dělí na slepé střevo, vzestupný tračník, 

příčný tračník, sestupný tračník, esovitou kličku, konečník a řitní otvor (DeSesso & Jacobson 

2001; Wilhelm & Hegyi 2006). 

 
Obrázek 1: Anatomie gastrointestinálního traktu (Iannitti a Palmieri 2010) 
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4.1.1 Mikrobiota 

Mikrobiota je soubor všech mikroorganizmů, které se nachází na a v definované části 

těla jako například mikrobiota kůže nebo mikrobiota gastrointestinálního traktu. Jedná se 

o komplexní dynamický ekosystém, který má velký vliv na metabolizmus hostitele. Termín 

mikrobiota vyjadřuje ekologickou komunitu komenzálů a potenciálních patogenů žijících 

v hostitelském prostředí. Genom veškerých mikrobiálních částic je označujován pojmem 

mikrobiom (Gill S et al. 2006; Frühauf 2017). Skutečnost, že lidské tělo obsahuje 1013 - 1014 

mikrobiálních buněk a až 150-krát více genů než je lidský genom, zrcadluje, jak je mikrobiota 

v těle hostitele významná (Whitman et al. 1998; Ursell et al. 2012; Frühauf 2017). Mikrobiota 

zahrnuje široké spektum domén jako viry (bakteriofágy), archea (methanogeny), eukaryota 

(Candida spp., Blastocystis spp.) a bakterie (Walker & Lawley 2013). 

4.1.1.1 Osídlení gastrointestinálního traktu mikrobiotou 

Z hlediska lokalizace je GIT rozdělen na mikrobiom střevní, orální, kožní, dýchacích 

cest a podobně (Ryšávka 2019). Ústní dutina je bohatá na aeroby i fakultativní anaeroby 

zahrnující rody Streptococcus spp. (Streptococcus viridans, S. pneumoniae), Rothis spp., 

Neisseria spp., Candida spp. (C. albicans), Veillonella spp., Staphylococcus spp. (S. aureus) a 

Actinomyces spp. V žaludku a dvanáctníku jsou nejvíce zastoupeny laktobacily, bifidobakterie, 

koliformní bakterie, streptokoky a fusobakterie. Lidské tlusté střevo je velmi složitý ekosystém 

a je osídlen čtyřmi hlavními kmeny bakterií: gramnegativní Bacteroides (zaujímá 16- 23% 

střevní mikrobioty), grampozitivní Firmicutes (49- 76 % střevní mikrobioty), Actinobacteria 

a Proteobacteria (Clemente et al. 2012; Matsuoka & Kanai 2015). Do přítomných 

mikrobiorganismů lze zařadit bifidobakterie (kmen Actinobacteria), bakteroidy (kmen 

Bacteroidetes), Prevotellaceae (kmen Bacteroidetes), laktobacily (kmen Firmicutes), 

enterokoky (kmen Firmicutes), streptokoky (kmen Firmicutes), klostridie (kmen Firmicutes), 

Ruminococcaceae (kmen Firmicutes), veilonely (kmen Firmicutes), Roseburia spp. (kmen 

Firmicutes), eubakterie (kmen Firmicutes), stafylokok (kmen Firmicutes), kmen 

Methanobacteria, kmen Fusobacteria, a kvasinky (Švestka 2007; Lloyd-Price et al. 2016). 

Mezi proteobakterie tlustého střeva se řadí gramnegativní, fakultativně anarobní organizmy, jež 

jsou často oportunistickými patogeny se zástupci Escherichia spp., Hafnia spp., Campylobacter 

spp., Enterobacter spp., Helicobacter spp., Klebsiella spp., Oxalobacter spp., Pseudomonas 

spp. a Proteus spp. (Walker & Lawley 2013). 

4.1.1.2 Rozvoj a modifikace mikrobioty GIT 

Mikrobiom a jeho složení je velmi variabilní a je silně ovlivňován zevními faktory, 

kterým je vystavován hostitel (Ryšávka 2019). Tento ekosystém se dynamicky mění závisle na 

hostiteli, jeho věku, pohlaví, zdravotním stavu, genotypu a vnějším prostředí (výživa, životní 

styl, eventuální antibiotikoterapie) (Lee & Sullivan 2010; Frühauf 2017). Mikrobiotu lze 

modifikovat s použitím vhodných prostředků jako jsou probiotika, probiotika, synbiotika, 

antibiotika či změnou stravovacích návyků (Walker a Lawley 2013; Barko et al. 2018). 

Lidé jsou narozeni s téměř zcela sterilním vnitřním prostředím a mikrobiální kolonizace 

nastává až během porodu (D’Argenio & Salvatore 2015). U kojenců narozených císařským 
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řezem byly pár dnů po porodu detekovány signifikantně vyšší hladiny bakterií typické pro kožní 

mikrobiotu (Staphylococcus spp. a Propionibacterium spp.) a nižší hladiny bifidobakterií 

a laktobacilů ve srovnání s dětmi narozených vaginálním porodem. Zřejmě kvůli kojení nebyly 

detekovány tak velké rozdíly u množství laktobacilů (Barko et al. 2018; Gregora & Strakonice 

2013; Clemente et al. 2012). Slabě vyvinutý mikrobiom jedince může poskytnout prostor 

oportunistickým mikroorganismům, které přetrvávají až do jednoho roku dítěte (Haemophilus 

spp., Enterobacter cancerogenus, E. hormaechei, Veillonella dispar, V. parvula 

a Staphylococcus spp.) (Lloyd-Price et al. 2016). Další vliv na skladbu mikrobiomu má výživa. 

Oligosacharidy mateřského mléka jsou využity bifidobakteriemi a rodem Bacteroides, což je 

důvodem, jejich vyššího rozšíření v GIT kojenců (Derrien et al. 2019). Rovněž jsou tu velké 

rozdíly mezi kojenci, jež vyrůstají na mateřském mléku oproti dětem s přísunem mléčných 

náhražek. U dětí vyrůstajících na mateřském mléku byla nalezena nižší diverzita mikrobioty, 

avšak mnohem vyšší hladiny rodu Bifidobacterium (B. breve, B. bifidum, zvláště pak 

B. longum) (Walker & Lawley 2013; Derrien et al. 2019). Tento stav se rapidně změní, když je 

dítě odstaveno a přejde na stravu bohatou na vlákninu a jiné složky potravy. Tato změna je 

asociována s nárůstem bakteriální diverzity a celkových počtů bakterií, zvýšeného množství 

krátkých mastných kyselin a převahou rodů Bacteroides a kmene Firmicutes, které lépe štěpí 

komplexní sacharidy. Tento vztah je popsán u Obrázek 2 (Clemente et al. 2012b; Walker & 

Lawley 2013; Lloyd-Price et al. 2016; Derrien et al. 2019). I když mikrobiota každého člověka 

je jedinečná, tak rozvoj tohoto ekosystému není nahodilý. U příbuzných jedinců bydlící v jedné 

domácnosti bylo zjištěno podobné složení mikrobioty než u jedinců nepříbuzných. Také platí 

to, že v rozvinutých zemích je konzistentně přítomná redukovaná mikrobiální diverzita 

gastrointestinálního traktu zřejmě kvůli jídelníčku konstituovaného z velké části tuků, vysoce 

rafinového cukru a nízkého zastoupení vlákniny. A i když je tento stav v rámci generace 

obnovitelný přechodem na stravu s vysokým podílem vlákniny, tak po čtyřech generacích se 

tento stav upevní. Tyto rozdíly v lidské dietě mohou být natolik rozdílné, že ovlivňují celé 

populace. Například děti v Africe oproti evropským dětem mají větší množství Bacteroidetes 

spp. a méně Firmicutes, což je zřejmě díky jejich stravě bohaté na vlákninu (Yatsunenko et al. 

2012; Clemente et al. 2012b; Walker a Lawley 2013; Derrien et al. 2019). 
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Obrázek 2: Změny mikrobioty v průběhu lidského života (Derrien et al. 2019) 

4.1.1.2.1 Antibiotická léčba 

Antibiotická léčba může být vhodná ke snížení počtu patogenních bakterií 

(např. Helicobacter pylori) a zlepšení zdravotního stavu hostitele. Tyto látky mají velký dopad 

na organizmus, což je patrné, když při eradikační antibiotické léčbě dojde k poklesu diverzity 

střevního mikrobiomu až o 25 %. Avšak při nadměrné aplikaci antibiotik přetrvávají 

antibioticky rezistentní druhy mikroorganizmů, které se mohou začít proliferovat a působit 

patogenně. Častá antiobiotická léčba v raném věku zvyšuje pravděpodobnost vyvinutí 

Crohnovy choroby a u jedinců s tímto onemocněním má negativní na celkovou strukturu 

mikrobioty. Vysoká expozice antibiotik může indukovat dysbiózu, jež je definovaná jako 

abnormální poměr mezi prospěšnými a patogenními mikroorganismy  (Comito et al. 2014; 

Bäckhed et al. 2012). Tato pozměněná rovnováha v ekosystému a úbytek ochranných mikrobů 

má za následek sekundární kolonizaci a proliferaci potencionálně škodlivých bakteriálních 

druhů jako například Clostridium difficile, jehož toxiny vyvolávají kolitidy (Bäckhed et al. 

2012; Matsuoka & Kanai 2015; Gevers et al. 2017; Frühauf 2017; Ryšávka 2019). 

4.1.1.2.2 Prebiotika 

Prebiotika jsou definované jako nestravitelné složky stravy, které slouží jako substrát 

pro růst komenzální mikrobioty hostitele, a jsou tudíž prospěšné pro jeho zdraví (GIT, stimulace 

imunity, inhibice patogenů). Aplikací prebiotik mohou být ovlivněny prospěšné druhy bakterií,  

ale i druhy na které daná prebiotika nejsou zcela cílena (Ventura et al. 2007; Walker & Lawley 
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2013; Gibson et al. 2017; Cremon et al. 2018). Cíl aplikace prebiotik je podpora probiotických 

rodů jako bifidobakterie, laktobacily, Roseburia spp., Eubacterium spp., Faecalibacterium spp. 

a dalších (Cremon et al. 2018). Vliv prebiotik na zdraví hostitele musí být prokázaný v cílovém 

organismu a zdravotní účinky zprostředkován hostitelskou mikrobiotou (Gibson et al. 2017). 

Prebiotika jsou součástí běžné stravy hostitele zkládající se převážně z neškrobnatých 

polysacharidů a oligosacharidů (Cremon et al. 2018). Patří do nich inulin, neškrobnaté 

polysacharidy, disaccharidy (laktulóza), inulin, arabinoxylany (AX), fruktooligosacharidy 

(FOS) a galaktooligosacharidy (GOS). Prebiotický efekt na bifidobakterie byl zaznamenaný 

u FOS, GOS, AX, inulinu a laktulózy (Walker & Lawley 2013; O’Callaghan & van Sinderen 

2016; Barko et al. 2018). Dalšími prebiotiky jsou oligosacharidy mateřského mléka (HMO), 

jež jsou produkované mléčnou žlázou. Jsou to komplexní nekonjugované glykany, které jsou 

důležitým substrátem komenzálních bakterií přítomné zvlášť u novorozenců. Jsou odolné vůči 

gastrointestinálnímu trávení a jejich přítomnost v tlustém střevu zřejmě slouží jako selektivní 

živný substrát pro bifidobakterie. Utilizace HMO tímto rodem se u jednotlivých druhů liší: 

B. longum subsp. infantis je zvládá nejlépe degradovat, B. bifidum naproti němu HMO 

zpracovává extracelulárně a v menším rozsahu, B. breve a B. longum subsp. longum využívají 

pouze malou část těchto prebiotik (Bottacini et al. 2017). Prebiotika jsou směsí polysacharidů, 

u nichž je obtížně určit jejich štěpné produkty, které by byly využitelné pro intestinální 

mikrobiotu. Proto je u nich obtížné určit účinnou dávku. Denní dávka tohoto substrátu je 

odhadována na 1- 3 g/den u dětí a 10- 15 g/den u dospělých (Frič 2010).  

Prebiotika jsou fermentovány bakteriemi tlustého střeva a přetvořeny na výsledné produkty 

jako mastné kyseliny s krátkým řetězcem, které slouží jako výživa intestinálnímu epiteliu. 

Rovněž indukují protizánětlivé látky a snižují luminální pH, čímž se podílí na ochraně hostitele 

proti infekci (Walker & Lawley 2013; Barko et al. 2018). Další pozitivní vlastností této skupiny 

je podpora absorpce iontů a stopových prvků jako je vápník, železo a hořčík (Cremon et al. 

2018). 

Prebiotika jsou předmětem studia kvůli svému vysokému potenciálu posílit zdravotní stav 

hostitele, předejít či řešit intestinální choroby a modifikovat intestinální mikrobiotu (Bäckhed 

et al. 2012). Imunitní systém hostitele je posilován možným zvýšením produkce IgA či 

modulací produkce cytokinů. Aplikace prebiotik je možná u zánětlivých střevních 

onemocněních, konstipace, celkového zdravotního stavu GIT rizikové populace (novorozenci; 

a starší generace), alergií, hepatické encefalopatie, průjmových cestovatelských nemocí, 

zánětlivá střevní onemocnění, urogenitální zdraví a metabolické zdraví (obezita či podvýživa). 

Aplikace prebiotik u zánětlivých střevních onemocněních není vždy zcela žadoucí kvůli možné 

produkci plynů z jejich fermentace, která hostiteli může přinést zhoršení jeho symptomů. 

Dalším úskalím je aplikace prebiotik u jedinců se sníženou bakteriální diverzitou, kdy s nově 

dostupným substrátem může získat převahu patogenní mikrobiota. Bylo zjištěno, že prebiotika 

jako galaktooligosacharidy a fruktooligosacharidy podporují růst jak komenzálních rodů 

Lactobacillus a Bifidobacterium, tak i potenciálně patogenních (E. coli, klostridie). Proto je 

doporučováno podávat spolu s nimi probiotika (probiotika + prebitotika = synbiotika), které 

společně s nimi podporují růst komenzálních mikrobů (Bunešová et al. 2012; Cremon et al. 

2018). 

 



14 

4.1.1.2.3 Probiotika 

Probiotika jsou definované jako žijící mikroorganizmy, které ve vhodném množství  jsou 

pro hostitele prospěšné (Barko et al. 2018). Probiotika jsou předmětem studia kvůli svému 

vysokému potenciálu posílit zdraví hostirele, modifikovat střevní mikrobiotu a předejít či řešit 

intestinální choroby (Bäckhed et al. 2012). Je několik základních znaků, jež by daný 

mikroorganizmus měl splňovat: podrobnou definici, odolnost k trávicím sekretům, schopnost 

přežít v dostatečnémm množství v hostitelském prostředí (HCl a trávicí enzymy v žaludku; 

trávicí šťávy a žluč ve střevech a rozdíly v pH) a zahrnovat mechanizmy sloužící k adhezi 

ke střevnímu epitelu; antagonismus vůči patogenům, žádné patogenní vlastnosti a celkovou 

bezpečnost; příznivý účinek na zdraví hostitele a rezistenci vůči technologickým metodám jako 

je lyofilizace a snadnost obstarání vyššího množství mikrobiální hmoty. Lidský původ je 

žádoucí, ale není podmínkou (Biavati et al. 2000; FAO 2006; Frič 2010; Hill et al. 2014; Barko 

et al. 2018). Jako probiotika jsou běžně využívány bifidobakterie, laktobacily, Bacteroides 

fragilis, Bacillus spp. (Bacillus coagulans), Streptococcus spp., Enterococcus spp. (E. faecium) 

Saccharomyces boulardii a některé nepatogenní druhy Echerichia coli (Frič 2010; Barko et al. 

2018). Probiotické druhy se podílí na kompetici s ostatní mikrobiotou GIT o možné živiny, 

životní prostředí či přímo produkují látky, jež mají vliv na pokles potenciálních patogenů 

(Fuller & Gibson 1998).  

 Mezi vlastnosti a funkce probiotik patří kompetice s patogenními mikroby v adhezi na 

střevní epitel a po-tenciace imunitní odpovědi na patogeny. Tímto způsobem se mikrobiální 

druhy podílí na imunitní odpovědi a její regulaci. Dále mikroorganizmy produkují peptidické 

sloučeniny s bakteriostatickými účinky (mikrociny, koliciny, bakteriociny a lanthanoidy) 

a podílí se na modulaci střevní mikrobioty. Také se podílí na metabolizaci mnohých látek, které 

jsou přeměňovány na produkty, z nichž samy čerpají energii, nebo jsou lépe vstřebatelné pro 

hostitele, čímž se mohou podílet na eliminaci toxinů. Jedním z příkladů je produkce krátkých 

mastných kyselin či tvorba steroidů  z cholesterolu (Frič 2010; Cremon et al. 2018). Dalším 

pozitivním významem probiotik je jejich vliv na střevní funkce, jež zahrnuje vstřebávání, 

motilitu, sekreci a splanchnickou cirkulaci (Frič 2010). 

 Mezi klinickou aplikaci těchto látek se řadí podpora léčby idiopatických střevních 

zánětů (IC, UC, CD), infekční enterokolitidy a intolerance laktózy (Frič 2010; Rossi et al. 

2016a; Cremon et al. 2018). Kvůli velké škále probiotických druhů, kmenů a jejich dávkování 

nelze obecně doporučit konkrétní strategii aplikace probiotik u IBD a zaručit její efektivitu 

vlivu na IBD (Rafieian-kopaei 2017; Cremon et al. 2018). Podle studie vedené Rafieian-kopaei 

(2017) by aplikace probiotik Lactobacillus GG a VSL#3 mohla mít podstatný vliv u pacientů 

s CD zejména po operačním zákroku. Nicméně mnoho studií (Derwa et al. 2017a; Derwa et al. 

2017b; Eom et al. 2018) odkazuje na to, že aplikace probiotik u CD nemá prokazatelný příznivý 

vliv na vyvolání remise či zábraně relapsu v porovnání s placebem. Derwa et al. (2017b) a Eom 

et al. (2018) popsali pozitivní vliv VSL#3 na nastolení remise u aktivní formy UC a téměř 

podobnou efektivitu jako kyselina 5-aminosalacylová (5-ASA) v prevenci relapsu. Podobný 

vliv na nastolení remise u UC a pouchitidy měl kmen E. coli Nissle 1917 (Wasilewska & 

Wroblewska 2018). Studie vedené Derwa et al. (2017) či Dore et al. (2019) nezazanamenaly 

žádný nepříznivý vliv na IBD při podání probiotik ve srovnání s placebem či 5-ASA, a 

probiotika se zdají bezpečná při podpoře léčby IBD (Derwa et al. 2017b). Je nutné však vzít 

v úvahu možné nebezpečí bakteriémie (kvůli možné translokaci ze střevního lumenu do 



15 

krevního řečiště) vyvolanou probiotiky u imunosupresovaných pacientů s aktivní vážnou 

formou IBD a vždy před podáním probiotika zvážit míru aktivity nemoci, předcházející infekce 

pacienta a pacientovu léčbu (Vahabnezhad et al. 2013; Wasilewska a Wroblewska 2018).  

Aplikace probiotik má významnou funkci při obnově mikrobiální rovnováhy (například 

při léčbě infekce z důvodu Helicobacter pylori), při a po antibiotické léčbě či onemocnění jako 

jsou enterokolitidy (příčinou bývají často viry (retroviry) nebo Clostridium difficile). Možná 

prevence akutní formy průjmového onemocnění či formy způsobenou Clostridium difficile 

pomocí probiotik je slibná, ale zatím není dostatečně popsaná. Probiotika by mohly být 

uplaněny i u léčby jaterních chorob, kdy štěpí nevstřebatelné cukry a vytváří krátké mastné 

kyseliny. Jejich přítomností je sníženo pH v játrech, jež má vliv na pokles množství miktobioty 

spolu s poklesem toxických produktů, zejména amoniaku tvořícího se ve střevech (Švestka 

2007; Cremon et al. 2018). Podání druhů Lactobacillus rhamnosus GG, S. boulardii a L. reuterii 

při akutní gastroenteritidě snížilo dobu trvání nemoci přibližně o jeden den a u kojeneckých 

kolik byl redukován s nimi spojený neklid. Dále určité druhy laktobacilů (L. rhamnosus GG, 

L. reuteri) mohou sloužit jako prevence průjmových potíží spojených s podáváním antibiotik 

či jako prevence infekce spojené s nehygienickým prostředí (cestovatelské průjmové 

onemocnění) (Frühauf 2017). U kojenců je rovněž kritické nastolit zdravou mikrobiotu, což 

může být docíleno obohacením GIT synbiotickými rody jako jsou Bacteroides spp., 

Parabacteroides spp., Clostridium spp., Lactobacillus spp., Bifidobacterium spp. a druhem 

Faecalibacterium prausnitzii. Ty jsou významnými producenty krátkých mastných kyselin, jež 

jsou významným zdrojem energie, mají imunomodulační vlastnosti a podílí se na inhibici 

běžných patogenů (Lloyd-Price et al. 2016).  

 U zánětlivých střevních onemocnění, aplikace probiotik má pozitivní dopad na 

zdravotní stav hostitele svou kompeticí s patogenními druhy, zlepšením funkce střevní bariéru 

(snížení propustnosti, zvýšená tvorba kátkých MK a mucinu) a úpravou regulace slizničního 

imunitního systému (indukce syntézy a exprese určitých imunitních signálních molekul –IL-

10, TGF-β, IgA, a snížení exprese TNF-α). U zánětlivých střevních onemocnění lze v závislosti 

na průběhu a aktivitě choroby vhodně kombinovat účinky probiotik, prebiotik a antibiotik (Frič 

2010). Byla zjištěna zvýšená účinnost při podání různých probiotik zejména v kombinaci 

s protizánětlivým lékem v léčbě a prevenci těchto onemocněních (Švestka 2007). Ve stádiu 

remise mírné či slabé formy ulcerózní kolitidy je doporučováno suplementovat probiotiky jako 

je E. coli Nissle 1917, která pomáhají udržovat tento stav (Cremon et al. 2018). U léčby těchto 

onemocněních se bohužel zatím neví, jaká probiotika by byla pro podporu léčby vhodná a tudíž 

je to předmětem výzkumů (Frühauf 2017). 

Účinnost probiotik je závislá na množství mikrobiálních entit v cílové lokalizaci. 

Za fyziologický účinek je považována koncentrace 108 KTJ/g preparátu, pro terapeutický 

účinek je koncentrace minimálně 1010 KTJ/g. Bohužel nelze s přesností říct, jaké množství 

fyziologicky životaschopných mikroorgazmů se doopravdy dostane do cílového místa. Celkový 

efekt je ovlivněn mnoha faktory zahrnující kvalitu ochranného obalu, účinku trávicích sekretů 

hostitele afunkčních vlastností komenzálních mikrobů. Probiotika obsahující žijící mikrobiotu 

se doporučuje uchovávat při teplotách do 8°C, přičemž jejich expirační doba je zpravidla kratší 

než u farmak užívaných ve stejné indikaci (Švestka 2007; Frič 2010). Podle pokynů FAO by 

měli producenti probiotik registrovat jejich konkrétní bakteriální kmeny u mezinárodních 

úschoven kvůli různorodým vlastnostem jednotlivých kmenů, které v konečném důsledku 
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mohou značně ovlivnit jeho aktivitu v těle hostitele (antimikrobiální, imunomodulační, 

neurologické a endokrinní vlastnosti) (FAO 2006; Cremon et al. 2018). 

4.1.1.2.4 Synbiotika 

Synbiotiky jsou kombinované preparáty prebiotik a probiotik, jež mají pozitivní dopad 

na střevní mikrobiotu. Těmito přípravky jsou zároveň navyšovány počty probiotických 

bakteriích a je jim dodán potřebný živný substrát. Tímto způsobem je zajištěna ochrana GIT 

před možnou proliferací patogenních druhů (Frič 2010; Cremon et al. 2018). Obě dvě složky 

synbiotik by měly být kombinovány v účinném poměru a prebiotikum by mělo mít 

prokazatelný pozitivní vliv na uplatněné probiotikum. Kýžený efekt se dostavuje například 

kombinací frukto-oligosacharidů s bifidobakteriemi či laktikol s laktobacily (Bronský 2010). 

Další způsob, jak lze modifikovat střevní mikrobiotu je fekální bakterioterapie, kdy se 

hostiteli podá celková komplexní mikrobiota izolovaná z fekálního vzorku. Ta se využívá 

například u rekurentních závažných průjmových onemocnění zapříčiněné Clostridium difficile, 

který je rezistentní na antibiotika. Tato léčba pomůže nastolit celkovou stabilitu střevního 

mikrobiomu a diverzitu, kdy pacienti mají snížené množství fekálních Bacteroides 

a Firmicutes. Pozitivní je, že zhruba 90 % pacientů je po tomto zákroku vyléčeno. Dokonce je 

tento postup zvažován jako možná léčba opakovaných zánětlivých střevních onemocněních 

(Bäckhed et al. 2012; Barko et al. 2018). 

4.1.1.3 Složení intestinální mikrobioty ve zdraví a během nemoci 

Diverzita mikrobioty v konkrétním prostředí označuje množství a hojnost rozložení 

určitého typu mikroorganizmu a je spojena s několika lidskými onemocněními. Nízká diverzita 

v gastrointestinálním traktu, je rozšířená u obou typů diabetes, obezity a Crohnovy choroby. 

Naproti tomu vysoká různorodost v poševní oblasti je znakem bakteriální vaginální infekce 

(Lloyd-Price et al. 2016). U lidí s průjmovými potížemi byly značně sníženy počty 

komenzálních bakterií jako Eschericha coli, určité druhy enterokoků (E. faecium, 

E.  casseliflavus) a anaerobů (Bacteroides unformis a B. vulgatus, Clostridium bifermentas, 

C. orbiscindens, C. perfringens, C. symbosium a C. glycolycum). Rovněž byl patrný nárůst rodu 

Bacillus spp. (B. licheniformis, B. subtilis, B. mojavensis a B. pumilus). Vzrostly i počty 

nežádoucích bakterií jako Staphylococcus aureus, S. haemolyticus, S. epidermidis 

a Streptococcus anginosus (Hugon et al. 2014; Schäffler et al. 2016).  

 

Tabulka 11 hlouběji rozebírá změny mikrobioty ve spojení s uvedenými onemocněními. 

Definice zdravé mikrobioty je důležitá v léčbě a prevenci onemocnění mikrobiálního původu. 

Termín „zdravý“ označuje stav organizmu bez zjevné choroby. Složení mikrobioty je 

dynamický proces a ekologická diverzity mezi zdravými jedinci se liší, proto charakterizace 

obecného zdravého mikrobiomu je náročná. Zdravý mikrobiom by neměl kódovat látky 

škodlivé pro hostitele nebo by tyto vlastnosti měly být dobře regulované hostitelem. Další 

vlastností je odolnost a adaptabilita ke změnám prosředí (výživa, ontogenetický vývoj hostitele 

aj.) či syntéza látek, kterým hostitele obohacuje a přináší potencionální základ pro symbiotický 

vztah (Lloyd-Price et al. 2016). Zdravé společenství je stabilní, tudíž schopné odolávat změnám 

vyvolané ekologickým stresem a vrátit se zpět do původního rovnovážného stavu (Bäckhed et 
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al. 2012). Helicobacter pylori je dobrým příkladem toho, že definice zdravé mikrobioty je 

obtížná. Přítomnost H. pylori zvyšuje pravděpodobnost vývinu žaludečních vředů a karcinomu 

žaludku. Zároveň jeho přítomnost snižuje gastroezofageální reflux a dětské astma, což je 

v tomto ohledu přínosné (Cho & Blaser 2012). Mezi prospěšné bakteriální druhy můžeme řadit 

výše zmíněné probiotické rody (Lynch & Pedersen 2016). 

 

Tabulka 1: Změny v mikrobiotě GIT spojené s onemocněními  

(Clemente et al. 2012; Cho a Blaser 2012) 

Onemocnění Konkrétní změny v přítomné 

mikrobiotě 

Obecná charakteristika změn 

mikrobioty 

 

 

Alergie 

Lactobacillus spp. ↓ 

 

Bifidobacterium adolescentis ↓ 

Clostridium difficile ↓ 

Helicobacter pylori ↓ 

Brzká kolonizace GIT laktobacily 

a časné osídlení mikrobiotou s vyšší 

diverzitou je spojováno se 

zmírněním alergií 

Celiakie Bacteroides vulgatus ↑ 

Echerichia coli ↓ 

Clostridium coccoides ↓ 

U pacientů s celiakií se nachází 

vyšší diverzita intestinální 

mikrobioty 

Karcinom 

žaludku 

H. pylori ↑ H. pylori je spojován s tvorbou 

gastrických adenokarcinomů 

Obezita Bacteroides ↓ 

Lactobacillus ↑ 

Podíl Firmicutes/Bacteroidetes ↓ 

Methanobrevibacter smithii ↓ 

S obezitou jsou spojeny velké 

změny ve složení střevní 

mikrobioty. 

Anorexie Methanobrevibacter smithii ↑ Bacteroidetes, Firmicutes 

 a Lactobacillus spp. jsou podobně 

zastoupeny jako u štíhlých pacientů 

Zánětlivá střevní 

onemocnění 

Bacteroidetes ↓ 

Lachnospiraceae ↓ 

Actinobacteria ↑ 

Proteobacteria ↑ 

Clostridium leptum ↓ 

Clostridium coccoides ↓ 

Faecalibacterium prasnityii ↓ 

Podíl Firmicutes/Bacteroidetes ↓ 

Bifidobakterie ↓ 

 

 

Zánětlivá střevní onemocnění jsou 

spjata s celkovou dysbiózou. 

 

Crohnova nemoc 

 

Bacteroides ovatis ↓ 

Bacteroides vulgatus ↓ 

Bacteroides uniformis ↓ 

U pacientů s CD se vyskytuje 

celková nižší mikrobiální diverzita 

 

Diabetes 2. typu 

 

Firmicutes ↓ 

Clostridium spp. ↓ 

Betaoroteobacteria ↑ 

Podíl Firmicutes/Bacteroidetes ↑ 

Změny mikrobioty GIT jsou spjaté 

s hladinou glukózy v krevní plazmě 
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4.1.1.4 Zdravotní přínosy mikrobioty 

Střevní mikrobiota může pozitivně působit na hostitele. Střevní mikrobiotou je 

vykonáváno hned několik důležitých rolí zahrnujících: metabolizmus nutričních složek 

a cholesterolu, enteropatický cyklus žlučových kyselin, syntézu vitamínů (vitamín K, vitamíny 

skupiny B), střevní pohyby a modulaci imunitního systému. Mezi hlavní důsledky patří štěpení 

komplexních sacharidů, tudíž zpřístupnění živin a tvorba mastných kyselin s krátkým řetězcem 

(kyselina octová, propionová a butyrová). Tímto způsobem je zvyšována rychlost proliferace 

střevního epitelu, je posilována jeho integrita spolu s regulací diferenciace buněk, čím je 

sníženo karcinogenní riziko. Dalšími poli působnosti je ochrana proti patogenům a modulace 

imunitního systému. Pomocí bakteriálních signálů určených imunitnímu systému GIT má 

mikrobiota vliv na kontrolu lokálních i systematických zánětů. Zároveň se mikrobiota podílí 

na neutralizaci toxických metabolitů utvářených játry a tím na detoxikaci organizmu (Comito 

et al. 2014; Frühauf 2017). 

4.2 Zánětlivá střevní onemocnění 

Zánětlivá střevní onemocnění (IBD) jsou chronická navracející se onemocnění 

postihující gastrointestinální trakt, přičemž nejvíce postiženými skupinami jsou lidé ve věku 

15-25 let a 50-80 roků. Korelace mezi IBD a pohlavím nebyla prokázána. Do zánětlivých 

střevních onemocnění spadá ulcerózní kolitida (UC), Chrohnova choroba (CD) 

a interdeterminovaná kolitida (IC), která má znaky na pomezí CD a UC. Tato onemocnění jsou 

velmi vysilující a často bolestivé s negativním dopadem na celkový stav pacienta, proto je 

nezbytná včasná léčba. Příčina těchto onemocněních není dosud známá. Projev zánětlivých 

střevních onemocnění lze ve zkratce uvést jako selhání schopnosti regulovat imunitní odpovědi 

a útlum tolerogenní reakce slizničního imunitního systému na antigenní substance vyskytující 

se ve střevním obsahu (mikrobi, kvasinky, či antigeny jiné povahy) u geneticky disponovaného 

jedince. To je patrně kvůli chybnému rozeznání molekulárních vlastností zdravé či patogenní 

mikrobioty GIT a s tím spojeným abnormálním vylučovánín antimikrobiálních látek. U IBD 

dochází nejspíše k polygennímu typu dědičnosti (detekováno více než 60 genových lokusů), 

kdy se vnější vlivy (prostředí, stres, kouření, antibiotikoterapie, výživa, infekce aj.) podílí na 

roli spouštěče (Lukáš 2009; Frič 2010; Ehrmann & Konečný 2011; Mitrová 2012; Matsuoka & 

Kanai 2015). U IBD není prokázán přenos onemocnění z pacienta na druhou osobu, avšak byla 

popsána kolerace nižšího výskytu IBD v zemích s nízkou incidencí střevních nemocí a nízkou 

hygienickou úrovní (Shanahan 2002; Ehrmann & Konečný 2011). 

U jedinců, jejichž mikrobiota se neliší od zdravé populace, IBD nemůže vzniknout. 

Proto je dysbióza nejvíce pozorovaným parametrem této nemoci, ale zatím se neví, zda je 

příčinou či následkem IBD. Příkladem dysbiózy přítomné u IBD je rodový a druhový nárůst 

kmenu Proteobacteria, Actionbacteria a úbytek kmenu Bacteroidetes (Bacteroides fragilis) 

a Firmicutes (Faecalibacterium prausnitzii) (Frič 2010; Ehrmann & Konečný 2011; Bäckhed 

et al. 2012;  Comito et al. 2014; Matsuoka & Kanai 2015; Alhagamhmad et al. 2019). 

Za původce dysbiózy jsou považovány rody a druhy Eubacterium, Bacteroides, Enterococcus 

faecalis, Pseudomonas, Peptostreptococcus a enteroiinvazivní kmeny Escherichia coli. 

Zánětlivá odpověď GIT je spouštěna a udržována střevní mikrobiotou, proto je k léčbě 
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doporučována změna a regulace hostitelského mikrobiálního prostředí. Kvůli tomu jsou 

důkladně studovány příčiny dysbiózy jako způsob porodu, opakovaná antibiotikoterapie 

v dětství, umělá výživa kojenců, způsob a skladování potravin či hygienická úroveň 

v postižených rodinách (Frič 2010; Ehrmann & Konečný 2011). Rovněž léčba může být 

zaměřena na cílenou modifikaci intestinální mikrobioty pomocí prebiotik, probiotik, 

či antibiotik (Lukáš 2009). 

 Pro zánětlivá střevní onemocnění neexistuje žádná definitivní léčba. Je zaměřena hlavně 

na léčbu relapsu (aktivní stádium nemoci provázené zhoršením zánětů) a na nastolení a udržení 

remise (klidové stádium nemoci), hojení intestinální sliznice, léčbu komplikací, potlačení 

symptomů IBD a zvýšení celkové kvality života pacienta. Léčba je dlouhodobá a kombinovaná, 

aby se předešlo nežádoucím vedlejším účinkům. Terapie závisí na typu a aktivitě nemoci a lze 

ji podle toho intenzifikovat či přizpůsobovat jednotlivým požadavkům (Lukáš 2011; Šachlová 

2011; Mitrová 2012; Občanské sdružení pacientů s idiopatickými střevními záněty et al. 2016; 

Dujsíková 2018).  

 V období remise je nasazena udržovací léčba, jejíž základem je konzervativní 

(medikamentózní) terapie do níž spadají aminosalicyláty, imunosupresiva a biologická léčba. 

Během komplikací a relapsu dochází k nasazení intenzivní terapie jako aminosalycyláty, 

biologická léčba, kortikoidy či antibiotika. Cílem léčby v období relapsu, je co nejrychleji 

potlačit zánětlivou aktivitu a zajistit ústup symptomů nemoci (Lukáš 2009; Ehrmann & 

Konečný 2011; Lukáš 2011; Mitrová 2012; Dujsíková 2018). 

4.2.1 Crohnova choroba 

Crohnova choroba (CD) je autoimunitní onemocnění, které může postihnout jakoukoli 

část gastrointestinálního traktu. Kvůli možnému rozšíření CD do všech částí GIT, je důležitá 

endoskopie horní a dolní části GIT, což zahrnuje esofagogastroduodenoskopii a kolonoskopii 

s intubací terminálního ilea. V případě prohlídky tračníku, je kolonoskopie spjata s biopsií. 

U lokalizace v tenkém střevě je aplikována magnetická rezonance případně i enteroskopie. 

Další metody (např. zobrazovací) slouží k vyloučení komplikací a přesnější diagnostice 

(Ehrmann & Konečný 2011; Mitrová 2012). 

Průběh CD může být indolentní, fibrotizující, stenozující či agresivní. Příznaky 

Crohnovy choroby se liší v závislosti na lokalizaci nemoci a jejím vývoji. Tato nemoc je typická 

přítomností segmentálního (prolínání zdravých a nemocných úseků), granulomatózního, 

transmurálního zánětu procházející celou intestinální stěnou GIT, přičemž počáteční drobné 

roztroušené mělké ulcerace (vředy) mohou vést ke zvětšeným vředovým formacím. Kvůli 

tomu, že zánět může prostupovat celou stěnou střeva, mohou se objevovat jisté komplikace jako 

perforace střeva (píštěle), abscesy, stenotické úseky, zhoršená peristaltika střev či intestinální 

krvácení. Nejčastěji je postihována oblast ileocekální (45- 60% incidence) a tračníková (25- 

45 %). Postižení pouze tenkého střeva (5- 15 %), atypických lokalit jako dutina ústní, jícen 

nebo žaludek (do 5 %) či výlučně oblasti konečníku spolu s anální oblastí (5 %) se pohybuje 

v rámci incidence u CD až na posledním místě (Ehrmann & Konečný 2011; Mitrová 2012; 

Urbanska et al. 2016; Dujsíková 2018). 

Pokud je postižena oblast terminálního ilea, dochází často k bolesti břicha (hlavně 

v oblasti pravého podbřišku), nechutenství, úbytku na hmotnosti a poruše růstu. V případě 
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lokalizace v tlustém střevě, pacient trpí průjmovitou stolicí a enterorhagií. Postižení horní části 

gastrointestinálního traktu je doprovázeno syptomy jako nevolnost nebo zvracení. Při lokalizaci 

v perianální oblasti je tato nemoc doprovázena možnou manifestací různých modifikací 

alimentární trubice (píštěle, fisury, enterorhagie, abscesy či strážné hrbolky) (Ehrmann & 

Konečný 2011; Mitrová 2012). 

Dysbióza přítomna u CD je velmi značná a dokonce mnohem vyšší než u ulzerózní 

kolitidy (Pascal et al. 2017). Běžnými příznaky CD je snížená bakteriální diverzita, vyšší míra 

dočasné nestability ekosystému, snížení hojnosti komenzálních bakterií jako Bacteroides, 

Firmicutes (Faecalibacterium prausnitzii, laktobacily), Veillonellaceae (Dialioster), Roseburia 

(R. faecis), Coprococcus, Gemmiger (G. Formicilis), Ruminococcus bromiii, a bifidobakterií. 

Mnozí z těchto komenzálů (Roseburia, Coprococcus, Faecalibacterium, Ruminococcus) 

produkují krátké mastné kyseliny. U jedince s CD jich může být nedostatek. U CD se 

vyskytovaly zvýšené počty proteobakterií, Enterobacteriaceae, Clostridium perfringens, 

Ruminococcus gnavus či Bacteroides fragilis (Walker & Lawley 2013; Alhagamhmad et al. 

2019). Zvýšené počty Enterobacteriaceae u IBD indikují pouze CD. Snížené množství 

ileálních Faecalibacterium prausnitzii je spojeno s vysokou pravděpodobností raného vývinu 

aktivní ileální formy CD či relapsu. Mikrobiální změny mohou poukazovat na průběh nemoci, 

a proto mohou poskytnout vhodný nástroj včasné prognózy průběhu CD (Fujimori et al. 2007; 

Comito et al. 2014; Alhagamhmad et al. 2019; Kowalska-Duplaga et al. 2019).  

4.2.2 Ulcerózní kolititida 

Ulcerózní kolitida (UC) se projevuje vředy a hemoragicko-katarálními záněty 

intestinální sliznice v oblasti tlustého střeva a/nebo konečníku. U dětských pacientů může dojít 

k opoždení puberty, poruše růstu (zejména u těžké pankolitidy) a úbytek na hmotnosti není 

běžně závažný. Hepatobilirní komplikace zahrnují u UC sklerózující cholangitidu (Mitrová 

2012). V rámci diagnostiky UC, se laboratorně stanovuje přítomnost protilátek proti 

neutrofilním leukocytům. Mezi další metody diagnostiky je často řazena endoskopie, kdy u UC 

je stěžejní nález při kolonoskopii. K té je doporučováno i dodatečné vyšetření horní části GIT 

kvůli kompletní diagnostice, které může být doplněno histologickými poznatky. Další metody 

jsou využívány k vyloučení komplikací (Ehrmann & Konečný 2011; Mitrová 2012) 

Pro UC je typické, že vždy postihuje konečník, postupuje orálním směrem a kolon může 

postihnout jen zčásti nebo i zcela. Toto onemocnění může být děleno na různé typy dle jeho 

rozsahu. Typ E1 (ohraničený typ) postihuje konečník a distální části pars descendens, 

E2 působí i v levém tračníku a E3 je pankolitida. Pankolitida postihuje celý rozsah kolonu 

a projevuje se nejčastěji u dětí. Při proktokolitidě je postiženo rektum a nepřesahuje za lienální 

ohbí. U extenzivního tvaru je přesáhnuto lienální ohbí orálním směrem. Při fulminantní kolitidě 

zánět napadá všechny intestinální vrstvy, hrozí střevní paralýza či perforace a již ohrožuje život 

pacienta. U UC po odstranění tlustého střeva může vzniknout zánět vaku vytvořeného z tenkých 

kliček, jež se nazývá pouchitida. UC může mít několik několik typů průběhů jako intermitující, 

remitující nebo epizodický. Ulcerózní kolitida může být doprovázena bolestí břicha, krvácením 

konečníku, ztrátou hmotnosti, horečkami, anémií, únavou či tenezmy (Ehrmann & Konečný 

2011; Mitrová 2012; Urbanska et al. 2016; Dujsíková 2018).  
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UC je onemocnění, jehož zánětlivé příznaky a morfologické změny sídlí primárně 

v tlustém střevu. Střevní mikrobiota u pacientů s touto nemocí je značně narušena a je podobná 

dalším jiným zánětlivým střevním onemocněním (Walker & Lawley 2013). 

4.2.3 Rozdíly mezi Crohnovou chorobou a ulcerózní kolitidou 

UC a CD patří do zánětlivých střevních onemocnění a v několika ohledech mají hodně 

společného. Vyskytují se tu však důležité rozdíly, o nichž pojednává. 

 

Tabulka 22 zmiňuje roli výživových doplňků při léčbě. 

 

Tabulka 2: Rozdíly mezi Crohnovou chorobou a ulcerózní kolitidou 

Sledovaný znak  Specifika u CD Specifika u UC 

Postižení GIT 

  

Může být u jakékoli části GIT  

Oblast tlustého střeva, vždy 

konečníku 

  Postupuje aborálním směrem 

Symptomy 

Může být zvracení, autoimunitní 

hepatitida Může být sklerózující cholangitida 

Změny v 

mikrobiotě 

Zvýšené počty Enterobacteriaceae, 

horší stav dysbiózy než u UCs Podobná mikrobiota jako u IBD 

Výživové doplňky 

  

U probiotik nebyl prokázán větší vliv 

na nemoc Probiotika mají příznivý vliv na UC 

Při relapsu bezezbytková dieta Probiotika snižují počet relapsů 

  Při relapsu exkluzivní enterální výživa 

Probiotika zlepšují endoskopické 

nálezy 

Dieta podobná jiným u IBD 

4.3 Rod Bifidobacterium 

Bididobakterie se řadí mezi komnzální skupinu bakterií mikrobioty trávicího traktu. 

Jejich přítomnost ve vysokých počtech je spojena se zdravotním přínosem, což vede k jejich 

použití jako probiotik (Bottacini et al. 2017). U lidí s CD byl zaznamenám jejich snížený výskyt 

či absence (Alhagamhmad et al. 2016). 

4.3.1 Morfologie a fyziologie 

Bifidobakterie patří mezi nesporulující a nepohyblivé grampozitivní bakterie. Složení 

buněčné stěny je typické pro grampozitivní bakterie. Bifidobacterium spp. je anaerobní, nebo 

fakultativně anaerobní a kataláza negativní. Bifidobakterie mají tvar buňky podobající se „Y“ 

či „V“ tvaru. Nízká koncentrace N-acetylaminosacharidů, vápenatých iontů či určitých 

aminokyselin (alanin, glutamová kyselina, serin) v kultivačním médiu, mohou vyvolat změny 

tohoto typického tvaru (Biavati et al. 2000; Lee & Sullivan 2010). 

Hlavními fyziologickými znaky bifidobakterií je sacharolytický typ metabolismu, 

nulová schopnost tvořit plyn a negativní kataláza. Optimální podmínky růstu pro bifidobakterie 

zahrnuje anaerobní prostředí, pH v rozmezí mezi 6,0 a 7,5 a teplotu 37-41 °C. Při teplotách 

nižších 20 °C a vyšších 46 °C je zastaven jejich růst s výjimkou B. callitrichidarum, pro něhož 

je teplotní optimum 45 °C či Bifidobacterium thermacidophilum, který je schopen růstu 

dokonce při 49,5 °C. Některé druhy bifidobakterií jsou tolerantní i vůči vyšší aciditě (B. samirii 

a B. callimiconis jsou schopny růst při pH 4-6). Při pH pod 4,0 a nad 8,0 bifidobakterie nejsou 
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schopny růst (Biavati et al. 2000; Alp & Aslim 2010; Modesto et al. 2018; Duranti et al. 2019; 

Modesto et al. 2019;  Eckel et al. 2020; Modesto et al. 2020). 

 Tento rod je převážně striktně anaerobní, avšak citlivost vůči kyslíku je různá 

u jednotlivých druhů a najdou se i výjimky jako Bifidobacterium psychroaerophilum, který je 

schopen růstu i za aerobních podmínek (Biavati et al. 2000; Simpson et al. 2004; Lee & Sullivan 

2010). Citlivost na oxidativní stres se u jednotlivých druhů bifidobakterií může lišit, přičemž 

nejvyšší toleranci má Bifidobacterium psychroaerophilum a Bifidobacterium animalis subsp. 

lactis. Reaktivní formy kyslíku (ROS) spolu s vodou vytváří vysoce toxický peroxid vodíku. 

V případě akumulace H2O2 dochází k inhibici F6PPK až k zániku buňky. K odstranění 

reaktivních forem kyslíku anaerobními bakteriemi jsou využívány různé mechanizmy 

zahrnující ezymy jako NADH oxidáza, NADH peroxidáza, kataláza nebo superoxid dismutáza. 

Avšak genomové studie bifidobakterií neprokázaly přítomnost příslušných kódujících genů pro 

výše zmíněné enzymy (až na analog genu pro NADH oxidázu, při jejíž aktivitě by došlo k 

akumulaci H2O2). Zřejmě bifidobakterie využívají pro odbourávání ROS thioredoxin 

reduktázu, jež je u všech kódována (Lee & Sullivan 2010). 

Velká část bifidobakterií se vyskytuje v lidském GIT. Kvůli tomu musí být schopné 

odolávat prostředí, kde jsou vystaveny kyslíkovým radikálům, organickým kyselinám, žluči 

(jejím kyselinám a solím) a osmotickému stresu. Odolnost vůči žluči je nezbytná kvůli 

průchodu bakterií tenkým střevem a je zajištěna enzymatickými mechanizmy jako jsou 

odtokové pumpy, transportéry žluči a hydrolázy žlučových solí. ATPázy jsou odtokové pumpy 

aktivně vylučují kationty z bakteriální buňky a zajišťující její ochranu. Zvlášť rezistence vůči 

potenciálním škodlivým látkám lokalizovaných v GIT umožňuje probiotickým bakteriím lepší 

životaschopnost a konkurenceschopnost. Dobrým příkladem je Bifidobacterium longum subsp. 

longum, jež je rezistentní vůči arsenu, který je v nízkých koncentracích obsažen v lidské stravě 

(Bottacini et al. 2014; Lee & Sullivan 2010). 

Serinový proteázový inhibitor (Serpin) zvyšuje ochranu bakterií vůči lidským 

protolytickým enzymům jako jsou α-antintrypsin a lidská neutrofilní elastáza. Vyskytuje se 

u některých druhů bifidobakterií (například Bifidobacterium breve, Bifidobacterium longum, 

Bifidobacterium dentium) a představuje pro ně určitou konkurenční výhodu (Ventura et al. 

2007; Turroni et al. 2010). 

Pro metabolismus tohoto rodu je typická metabolická fermentace hexózy, jejížklíčovým 

enzymem je fruktóza-6-fosfát fosfoketoláza (F6PPK). Hexóza (glukóza či fruktóza) je pomocí 

tohoto enzymu štěpena na erytrózu-4-fosfát a acetylfosfát a dalšími reakcemi až na acetát a 

laktát. 1 mol glukózy je přeměněn na 2,5 molekuly ATP; 1,5 molu acetátu a 1 molu laktátu 

(Biavati et al. 2000; Bottacini et al. 2014). Tyto molekuly jsou dále využity na produkci energie. 

Bifidobakterie jsou jedny z mála intestinálních bakterií, které mají F6PPK, a proto se tento 

enzym využívá k jejich rodové identifikaci. Nicméně jsou i výjimky, kdy je tento enzym 

přítomný u jiných taxonů jako jsou Gardnella vaginalis (fylogeneticky si jsou příbuzné) 

či Acetobacter xylimum (gramnegativní) (Lee & Sullivan 2010). 

 Bifidobakterie jsou schopny zužitkovat oligosacharidy a komplexní sacharidy 

nestrávené hostitelem. Tyto komplexní látky jsou štěpeny na jednodušší a tím je zlepšována 

stravitelnost nedostupných živin pro hostitele. Zbylých 10- 15 % těchto živin je přeměněno 

na krátké řetězce mastných kyselin, které je hostitel již schopen strávit (Ventura et al. 2007). 

Schopnost zužitkovat složitější látky je nezbytná při zužitkování látek v hostitelském prostředí 

chudém na živiny a v rámci posílení konkurenceschopnosti mezi střevní mikrobiotou (Lee & 

Sullivan 2010).  
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4.3.2 Taxonomie a výskyt 

 Rod Bifidobacterium taxonomicky patří do domény Bacteria, kmenu a třídy 

Actinobacteria, řádu Bifidobacteriales, čeledi Bifidobacteriaceae (Ventura et al. 2007; Klein et 

al. 1998; Lugli et al. 2018). V dnešní době se rod Bifidobacterium dělí do sedmi 

fylogenetických kategorií: Bifidobacterium adolescentis, Bifidobacterium bifidum, 

Bifidobacterium asteroides, Bifidobacterium bifidum, Bifidobacterium boum, B. longum, 

Bifidobacterium pullorum a B. pseudolongum (Ventura et al. 2006; Alberoni et al. 2019).  

 Bifidobakterie byly izolovány z rozdílných ekologických nik jako jsou 

gastrointestinální trakt živočichů, dutina ústní, lidská potrava, hmyzí útroby, fermentované 

mléčné výrobky a odpadní vody (B. minimum a B. subtile). Výskyt těchto zmíněných druhů 

mnohdy vypovídá již z jejich názvu: Bifidibacterium adolescentis byl izolován z fekálních 

vzorků dospělých jedinců. B. longum subsp. infantis z fekálních vzorků kojenců, B. dentium 

z dutiny úsní, B. animalis subsp. lactis z fermentovaného mléka, B. bombi z trávicího traktu 

čmeláka a B. boum a ruminantium z kravského bachoru (Ventura et al. 2007; Bottacini et al. 

2014). 

 Typickými druhy u dospělého člověka jsou B. adolescentis. Druhy B. angulatum, 

B. dentium a B. longum subsp. longum a B. catenulatum byly izolovány jak u dospělých, tak u 

dětí. Mezi bifidobakterie typické pro kojence patří B. breve a B. longum subsp. infantis. 

Mikrobiota se s věkem, zdravím a stravou hostitele dynamicky mění, a tudíž novorozenci 

mohou mít až 106- 1011 kolonie tvořících jednotek bifidobakterií v 1 gramu stolice, což se 

vzrůstajícím věkem zpravidla klesá. U novorozenců přivedené na svět císařským řezem je 

mnohem méně bifidobakterií, protože neprošly vaginálním traktem matky. Bifidobacterium 

longum subsp. infantis je schopen účinně utilizovat mateřské mléko spolu s plným využitím 

močoviny a tím pokrýt své požadavky na dusík a zbytečně o něj neobírat hostitele, který 

potřebuje co nejvíce dusíku k růstu. S nástupem odstavu od mateřského mléka se rozšíření 

Bifidobacterium longum subsp. infantis v lidském GIT snižuje a je nahrazen druhem 

Bifidobacterium longum subsp. longum. Ten na rozdíl od B. longum subsp. infantis je schopen 

lépe zužitkovat komplexní sacharidy a polyoly, které jsou typické pro rostlinnou stravu 

(obsahuje více genů pro tvorbu arabinofuranosidáz, xylanáz a genů pro utilizaci polyolů)(Lee 

& Sullivan 2010). Kvůli své schopnosti štěpit nestrávené komplexní sacharidy, bifidobakterie 

osidlují dolní část GIT. V horní části GIT se vyskytují rody bakterií jako Lactobacillus spp., jež 

využívají méně komplexní látky (mono-, di-, trisacharidy…). Tímto způsobem si tyto rody mezi 

sebou nekonkurují a vzniká mezi nimi symbiotický vztah (Ventura et al. 2007).   

Bifidobacterium animalis, B. longum subsp. longum, B. breve, B. adolescentis, 

B. catenulatum, B. pseudolongum či B. dentium jsou druhy bifidobakterií, které se běžně 

vyskytují v GIT různých živočichů (pes domácí, různí primáti, hlodavcci, hmyz aj.). Početná 

skupina nově popsaných druhů bifidobakterií pochází z novosvětských druhů opic a zahrnuje 

například B. parmae (izolováno z výkalů kosmana zakrslého), B. margollesii (kosman zakrslý), 

B. imperatoris (tamarín vousatý), B. reuteri (kosman bělovousý), B. stellenboschensce (tamarín 

žlutoruký) (Bottacini et al. 2014; Lugli et al. 2018), B. catulorum (kosman bělovousý)(Modesto 

et al. 2018a) či B. jacchi (kosman bělovousý) (Modesto et al. 2019). B. animalis subsp. lactis 

(mléko), B. boum, B. crudilactis (čerstvé mléko), B. merycicum, B. ruminantium 

a B. pseudolongum subsp. globosum byly izolovány ze vzorků skotu (Lee & Sullivan 2010; 
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Bottacini et al. 2014). Mezi izoláty pocházející ze slepic patří B. gallinarum a B. pullorum (Lee 

& Sullivan 2010; Bottacini et al. 2014).  Prasečí izoláty zahrnují B. choerinum (selata), 

B. longum subsp. suis, B. pseudolongum subsp. pseudolongum, B. psychrosaerophilum, 

B. thermacidophilum a B. thermophilum (Lee & Sullivan 2010; Bottacini et al. 2014). Mezi 

izoláty/druhy z hmyzu patří B. bombi (čmelák), B. asteroides, indiccum a coryneforme (včela 

medonosná) (Lee & Sullivan 2010; Bottacini et al. 2014). B. animalis subsp. lactis se vyskytuje 

v prostředí, kde probíhá možná fermentace laktózy, tudíž ve fermentovaných mléčných 

výrobcích  (Lee & Sullivan 2010; Bottacini et al. 2014) 

4.3.3 Význam a funkce bifidobakterií v trávicím traktu 

Bifidibokaterie jsou komenzálními bakteriemi GIT, s jehož mikrobiotou a zároveň 

s ním samotným interagují. Mezi tímto rodem a ostatními mikroorganizmy je vytvořena 

konkurence o živiny, respektive o životní podmínky. S ostatní mikrobiotou naopak jsou 

schopny vytvářet synergický vztah. Tento účinek byl pozorován u pokusech na myších, kdy 

Bifidobacterium spp. a Bacteroides spp. společně byly schopné degradovat širší spektrum 

polysacharidů a docházelo k celkovému lepšímu zužitkování živin. (Lee & Sullivan 2010) 

Některé bakterie jsou charakteristické produkcí bakteriocinů, jež jim zajišťuje 

výhodnou pozici z hlediska konkurenceschopnosti v přírodním ekosystému. Bakteriociny jsou 

drobné antimikrobiální peptidy, které inhibují podobné či příbuzné bakteriální rody. Mezi 

bakteriociny patří i široká skupina pod názvem lantibiotika, který je produkován například 

poddruhem Bifidobacterium longum subsp. longum. Tyto látky na rozdíl od bakteriocinů 

obsahují i posttranslačně upravené aminokyseliny jako je lantionin, α-methyllantionin 

a cyklické sloučeniny (Lee & Sullivan 2010). Bylo pozorováno, že bacteriocin konkrétně 

produkovaný B. bifidum je schopen aktivně zasahovat proti rodům Listeria spp., Bacillus spp., 

Enterococcus spp., Lactobacillus spp., Leuconostoc spp. a Pediococcus spp. (Biavati et al. 

2000). 

Bifidobakterie se zasluhují o modulaci určitých bakteriálních skupin, které by mohly 

negativně ovlivňovat hostitele. Byla pozorována korelace, kdy se vzrůstajícím počtem 

bifidobakterií u hostitele klesaly počty Escherichia coli a klostridií, což fungovalo i opačným 

způsobem. U vyššího počtu bifidobakterií je rovněž snižována koncentrace škodlivých 

produktů jako jsou amoniak, fenol, p-kresol a i enzymů, které se podílí na jejich produkci 

(ureáza, tryptofanáza, β-glukorinadáza) (Lee & Sullivan 2010). 

 Bifidobakterie jsou také prospěšné svými konečnými metabolickými produkty. Do 

těchto látek patří vitamíny, krátké řetězce mastných kyselin (MK), kyseliny a polynenasycené 

mastné kyseliny (CLA) (Bottacini et al. 2014). 

MK s krátkým řetězcem (acetát, laktát) jsou produkty fermentace komplexních 

polysacharidů v GIT. Jejich přítomnost hraje klíčovou roli v lidském metabolizmu 

prostřednictvím stimulace absorbce sodíku a vody. Zároveň je díky MK snižováno pH lumenu 

a biologická dostupnost toxických aminů. Acetát posiluje intestinální obranyschopnost 

zprostředkovanou epiteliálními buňkami, chrání před infekcí způsobenou Escherichia coli  a je 

také živinou pro bakterie produkující butyrát, jež je živným substrátem pro kolonocyty a podílí 

se na udržování epitheliální celistvosti (Bottacini et al. 2014; O’Callaghan & van Sinderen 

2016; Alhagamhmad et al. 2019). 

Konjugovaná kyselina listová zahrnuje polohové a geometrické izomery esenciální 

mastné kyseliny linolenové (CLA; C18:2, cis-9, cis-12 oktadekadienová kyselina) a je 
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produkována bakteriálními rody zahrnující Lactobacillus, Propionibacterium, 

Bifidobacterium, Pediococcus, Enterecoccus a Lactoccus. B. breve má z bifidobakterií nejvyšší 

produkci CLA. Tato látka přináší mnoho zdravotního užitku jako je silná protizánětlivá, 

imunomodulační aktivita a schopnost mírnit obezitu (Bottacini et al. 2014). 

Další kladnou rolí tohoto rodu je syntéza vitaminů. Studie zjistily, že druhy B. bifidum, 

B. breve, B. adolescentis, B. longum subsp. infantis a B. longum subsp. longum jsou schopné 

syntetizovat vitaminy skupiny B (thiamin (B1), pyridoxin (B6) a kyselina listová (B9) (Lee & 

Sullivan 2010). 

 Bifidobakterie jsou schopné degradovat pro hostitele nestravitelné látky a tím ho 

obohacovat. Patří mezi ně komplexní sacharidy jako jsou glykany rostlinného původu (glukany, 

fruktany, xylany, rezistentní škrob, pektiny, celulóza, arabinoxylan a produkty degradace jejich 

oligosacharidů) a hostitelné glykany (HMO a glykany mucinového typu O- a N-glykany). 

V okamžiku, kdy se látka ocitne uvnitř bakteriální cytoplazmy je podrobena enzymatickým 

procesům (hydrolýza, epimerizace, deacetylace, deaminace a možná fosforylace) zahrnující 

enzymy jako glykosylovou hydrolázu, fosforylázu sacharidů, epimerázu, mutázu a/nebo 

kinázu. HMO jsou syntetizovány v mléčné žláze a obsahují glukózu, galaktózu, N-

acetylglukosamin, fukózu a sialovou kyselinu. Glykany mucinového typu i mateřského mléka 

jsou velmi podobné a v případě jejich degradace by mohly být propojeny glykosidickými 

vazbami, čehož jsou schopny druhy Bifidobacterium bifidum a Bifidobacterium longum subsp. 

infantis. Rozkladem těchto složitých látek bakteriálními druhy jsou vytvořeny menší produkty, 

které jsou využitelné i pro ostatní mikrobiální druhy a tímto způsobem jsou bifidobakterie 

schopné modulovat intestinální mikrobiotu (Bottacini et al. 2014).  
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5 Metodika 

Cílem metodické části práce bylo z fekálních vzorků nově diagnostikovaných pacientů 

s Crohnovou chorobou (CD) kvantifikovat, izolovat a identifikovat bifidobakterie. 

Kvantifikace a izolace byla provedena pomocí selektivních médií kombinací metod zahrnující 

morfologickou analýzu, biochemické testování specifického enzymu (fruktóza-6-fosfát-

fosfoketoláza), a hmotnostní spektrometrie (MALDI TOF MS). Informace ke vzorkům a 

detailní postup provedených analýz je popsán níže. 

5.1 Odběr vzorků a seznam dárců 

Fekální vzorky dětí s CD (n=11) byly sbírány ve spolupráci s Fakultní nemocnicí Motol 

a byly analyzovány na Katedře mikrobiologie, výživy a dietetiky (ČZU v Praze). Jednalo se o 5 

chlapců a 6 dívek. 

Rodiče dětí či děti obdrželi návod, jak vzorek řádně odebrat a uchovat. Vzorek stolice 

o velikosti lískového oříšku byl sterilně odebrán do 9 mL fyziologického roztoku s glycerínem 

(roztok byl před sterilací probublán CO2 pro optimalizaci podmínek pro anaerobní bakterie). 

Bezprostředně po odběru byl vzorek transportován do nemocnice, odkud byl převezen na 

univerzitu pro provedení jeho mikrobiologického rozboru. Vzorek byl transportován na ledu 

a byla zde snaha jej zpracovat do 12 hodin po odběru, což nebylo vždy reálné. 

5.2 Kultivační stanovení 

Na prokázání přítomnosti a počtů bifidobakterií byly použity dvě selektivní média. 

Jednalo se o agary: Wilkins-Chalgren s octovou kyselinou a mupirocinem (BIF-MUP) 

a Wilkins-Chalgren s mupirocinem a norfloxacinem (BIF-NORF). Pro kontrolní stanovení 

celkového počtu anaerobních balterií ve vzorku byl použit agar Wilkins-Chalgren agar 

se sójovým peptonem bez selektivních složek. Přesné složení médií je patrné z  Tabulka 3. 

 Wilkins-Chalgren agary spolu se sójovým peptonem, cysteinem a Tweenem byly 

rozpuštěny v destilované vodě a sterilovány. Po vytemperování na 50 ºC ve vodní lázni, byly 

přidány kyselina octová, norfloxacin a mupirocin. 
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Tabulka 3: Složení kultivačních médií (Vlková et al. 2015) 

Médium Podmínky kultivace Složení selektivního média na 1000 ml 

Wilkins-Chalgren agar 

(WSP) pro celkové 

počty bakterií (kontrola) 

37 ºC,  

48 hodin,  

anaerobní atmosféra 

43 g Wilkins-Chalgren anaerobe agar (OXOID);  

5 g Sójový pepton (OXOID); 0,5g L-cystein 

(Sigma); 1 ml Tween (Sigma) 

Wilkins-Chalgren agar 

s mupirocinem  

(BIF-MUP: pro 

Bifidobacterium sp.) 

37 ºC,  

48 hodin,  

anaerobní atmosféra 

43 g Wilkins-Chalgren anaerobe agar;  

5 g Sójový pepton; 0,5g L-cystein;  

1 ml Tween; 100 mg mupirocin (OXOID), 

1 ml ledová kyselina octová (Sigma) 

Wilkins-Chalgren agar s 

norfloxacinem  

(BIF-NORF: pro 

Bifidobacterium sp.) 

37 ºC,  

48 hodin,  

anaerobní atmosféra 

43 g Wilkins-Chalgren anaerobe agar;  

5 g Sójový pepton; 0,5g L-cystein; 

1 ml Tween, 100 mg mupirocin, 

200 mg norfloxacin (Sigma), 1 ml ledová kyselina 

octová 

 

Odběrová skleněná zkumavka se vzorkem (1. ředění) byla zvážena před a po vložení 

vzorku, aby bylo možné z rozdílů hodnot vypočítat množství vzorku, které má být inukolováno 

do 2. ředění. Každý vzorek stolice byl dále sériově naředěn v poměru 1:9. Mikrobiologický 

rozbor byl proveden pomocí deskové metody, kdy jednotlivá ředění byla inokulována do 

Petriho misek. Ty byly zality příslušnými médii (WSP, BIF-MUP, BIF-NORF) ve dvou 

kopiích. Zalité misky byly anaerobně kultivovány v anaerostatech (Anaerobic Plus Systém, 

OXOID) s přiloženými paladiovými katalyzátory (Sigma Aldrich) při 37 °C v atmosféře 

CO2/H2 po dobu 48 hodin.  

Narostlé kolonie bakterií po kultivaci byly spočteny a z nich odebrány izoláty. 

Z množství narostlých bakterií byly zjištěny počty kolonií tvořících jednotku (KTJ) v 1 g 

vzorku stolice, dle vzorce níže. 

P = [(P1 + P2)/ 11] * F (KTJ/g) 

P1, P2 – počet kolonií na dvou po sobě jdoucích počitatelných plotnách 

F – převrácená hodnota nejvyššího ředění 

KTJ – kolonie tvořící jednotka 

5.3 Izolace bifidobakterií 

Kolonie bakterií s různými kultivačními charakteristikami (barva, tvar, struktura kolonie) 

narostlé na Petriho miskách se selektivním médiem pro bifidobakterie byly sterilně odebrány 

bakteriologickou kličkou a vloženy do zkumavek s WSP bujónem. Takto vytvořený izolát byl 

následně inkubován při 37 °C po dobu 24 hodin. 

Následný den byl z každého izolátu injekční stříkačkou sterilně nanešen drobný vzorek 

(kapka) na mikroskopické sklíčko. Mikroskopický preparát byl zkoumán ve fázovém 

mikroskopu pod zvětšením 400x. Takto bylo možné pozorovat morfologické vlastnosti dané 

kultury i její čistotu. Pokud se jednalo o čistou kulturu s nepravidelnými tyčinkami byl tento 

izolát podroben identifikaci. 
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5.4 Identifikace bifidobakterií 

5.4.1 Detekce enzymu F6PPK 

Detekce enzymu fruktóza-6-fosfoketolázy (F6PPK) je využívána při rodové identifikaci 

bifidobakterií, pro které je jeho přítomnost typická. Tabulka 4 popisuje jednotlivé složení všech 

použitých chemikálií. 

 1,5 ml čerstvě narostlé kultury bylo stočeno při 14500 otáček za minutu po dobu 

3 minut. Supernatant byl slit a pelety resuspendovány v 75 µl bifipufru a 50 µl roztoku CTAB 

s promícháním a následnou inkubací po dobu 5-ti minut při laboratorní teplotě. Poté bylo 

přidáno 31 µl roztoku číslo 2 a stejné množství roztoku s číslem 7 s inkubací při 37 °C po dobu 

30 minut. Následně bylo přidáno 188 µl roztoku číslo 3 s inkubací 10 minut při laboratorní 

teplotě a poté bylo ještě přidáno 125 µl roztoku číslo 4, 125 µl roztoku 5 a 125 µl roztoku 6. 

Detekce enzymu F6PPK (pozitivní reakce) je provázena změnou barvy ze žluté 

na fialovou až hnědou barvu. 

 

Tabulka 4: Složení chemikálií na F6PPK 

Chemikálie na F6PPK Složení chemikálií 

Bifipufr 0,36 g K2HPO4; 0,10 g KH2PO4; 0,15 g cystein; 300 ml destilovaná 

voda 

Roztok číslo 2 120 mg NaI; 200 mg Na-iodoacetát; 20 ml destilovaná voda 

Roztok číslo 3 4,17 mg Hydroxylamin; 30 ml destilované vody; upravení pH na 6,5 

pomocí 2 ml 40 % vodného roztoku NaOH 

Roztok číslo 4 3 g Trichloroctová kyselina; 20 ml destilovaná voda 

Roztok číslo 5 2,48 g ml HCl; 17,52 destilovaná voda 

Roztok číslo 6 1 g FeCl3; 62 µl HCl; 20 ml destilovaná voda 

Roztok číslo 7 Na jeden vzorek potřebuju 0,00165 g soli pro enzym fruktóza-6-fosfát, 

jež se rozpustí v 50 µl destilované vody 

CTAB 45 mg Hexadecyltrimethylamonium bromid; 100 ml destilovaná voda 

 

5.4.2 Hmotnostní spektrometrie (MALDI TOF MS) 

 Hmotnostní spektrometrie s laserovou desorpcí a ionizací za účasti matrice 

s průletovým analyzátorem (MALDI TOF MS) je metoda hmotnostní spektrometrie, která 

analyzuje délku letu ionizovaných částic desorbovaných od vrstvy matrix a analytu pomocí 

využití laserových paprsků (Matrix-assisted laser desorption ionization-time of flight mass 

spectrometry). Na základě analýzy detekovaných spekter ribozomálních proteinů a srovnání 

s dostupnou databází (Bruker, Německo) byly identifikovány jednotlivé izoláty bakterií. Jedná 

se o metodu, která je velmi přesná (přesnost identifikace bakterií se pohybuje přes 91 %). 

Zároveň se může provozovat v běžných laboratořích díky své nenáročnosti a rychlosti 

identifikace (Veen et al. 2010; Sogawa et al. 2011).  

 1 ml čerstvě narostlé kultury každého testovaného vzorku byl centrifugován při 14500 

otátček za minutu po dobu 3 minut. Supernatant byl slit a pelety resuspendovány v 0,5 ml 70 % 

ethanolu. Následovalo vortexování a další centrifugace za stejných podmínek po dobu 2 minut. 
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Zbytkový ethanol byl odebrán a vzorek byl „sušen“ (odpaření zbytkového ethanolu) 10 minut 

při pokojové teplotě. Promyté pelety byly resuspendovány v 20 µl 70% mravenčí kyseliny a ve 

stejném množství acetonitrilu. Po dalším zvortexování byl vzorek opět zcentrifugován při 

stejných podmínkách po dobu 2 minut. 

1 µl supernatantu byl ve dvou kopiích aplikován na destičku (Bruker, USA) a po 

zaschnutí byl překryt 1 µl matrice (Bruker). Tato matrice obsahuje kyselinu α-kyano-4- 

hydroxyskořicovou v 50% acetonitrilu a 2,5% trifluoroctové kyselině (HCCA matrice) 

(Sogawa et al. 2011; Veen et al. 2010). Kvůli fotosenzitivitě hydroxyskořicové kyseliny, byla 

zaschlá identifikační destička vložena na temné místo. Takto připravená destička byla 

neprodleně analyzována. 

 MALDI TOF MS analýzy byly provedeny na přístroji Autoflex II TOF/TOF 

hmotnostním spektrometru od firmy Bruker Daltonics (Billerica, Massachusetts) 

(www.bruker.com, 2019). Spolu s výrobními instrukcemi a software Flexcontrol 3.0 (Bruker 

Daltonics) byla provedena identifikace v lineárním pozitivním módu v rámci rozsahu 2 až 20 

kDa. Tento spektrometr byl pravidelně kalibrován externě s bakteriálním testovacím 

standardem od firmy Bruker Daltonics (extrakty Escherichia coli zahrnující dodatečné proteiny 

RNáza A a myoglobin) (Sogawa et al. 2011). 

 Záznamy u jednotlivých píků byly použity ke srovnání s databází Biotyper (Bruker 

Daltonics, Německo), která je pravidelně aktualizovaná společností Bruker (Van Veen et al. 

2010). Tento krok byl proveden automaticky algoritmem programu porovnávající výsledky již 

naměřených spekter a díky tomu byla spektra přesně přiřazena s daným druhem, který byl 

zaznamený v databázy. Výsledky úspěšnosti přiřazování programem bylo ohodnoceno skórem 

s hodnotami od 0 do 3. Skóre pod hodnotou 1,7 bylo považováno jako nedostatečné a je tudíž 

považováno pouze jako identifikace rodu. Hodnota skóre nad 2.0 indikuje identifikace druhu 

(Veen et al. 2010; Sogawa et al. 2011).  
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6 Výsledky 

Cílem této práce bylo zjistit kvantitativní a kvalitativní zastoupení bifidobakterií ve 

vzorcích stolice dětí s CD.  

Pro stanovení vybraných skupin bakterií byla použita kultivační desková metoda. 

Pro kontrolní stanovení celkového počtu anaerobních bakterií ve vzorku byl použit 

modifikovaný Wilkins-Chalgren agar se sójovým peptonem, cysteinem a tweenem 

bez selektivních složek (CP). Pro bifidobakterie byly použity dva typy selektivních agarů-

modifikovaný Wilkins-Chalgren agar s octovou kyselinou a mupirocinem (BIF-MUP) 

a Wilkins-Chalgren agar s mupirocinem a norfloxacinem (BIF-NORF). Médium BIF-NORF 

obsahovalo kombinaci dvou antibiotik, a tudíž byla u něj očekávaná vyšší selektivita. 

Po kultivaci byly kvantifikovány detekované počty bakterií (Tabulka 5). Průměrné počty 

bifidobakterií detekované na agaru s norfloxacinem se pohybovaly v hodnotě 6,40 ± 1,63 log 

KTJ/g stolice. U agaru, který obsahoval pouze mupirocin byla průměrná hodnota 6,99 ± 1,45 

log KTJ/g stolice. Detekované hodnoty bakterií u BIF-NORF se pohybovaly od 4,02 do 7,89 

log KTJ/g stolice. U BIF-MUP se hodnoty pohybovaly mezi 4,20- 8,48 log KTJ/g stolice. BIF-

NORF obsahoval nižší průměrné počty bakterií na gram stolice než BIF-MUP, tudíž byla u něj 

prokázaná vyšší selektivita. To se shoduje i s prvotní domněnkou a potvrzuje ji. Jako kontrolní 

médium pro celkové počty anaerobů byl použit neselektivní agar, a proto byl zjištěn vyšší 

průměrný počet bakterií (7,96 ± 0,54 log KTJ/g stolice) ve srovnání s BIF-MUP nebo BIF-

NORF. 

 

Tabulka 5: Detekované počty bakterií u jednotlivých vzorků 

 Vzorek 
Detekované počty bakterií log KTJ/g stolice 

CP BIF - NORF BIF - MUP 

Pacient 1 8,76 6,56 6,60 

Pacient 2 8,15 7,89 7,83 

Pacient 4 8,26 4,02 4,20 

Pacient 5 7,37 6,57 7,32 

Pacient 6 8,24 6,59 7,64 

Pacient 7 7,33 4,95 5,38 

Pacient 9 8,09 7,17 8,48 

Pacient 10 8,39 7,23 8,23 

Pacient 11 8,03 7,80 7,76 

Průměrný počet ± SD 7,96 ± 0,54 6,40 ± 1,63 6,99 ± 1,45 

Vysvětlivky: SD-směrodatná odchylka 

 

Po kvantifikaci mikrobiálních skupin, následovala izolace bakteriálních kolonií s cílem 

identifikovat dané bifidobakteriální druhy případně detekovat a identifikovat další izolované 

mikroorganismy. Při detekci jiných mikroorganismů, bylo cílem zjistit míru selektivity daného 

média pro danou mikrobiální skupinu. 

Snahou této práce bylo odebrat z každého použitého selektivního média co nejvíce 

reprezentativních vzorků (kolonies různými kultivačními charakteristikami). Na základě 

kultivačních znaků kolonií bylo cílem získat alespoň 12 izolátů, přičemž polovina byla 
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odebrána z BIF-MUP a druhá z BIF-NORF. Pokud se na selektivním médiu vyskytovala okem 

rozeznatelná vyšší variabilita kolonií, bylo odebráno více izolátů. Jednotlivé kolonie byly 

kultivovány a identifikovány pomocí MALDI TOF MS, kde byly vzorky extrahovány do 

ethanolu spolu za použití kyseliny mravenčí, hydroxyskořicové a acetonitrilu. Díky této metodě 

se podařilo identifikovat celkem 127 izolátů, přičemž 5 z nich nebylo identifikováno z důvodu 

stejných morfologických vlastností pod mikroskopem jako u jiných izolátů ze stejného vzorku 

(pacient 1, Candida glabrata). Z celkového počtu odebraných izolátů bylo 65 izolátů (51,18 %) 

identifikováno jako bifidobakterie. Zbývajících 48,81 % izolátů bylo identifikováno jako jiný 

mikroorganizmus a selektivita daných kultivačních médií byla vyhodnocena jako nedostatečná. 

Přehled identifikovaných druhů je uveden v Tabulka 6. 

Z celkového počtu 11 pacientů s CD byly bifidobakterie detakovány pouze u osmi. U třech 

pacientů se tento rod tedy nepodařilo vůbec kultivačně stanovit. Nejčastěji identifikovaným 

bifidobakteriálním druhem byl B. longum (pacienti 2, 5, 6, 8, 9), dále B. adolescentis (pacienti 

5, 6, 8, 10) a B. bifidum (pacienti 2,10). V případě B. breve (pacient 11) a B. dentium (pacient 7) 

byl každý z nich nalezen pouze u jednoho pacienta. Identifikace B. indicum byla zřejmě mylná, 

protože MALDI TOF MS skóre u B. breve a B. indicum jsou si velmi podobná a rovněž u tohoto 

pacienta (11) převažoval B. breve. Lze tedy konstatovat, že použitá metoda izoláty nebyla 

schopna zcela přesně rozlišit. U tohoto pacienta byly identifikovány ještě další 3 mikrobiální 

druhy (Escherichia coli, Staphylococcus hominis a S. warneri), přičemž E. coli a S. hominis 

byly nalezeny výhradně pouze u tohoto pacienta. S. warneri se vyskytoval i u jednoho dalšího 

pacienta (4), u kterého byly nulové počty bifidobakterií a převaha Lactobacillus murinus, který 

u nikoho jiného nebyl izolován. Pacienti (1, 3, 4), u kterých nebyli identifikovány 

bifidobakterie, měli převahu jiné mikrobioty. Vzorek pacienta 1 obsahoval kvasinku (Candida 

glabrata), Bacillus cereus a Staphylococcus epidermidis. Candida spp. i S. epidermidis se také 

vyskytovaly u dítěte čísla 8, kde byl přítomným pouze druh Candida albicans a jeho typ 

africana. U tohoto pacienta byly zastoupeny rovněž tři druhy Streptococcus spp. (S. oralis, S. 

pneumoniae a S. sanguinis), které byly izolovány z obou médií. Do tohoto rodu můžeme 

začlenit S. parasanguinis, který byl u pacienta 6. Izoláty tohoto jedince zahrnobala krom 

bifidobakterií a streptokoka, ještě Bacteroides uniformis. Rod Bacteroides byl detekován 

u 4 z 11 pacientů a vždy narostl na médiu BIF-NORF, tudíž je zjevně rezistentní norfloxacinu. 

Pacienti s přítomnými Bacteroides spp. měli až na jednoho výrazně snížené zastoupení 

bifidobakterií (pacient 6- 80 %, oproti tomu 5- 41,67 %, 7- 45,45 %, 9- 63,64 %). Detekovaní 

zástupci rodu Bacteroides byly B. uniformis (pacient 6, 7, 9), B. thetaiotaomicron (pacient 5, 

9), B. caccae (pacient 9) a B. ovatus (pacient 7). Dalšími zastoupenými druhy u pacientů s CD 

byly Enterococcus faecalis (pacient 3) a E. canintestini (pacient 5), které rostly na obou 

médiích. Bakterie s nejnižším výskytem byly Clostridium difficile (pacient 3), 

Corynebacterium tuberculostearicum (pacient 10), Propionibacterium acnes (pacient 3) 

a Propionibacterium australiense (pacient 10). Je zajímavé, že u pacienta 10 byly 

bifidobakterie silně zastoupeny (83,33 %) a další bakteriální druhy téměř nebyly detekovány 

(Corynebacterium tuberculostearicum na BIF-NORF, Propionibacterium australiense na BIF-

MUP). 

Často byly mikrobiální skupiny vyjma bifidobakterií přítomny na BIF-NORF, který je 

více selektivní. Příčina tohoto jevu mohla být možná z důvodu nežádoucí vyšší citlivosti 

bifidobakterií na BIF-NORF (Samostatné přílohy 
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Tabulka 7). Testování izolátů na přítomnost enzymu F6PPK bylo prováděno pouze 

náhodně, tedy u zajímavých izolátů. Kdy výsledky korespondovaly s MALDI TOF identifikací 

a předchozím morfologickým screeningem. 

 

Tabulka 6: Identifikované mikroorganizmy u pacientů s CD 

Pacient 
Identifikované 

bifidobakterie (n) 

Ostatní mikroorganismy identifikované 

na médiu pro bifidobakterie (n) 

Izolátů 

celkem 

Bif. 

izoláty  
% Bif. 

1 nedetekováno 

Candidida glabrata (10),  

Bacillus cereus (1), Staphylococcus 

epidermidis (1) 

12 0 0 

2 
B. bifidum (11),  

B. longum (1) 
nedetekováno 12 12 100 

3 nedetekováno 

Enterococcus faecalis (9), Clostridium 

difficile (1),  

Propionibacterium acnes (1), 

Staphylococcus warneri (1) 

12 0 0 

4 nedetekováno 
Lactobacillus murinus (8), Staphylococcus 

warneri (1) 
9 0 0 

5 
B. longum (3),  

B. adolescentis (2) 

Bacteroides thetaiotaomicron (6), 

Enterococcus canintestini (1) 
12 5 41,67 

6 
B. longum (7),  

B. adolescentis (1) 

Bacteroides uniformis (1), Streptococcus 

parasanguinis (1) 
10 8 80,00 

7 B. dentium (5) 
Bacteroides ovatus (5),  

Bacteroides uniformis (1) 
11 5 45,45 

8 
B. adolescentis (3),  

B. longum (2) 

Candida albicans (1), Candida albicans 

(africana) (1),  

Staphylococcus epidermidis (1), 

Streptococcus oralis (1), Streptococcus 

pneumoniae (1),  

Streptococcus sanguinis (1) 

11 5 45,45 

9 B. longum (7) 

Bacteroides uniformis (2), Bacteroides 

caccae (1),  

Bacteroides thetaiotaomicron (1) 

11 7 63,64 

10 
B. adolescentis (5), 

B. bifidum (5) 

Corynebacterium tuberculostearicum (1), 

Propionibacterium australiense (1) 
12 10 83,33 

11 
B. breve (11),  

B. indicum (2) 

EC DD (1), Staphylococcus hominis (1), 

Staphylococcus warneri (1) 
15 13 86,67 

  Celkem identifikovaných izolátů 127 65 51,18 

n-počet identifikovaných izolátů 

EC-Escherichia coli 
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7 Diskuze 

7.1 Bifidobakterie a CD 

Bifidobakterie jsou nedílnou součástí gastrointestinálního traktu a jsou běžně využívané 

jako probiotika kvůli jejich zdravotním přínosům, zdravotní nezávadnosti i jejich finanční 

dostupnosti a jednoduchosti aplikace (Steed et al. 2010; O’Callaghan & van Sinderen 2016). 

Znalost bifidobakterií a jejich vliv na střevní mikrobiotu a na hostitele, může pomoci vyvinout 

nové terapeutické strategie založených na využití tohoto rodu (Turroni et al. 2017). Nicméně 

nebyl popsán prokázaný významný vliv probiotik na CD (Guandalini 2010). U zánětlivých 

střevních onemocněních jsou množství i diverzita tohoto rodu značně redukovány, což může 

celkově přispívat k nežádoucímu stavu hostitele (Alhagamhmad et al. 2016). To vyplývá i ze 

srovnání výsledků této bakalářské práce s studiií zabývající se zdravými jedinci publikovanou 

Bunešovou et al. (2017). V rámci této bakalářské práce na selektivním agaru BIF-MUP 

pro bifidobakterie narostlo průměrně 6,99 ± 1,45 log KTJ/g stolice bakterií. To je o dost méně 

ve srovnáním se zdravými jedinci (9,36 ± 0,57 log KTJ/g stolice u konvenční diety a 9,62 ± 

0,35 log KTJ/g stolice u vegetariánů), což publikovala Bunešová et al. (2017). Bifidobakterie 

byly izolovány jen u 8 pacientů z celkových 11 a zastoupení tohoto rodu činilo 51,18 % ze 

všech detekovaných izolátů. Převažujícím bifidobakteriálním druhem byl B. longum (u 5 

pacientů), dále B. adolescentis (u 4 pacientů) a B. bifidum (u 2 pacientů). B. breve a B. dentium 

byly nalezeny pouze u jednoho pacienta. Při srovnání se stejnou studií (Bunešová et al. 2017), 

u dětí s CD byla detekována obdobná kvalitativní diverzita bifidobakterií. U této studie bylo 

detekováno celkem 5 bifidobakteriálních druhů od 11 pacientů s CD (B. longum, B. 

adolescentis, B. bifidum, B. breve, B. dentium) a u zdravých jedinců se podařilo izolovat 5 

bifidobakteriálních druhů od 10 jedinců (B. adolescentis, B. longum, B. bifidum, B. animalis 

subsp. lactis, B. catenulatum). Zastoupení jednotlivých druhů u jedinců bylo v obou případech 

individuální. Na rozdíl od pacientů s CD, bifidobakterie byly detekovány u všech testovaných 

jedinců. 

Bifidobakterie se podílí na modulaci intestinální mikrobioty svými metabolity 

a konkurenceschopností o dostupné živiny. Bifidobakterie jsou schopny syntetizovat látky 

(lantibiotika, bakteriociny, organické kyseliny) jimiž potlačují činnost i růst Gram-pozitivních 

i Gram-negativních bakterií a tím posilují zdravou mikrobiotu gastrointestinálního traktu 

(Guandalini 2010; O’Callaghan & van Sinderen 2016). Byla zjištěna kladná bifidobakteriální 

kompetice s patogenními druhy jako Escherchia coli, Salmonella enteritica, Klebsilla 

pneumonia, Clostridium perfrigens či Clostridium difficile (O’Callaghan & van Sinderen 

2016). Aplikace bifidobakterií má vliv na kojenecké koliky způsobené rotavirem či 

antibiotikoterapií (O’Callaghan & van Sinderen 2016). Rovněž bylo pozorováno, že aplikace 

synbiotik (B. animalis subsp. lactis a inulin) snižuje akutní průjmy a redukuje množství 

patogenů (Salmonella, Shigella, Campylobacter, Cryptosporidium, Adenovirus, Entamoeba 

histolytica a Clostridium difficile) ve stolici (O’Callaghan & van Sinderen 2016). To by mohlo 

pomoci i pacientům s CD, u nichž byly v rámci této práce detekovány již zmíněné patogenní 

druhy (C. difficile, E. coli) a jiné mikrobiální skupiny, jež mohou vyvolat dysbiózu (Sanders et 

al. 2013). Aplikace bifidobakterií má také pozitivní vliv během antibiotikoterapie, kdy pomáhá 

zvýšit výskyt prospěšných mikroorganismů v dané mikrobiotě. Antibiotika jsou podstatnou 
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součástí léčby CD. Probiotika jsou proto často začleňována při podpoře léčby CD (Iannitti & 

Palmieri 2010; Dujsíková 2018). 

Bifidobakterie produkují mnoho látek (MK s krátkým řetězcem, vitamíny, CLA), jimiž 

mohou kladně ovlivňovat zdravotní stav hostitele. I když bifidobakterie (B. longum) 

neprodukují butyrát, tak jejich produkty (acetát) mohou složit jako substrát bakteriím 

(Eubacterium rectale) produkující tuto látku. Butyrát je protizánětlivá látka, jež může sloužit 

jako substrát kolonocytům a přispívat k homeostáze trávicí trubice (Lee & Sullivan 2010; 

Bottacini et al. 2014; O’Callaghan & van Sinderen 2016; Turroni et al. 2017). Snížením 

luminálního pH rovněž vzroste dostupnost obsažených živin (hořčík, vápník), který může velmi 

napomoci hostiteli s narušenou absorbcí způsobenou například CD (O’Callaghan & van 

Sinderen 2016). 

I když nebyl potvrzen stejný účinek u CD, u ulcerativní kolitidy má Bifidobacterium 

longum značný vliv na udržení remise (Fujimori et al. 2007; O’Callaghan & van Sinderen 

2016). Tento druh byl detekován u 5 z 11 pacientů s CD a byl nejhojnějším izolovaným 

bifidobakteriálním druhem této bakalářské práce.  Rovněž bifidobakterie posilují pravidelnost 

pohybů tlustého střeva a mohou sloužit jako prevence a úleva při konstipaci. Mechanizmus 

tohoto procesu není zcela znám, ale i tak tato aktivita může sloužit k odlehčení symptomů 

spojených s CD, jako například zhoršená peristaltika (O’Callaghan & van Sinderen 2016). 

Probiotikum VSL#3 obsahující 3 kmeny bifidobakterií (B. longum, B. breve, B. infantis) snižuje 

riziko pooperační recidivy CD (Seksik et al. 2003). B. longum a B. breve byly u pacientů s CD 

v rámci této práce detekovány, i když B. breve se vyskytoval pouze u jednoho pacienta. 

B. infantis ve fekálních vzorcích pacientů s CD nebyl izolován, protože se vyskytuje zejména 

u kojenců (Turroni et al. 2011). Přímý pozitivní dopad na CD mělo ve studii vedené Steed et 

al. (2010) podání synbiotik (B. longum, inulin a oligofruktóza) po dobu 6 měsíců, kdy byly 

významně redukovány některé indexy zánětlivé aktivity CD. B. bifidum 231 je schopen 

vyvinout protizánětlivou aktivitu pomocí modulace slizničního imunitního systému (SIS) 

a jejich zánětlivých a protizánětlivých cytokinů (up-regulace IL-10 a snížení IL-1β) (Satish 

Kumar et al. 2017). U této práci se podařilo izolovat u jednoho pacienta B. bifidum. Některé 

bifidobakterie jsou schopné indukovat produkci mukusu a přilnost k mukózní vrstvě trávicí 

trubice. Tímto způsobem mohou přispět k ochraně slizniční vrstvy trávicí trubice, která je 

obzvlášť narušená při zánětlivých onemocnění jako je CD (Martín et al. 2016). 

7.2 Jiné detektované mikroorganizmy 

Na selektivních médiích BIF-MUP a BIF-NORF narostly i jiiné mikroorganizmy mimo 

bifidobakterií. Jednalo se o zástupce rodů a druhů Streptococcus spp. (S. oralis, S. pneumoniae, 

S.  parasanguinis a S. sanguinis), Staphylococcus spp. (S. hominis, S. warneri a S. epidermidis), 

Enterococcus spp. (E. faecalis a canintestini), Escherichia coli, Lactobacillus murinus, 

Candida spp. (C. glabrata, C. albicans), Bacillus cereus, Clostridium difficile, 

Corynebacterium tuberculostearicum, Propionibacterium acnes, P. australiense a Bacteroides 

spp. (B. uniformis, B. thetaiotaomicron, B. caccae a B. ovatus), jež narostly pouze 

na selektivním médiu BIF-NORF. Tyto mikrobiální druhy mohly narůst z důvodu 

dysbiotického stavu mikrobioty GIT u pacienta s CD a velká řada z nich by mohla působit 

patogenně. 
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Propionibacterium acnes a P. australiense patří mezi kožní mikrobiotu a mohou přežívat 

i v GIT. Propionibakterie jsou Grampozitivní a mohou být prospěšné svými metabolickými 

přeměnami (jednoduché cukry, alkoholol), metabolity (acetát, propionát, vitamíny) či produkcí 

antimikrobiálních látek (bakteriociny)(Campaniello et al. 2015). Na druhou stranu se mohou 

chovat jako oportunistické patogeny, jež mohou vyvolat zánětlivou aktivitu na pokožce (akné) 

či infekci při chirurgických zákrocích, kdy mohu kontaminovat předměty použité při operaci 

(prostetický ramenní/kolenní kloub, prostitická srdeční chlopně) a vytvořit na nich biofilm 

(McDowell & Nagy 2014). 

Bacteroides spp. je Gramnegativní nesporulující nepohyblivý rod, který patří mezi 

komenzální lidskou mikrobiotu nacházející se v lidském GIT. B. thetaiotaomicron se vyskytuje 

v oblasti sestupného tračníku a je považován za více virulentní kvůli jeho vyšší rezistenci vůči 

antibiotikům (Tan et al. 2019). Byla popsaná rezistence Bacteroides spp. na fluorochinolony a 

metronidazol (Miragliotta et al. 2006). Z toho vyplývá i jejich možná kultivace na více 

seleketivním médiu BIF-NORF, který je na bázi fluorochinolonů. B. ovatus má příznivé účinky 

na hostitele jako potlačení sekreci zánětlivých faktorů (TNF-α) a podporu produkce mucinu. 

B. uniformis se podílí na snížení koncentrace cholesterolu, triacylglyceridů a krevní glukózy 

(Tan et al. 2019).  

Laktobacily patří mezi probiotické bakterie, které mohou mít pozitivní dopad na hostitele 

(Heeney et al. 2018). L. murinus může mít zdravotní přínosy jako je soutěživost s ostatní 

mikrobotou v GIT (Faecalibacterium prausnitzii) a je běžně přítomen v lidském GIT (Huang 

et al. 2016; Heeney et al. 2018). 

Kvasinky z rodu Candida jsou běžní patogeny, které mohou způsobovat povrchové 

systemické infekce. Candida albicans a C. glabrata jsou běžně přítomné u zdravého jedince 

(GIT, urogenitální a dýchací soustava) a patří mezi oportunistické patogeny. C. albicans 

a C. glabrata mohou napadat slizniční vrstvu či způsobovat infekce krevního řečiště (sepse), 

kostí nebo mozku (Kaur et al. 2005; Dadar et al. 2018).  

C. difficile je sporulující, Grampozitivní bakterie nacházející se v trávicím traktu 

u živočichů a lidí. Tento druh je častou příčinou infekčních průjmových onemocněních a je 

běžným původcem nemocničních infekcí. Nakažený může mít asymtomatický průběh nemoci 

či příznaky pohybující se od mírných po težké průjmy, poškození trávicí trubice až smrt. 

Dysbióza způsobená antibiotiky či celkovým stavem mikrobioty, jak to může být u CD, může 

zapříčiňovat proliferaci C. difficile a následnou infekci. Tento druh je možné potlačit antibiotiky 

(metronidazol, vankomycin), ale to může způsobit další dysbiózu (Elliott et al. 2017). Rizikové 

faktory zahrnují věk, imunita, imunitní suprese a aplikace širokospektrálních antibiotik, jež 

bohužel pacienti s CD často splňují, a tudíž jsou náchylní k možné infekci (Planche & 

Karunaharan 2017).  

Streptococcus spp. je Grampozitivní, nesporulující rod, jež tvoří páry či řetízky. Zástupci 

tohoto rodu jsou komenzálové osidlující GIT (tenké střevo, horní část GIT), kteří však mohou 

být i oportunistickými patogeny. S. oralis je přítomný v mikrobiotě dutiny ústní a hltanu. Tento 

druh byl izolovaný při onemocnění infekční endokarditidy, Kawasakiho syndromu 

a meningitidy, kde se podílí na celkové dysbióze. S. parasanguinis byl izolován z krve, moči 

a lidské dutiny ústní. S. parasanguinis se nachází v dutině ústní zdravých jedinců a může být 

hojnější u Kawasakiho syndromu. S. sanguinis byl detekován u endokarditidy a zánětlivých 

stavů aorty, které vedou k atheroskleróze. S. pneumoniae je přítomný u zápalu plic, zánětu 
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středního ucha, endokarditidě či meningitidě. syndromu (Köhler 2007; Peters et al. 2017; 

Hashizume-Takizawa et al. 2019). 

Rod Enterococcus zahrnuje běžné Grampozitivní komenzály GIT. Enterococcus faecalis 

osidluje GIT a vyskytuje se běžně u zdravého člověka. Může však způsobit řadu onemocnění 

jako endokarditidu, sepsi, infekce močového ústrojí a meningitidu. E. canintestini byl poprvé 

izolován z fekálních vzorků zdravých psů (Murray 1990; Köhler 2007; Huang et al. 2016). 

Staphylococcus spp. je nesporulující, Grampozitivní, nepohyblivý rod, jež často tvoří 

útvary připomínající hrozny či páry. S. hominis je komenzální druh vyskytující se na lidské kůži 

a je možným oportunistickým patogenem. Může způsobit infekce krevního řečiště či 

endokarditidu. S. epidermidis je častý komenzál osidlující lidskou pokožku a slizniční vrstvy. 

Tento druh však může způsobit infekci například z důvodu kontaminace nástrojů (při 

implantaci) a vytvořením biofilmu, který dokáže odolávat antibiotikům i hostitelské imunitě. 

Průběh této infekce je chronický či subakutní a často je závažný pro kompromitované pacienty 

s imunosupresivní terapií či potlačenou imunitou (Vuong a Otto 2002; Zhang et al. 2013; Peters 

et al. 2017). S. warneri byl detekován u infekcí kůže, měkkých tkání, endokarditidy 

a ortopedických infekcí. Tato patogenita musí být ještě podpořena dalším zkoumáním (Lozano-

León et al. 2008). 

Bacillus cereus patří mezi Grampozitvíní sporotvorné komenzály lidského GIT a může být 

využit jako probiotikum (Bactisubtil®)(Cutting 2011; Rouzeau-Szynalski et al. 2020). Některé 

jeho typy působí patogenně tím, že mohou způsobit mírnou otravu potravy kvůli jejich 

enterotoxinům. To může být doprovázeno zvracením či průjmy (Cutting 2011; Rouzeau-

Szynalski et al. 2020). 

Escherichia coli je symbiotický Gramnegativní druh v lidském tlustém střevě, který zřídka 

způsobuje infekci u zdravých jedinců. Existuje však hodně typů E. coli, které mohou vyvolat 

průjmy a extraintestinální potíže i u zdravých lidí (Gomes et al. 2016). 

Cornybectarium tuberculostearicum je komenzální Gram-pozitivní bakterie osidlující kůži 

a slizniční vstrvu. Tento druh je rezistentní vůči široké škále antibiotikům, tak je možné, 

že u pacientů s CD budou mít větší zastoupení (Hinić et al. 2012). 
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8 Závěr 

Bifidobacterium spp. je v dnešní době vyhledávaným probiotickým rodem kvůli svým 

mnoha zdravotním přínosům. Cílem této práce byla kvantifikace a detekce bifidobakterií ve 

vzorcích stolice jedinců s Crohnovou chorobou (CD) s předpokladem, že bude přítomné nižší 

kvantitativní zastoupení i diverzita tohoto rodu. 

Bifidobakterie byly kultivačně detekované pouze u 8 z celkového počtu 11 pacientů. 

Průměrné počty bifidobakterií byly výrazně nižší ve srovnání s dostupnými daty pro zdravé 

jedince. U těchto pacientů byly identifikované i jiné mikrobiální rody, které by mohly působit 

patogenně zvlášť u jedinců se sníženou imunitou. Ve srovnání se zdravou populací bylo u dětí 

s CD detekováno nižší kvalitativní zastoupení bifidobakteriálních druhů. 

Hypotéza této práce byla potvrzena. U dětí s CD byla prokázána snížená diverzita i 

kvantitativní zastoupení bifidobakterií. I když vliv bifidobakterií na zlepšení zdravotního stavu 

u pacientů s CD není zatím zcela prokázán, kvůli snížené celkové diverzitě bifidobakterií 

u pacientů s CD a přítomné mikrobiální dysbióze, je vhodné pokračovat v dalším studiu této 

problematiky. 
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10 Samostatné přílohy 

Tabulka 7: Počty narostlých kolonií ze vzorků stolice dětí s CD 

VZORKY MOTOL STUDIE EN (A) KTJ/g 10* 

log 

KTj/g 

Pacient 

1 

  

  

  

Vzorek 1 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         60 4 0 5,82 8 8,76 

Norfloxacin     364 36 2 0 0 0 3,62 6 6,56 

Mupirocin    392 44 4 0 0 0 3,96 6 6,60 

Pacient 

2 

  

  

  

Vzorek 2 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         112 38 8 0 1,42 8 8,15 

Norfloxacin      684 74 12 0 0 7,82 7 7,89 

Mupirocin         70 4 0 0 6,72 7 7,83 

Pacient 

3 

  

  

  

Vzorek 3 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         112 10 0 0 1,09 8 8,04 

Norfloxacin         216 22 2 0 2,16 8 8,33 

Mupirocin       188 18 2 0 1,87 8 8,27 

Pacient 

4 

  

  

  

Vzorek 4 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         168 30 4 0 1,82 8 8,26 

Norfloxacin 108 8 0 0 0 0 0 0 1,05 4 4,02 

Mupirocin 160 14 0 0 0 0 0 0 1,58 4 4,20 

Pacient 

5 

  

  

  

Vzorek 5 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         22 4 0 0 2,36 7 7,37 

Norfloxacin     368 38 4 0 0 0 3,69 6 6,57 

Mupirocin      208 20 2 0 0 2,07 7 7,32 

Pacient 

6 

  

  

  

Vzorek 6 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP       156 32 4 0 1,73 8 8,24 

Norfloxacin     392 38 4 0 0 0 3, 91 6 6,59 

Mupirocin       432 44 4 0 0 4,32 7 7,64 

ANIČKA - VZORKY Z MOTOLU (B)          

Pacient 

7 Vzorek 1 2 3 4 5 6 7 8 9       

  CP      204 26 8 2 0 2,16 7 7,33 

  Norfloxacin   88 10 2 0 0 0 0 9,00 4 4,95 

  Mupirocin   232 30 2 0 0 0 0 2,38 5 5,38 

Pacient 

8 

  

  

  

Vzorek 2 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP      80 10 4 0 0 8,47 6 6,93 

Norfloxacin 22 0 0 0 0 0 0 0 2,2 3 3,34 

Mupirocin   148 10 0 0 0 0 0 1,44 5 5,16 

Pacient 

9 

  

  

  

Vzorek 3 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP       776 120 16 0 1,23 8 8,09 

Norfloxacin       152 10 2 0 0 1,48 7 7,17 

Mupirocin         282 48 2 0 2,99 8 8,48 

Pacient 

10 

  

  

  

Vzorek 4 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP         250 18 2 0 2,43 8 8,39 

Norfloxacin       150 34 4 0 0 1,69 7 7,23 

Mupirocin       1296 166 22 0 0 1,71 8 8,23 

Pacient 

11 

  

  

  

Vzorek 17 2 3 4 5 6 7 8 9       

CP       106 12 2  1,08 8 8,03 

Norfloxacin         52 18     6,36 7 7,8 



ii 

 Identifikace vytvořených izolátů pomocí MALDI TOF MS; NI= vzorek se nepodařilo identifikovat  

Pacient Izolát Maldi TOF MS identifikace Skóre Pozice Datum  
identifikace Poznámky-morfologie Další identifikovaný  

mikroorganiusmus 
1 A 1/4 NA Candidida glabrata 1,828 K24 11.06.2019 kvasinka 
1 A 1/4 NB NI 13.06.2019 kvasinka 
1 A 1/5 NA Candidida glabrata I.00 L3 11.06.2019 kvasinka 
1 A 1/5 NB Candidida glabrata 1,754 L5 11.06.2019 kvasinka 
1 A 1/5 NC Bacillus cereus 2,187 A21 13.06.2019 tlustá tyčinka 
1 A 1/6 NA Candidida glabrata 2,028 L7 11.06.2019 kvasinka 
1 A 1/4 A NI 13.06.2019 kvasinka 
1 A 1/4 B NI 13.06.2019 kvasinka 
1 A 1/4 C NI 13.06.2019 kvasinka 
1 A 1/5 A Candidida glabrata 1,974 L8 11.06.2019 kvasinka 
1 A 1/5 B Staphylococcus epidermidis 2,038 L10 11.06.2019 kvasinka, diplokoky 
1 A 1/5 C NI 13.06.2019 kvasinka 
2 A 2/5  NA  Bifidobacterium bifidum 2,096 L12 11.06.2019 tyčinky delší nepravidelné 
2 A 2/5  NB Bifidobacterium bifidum 2,19 L15 11.06.2019 tyčinky delší nepravidelné 
2 A 2/6 NA Bifidobacterium bifidum 2,315 L16 11.06.2019 agregující nepravidelné tyčinky 
2 A 2/6 NB Bifidobacterium bifidum 2,314 L19 11.06.2019 agregující nepravidelné tyčinky 
2 A 2/7 NA Bifidobacterium bifidum 2,331 L20 11.06.2019 agregující nepravidelné tyčinky 
2 A 2/7 NB Bifidobacterium bifidum 2,196 L23 11.06.2019 agregující nepravidelné tyčinky 
2 A 2/5 A Bifidobacterium longum 2,144 M1 11.06.2019 nepravidelné mírně agregující tyčinky 
2 A 2/5 B Bifidobacterium bifidum 2,095 A24 13.06.2019 nepravidelné tyčinky 
2 A 2/6 A Bifidobacterium bifidum 1,938 M3 11.06.2019 nepravidelné tyčinky 
2 A 2/6 B Bifidobacterium bifidum 2,006 M5 11.06.2019 nepravidelné tyčinky 
2 A 2/6 C Bifidobacterium bifidum 2,245 M7 11.06.2019 nepravidelné tyčinky 
2 A 2/6 D Bifidobacterium bifidum 2,265 M8 11.06.2019 delší nepravidelné tyčinky 
3 A 3/2 NA Enterococcus faecalis 2,14 M10 11.06.2019 klostridie + přínos řetízků Clostridium difficile 
3 A 3/2 NB Clostridium difficile 2,3003 M13 11.06.2019 klostridie 
3 A 3/2 NC Enterococcus faecalis 2,406 M15 11.06.2019 koky 
3 A 3/2 ND Enterococcus faecalis 2,436 M17 11.06.2019 koky 
3 A 3/3 NA Enterococcus faecalis 2,458 B3 13.06.2019 enterokok 
3 A 3/3 NB Staphylococcus warneri 2,005 B6 13.06.2019 enterokok 
3 A 3/2 A Enterococcus faecalis 2,387 M18 11.06.2019 koky + nepravidelné tyčinky 
3 A 3/2 B Propionibacterium acnes 2,235 M21 11.06.2019 diplokoky- nepravidelné Propionibacterium 
3 A 3/2 C Enterococcus faecalis 2,407 M23 11.06.2019 koky + diplokoky- nepravidelné Propionibacterium 
3 A 3/2 D Enterococcus faecalis 2,348 B2 13.06.2019 enterokok 
3 A 3/3 A Enterococcus faecalis 2,262 B7 13.06.2019 kokultura 
3 A 3/3 B Enterococcus faecalis 2,305 B9 13.06.2019 kokultura 
4 A 4/2NA Lactobacillus murinus 2,202 J5 17.06.2019 tyčinky tlusté rovné 
4 A 4/2 NB Lactobacillus murinus 2,201 J7 17.06.2019 pravidelné tlusté tyčinky + koky 
4 A 4/3 NA Lactobacillus murinus 2,226 J10 17.06.2019 kokultura, tlusté tyčinky, hubené tyčinky, koky 
4 A 4/3 NB Lactobacillus murinus 2,181 J12 17.06.2019 kokultura, tlusté tyčinky, hubené tyčinky, koky 
4 A 4/2 A Lactobacillus murinus 2,168 J13 17.06.2019 kokultura, tlusté tyčinky, hubené tyčinky, koky 
4 A 4/2 B Lactobacillus murinus 2,281 J15 17.06.2019 kokultura, tlusté tyčinky, hubené tyčinky, koky 
4 A 4/2 C Lactobacillus murinus 2,22 J17 17.06.2019 tlusté rovné tyčinky + hubené diplotyčinky 
4 A 4/3A Lactobacillus murinus 2,186 J19 17.06.2019 diplokoky+ řetízky koků + tlusté tyčinky 
4 A 4/3B Staphylococcus warneri 2,088 J22 17.06.2019 drobné diplokoky 
5 A 5/4 NA Bacteroides thetaiotaomicron 2,305 J23 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/4 NB Bacteroides thetaiotaomicron 2,361 K2 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/4 NC Bacteroides thetaiotaomicron 2,379 K3 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/5 NA Bacteroides thetaiotaomicron 2,361 K5 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/5 NB Bacteroides thetaiotaomicron 2,25 K8 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/6 NA Bacteroides thetaiotaomicron 2,315 K10 17.06.2019 diplotyčinky krátké tlusté 
5 A 5/3 A Bifidobacterium adolescentis 2,05 K12 17.06.2019 drobné nepravidelné tyčinky, místy agregace 
5 A 5/3 B Bifidobacterium adolescentis 2,266 K13 17.06.2019 drobné nepravidelné tyčinky, místy agregace 
5 A 5/4 A Bifidobacterium longum 2,133 K15 17.06.2019 nepravidelné tyčinky,  větvené 
5 A 5/5 A Bifidobacterium longum 2,2 K18 17.06.2019 nepravidelné tyčinky,  větvené 
5 A 5/6 A Bifidobacterium longum 2,167 K19 17.06.2019 nepravidelné tyčinky,  větvené 
5 A 5/7 A Enterococcus canintestini 2,204 K21 17.06.2019 drobné koky řetízky 
6 A 6/4 NA Bifidobacterium longum 2,257 K23 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/4NB Bifidobacterium longum 2,132 L2 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/4 NC Bifidobacterium longum 2,212 L4 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/5 NA Bacteroides uniformis 2,308 L5 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/4 A Bifidobacterium adolescentis 2,066 L7 17.06.2019 nepravidelné tyčinky Bifidobacterium longum 
6 A 6/4 B Bifidobacterium longum 2,14 L10 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/5 A Bifidobacterium longum 2,141 L11 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/5 B Bifidobacterium longum 2,199 L14 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/6 A Bifidobacterium longum 2,124 L15 17.06.2019 nepravidelné tyčinky 
6 A 6/7 A Streptococcus parasanguinis 1,741 L17 17.06.2019 nepravidelné tyčinky Bifidobacterium longum 



iii 

 

Identifikace vytvořených izolátů pomocí MALDI TOF MS 

Pacient
Izolát Maldi TOF MS identifikace Skóre Pozice

Datum 

identifikace
Poznámky-morfologie

Další identifikovaný 

mikroorganiusmus

7 A 1/2 NA Bacteroides uniformis 2,386 C16 24.06.2019 velmi dlouhé tyčinky, diplokoky

7 A 1/3NA Bacteroides ovatus 2,334 C17 24.06.2019 krátké tyčinky, diplotyčinky

7 A 1/3NB Bacteroides ovatus 2,406 C19 24.06.2019 diplotyčinky

7 A 1/4 NA Bacteroides ovatus 2,292 C22 24.06.2019 diplotyčinky

7 A 1/4 NB Bacteroides ovatus 2,325 C23 24.06.2019 diplotyčinky

7 A 1/5 NA Bacteroides ovatus 2,395 D2 24.06.2019 diplotyčinky

7 A 1/3 A Bifidobacterium dentium 2,406 D4 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

7 A 1/3 B Bifidobacterium dentium 2,379 D5 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

7 A 1/4 A Bifidobacterium dentium 2,367 D7 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

7 A 1/4 B Bifidobacterium dentium 2,07 G10 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

7 A 1/5 A Bifidobacterium dentium 2,008 G11 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

8 A 2/2 NA Streptococcus pneumoniae 2,19 G13 24.06.2019 koky, místy řetízky Streptococcus oralis

8 A 2/2 NB Streptococcus sanguinis 1,998 F12 24.06.2019 řetízky koků a kvasinek

8 A 2/2 NC NI 24.06.2019 agregace ve zkumavce, řetízky koků a kvasinky

8 A 2/2 ND Staphylococcus epidermidis 1,818 F15 24.06.2019 agregace ve zkumavce, koky, diplokoky

8 A 2/2 NE Candida albicans 2,127 F18 24.06.2019 nepravidelné tyčinky vytvářející útvary hvězd Candida albicans (africana)

8 A 2/4 A Bifidobacterium adolescentis 2,261 G15 24.06.2019 tyčinky, místy vytváří řetízky

8 A 2/4 B Bifidobacterium adolescentis 1,977 G18 24.06.2019 agregace ve zkumavce, nepravidelné tyčinky, agregace

8 A 2/5 A Bifidobacterium adolescentis 2,281 G20 24.06.2019 drobné tyčinky

8 A 2/5 B Bifidobacterium longum 2,141 G21 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

8 A 2/5 C Bifidobacterium longum 2,127 G23 24.06.2019 agregace ve zkumavce, nepravidelné tyčinky, agregace

9 A 3/4 NA Bifidobacterium longum 1,858 F19 24.06.2019 nepraviodelné tlustší tyčinky, agregující

9 A 3/5 NA Bacteroides thetaiotaomicron 2,405 H1 24.06.2019 krátké rovné tlustší pravidelné tyčinky, místy tvoří řetízky

9 A 3/5 NB Bacteroides uniformis 2,463 H4 24.06.2019 krátké rovné tlustší pravidelné tyčinky, místy tvoří řetízky

9 A 3/6 NA Bacteroides caccae 2,35 H6 24.06.2019 krátké rovné tlustší pravidelné tyčinky, místy tvoří řetízky

9 A 3/6 NB Bacteroides uniformis 1,828 F22 24.06.2019 koky + pohyblibé tyčinky

9 A 3/7 NA Bacteroides caccae 2,375 H8 24.06.2019 krátké rovné tlustší pravidelné tyčinky, místy tvoří řetízky

9 A 3/5 A Bifidobacterium longum 2,112 H9 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

9 A 3/6 A Bifidobacterium longum 2,09 F24 24.06.2019 nepravidlné tlustší tyčinky, agregující

9 A 3/6 B Bifidobacterium longum 2,03 G1 24.06.2019 nepravidlné tlustší tyčinky, agregující

9 A 3/7 A Bifidobacterium longum 2,173 H11 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, více se rozvětvují

9 A 3/7 B Bifidobacterium longum 2,178 G4 24.06.2019 nepravidlné tlustší tyčinky, agregující

9 A 3/8 A Bifidobacterium longum 2,127 G5 24.06.2019 nepravidlné tlustší tyčinky, agregující

10 A 4/5 NA Bifidobacterium bifidum 2,353 H14 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/5 NB Bifidobacterium bifidum 2,297 H16 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/6 NA Bifidobacterium bifidum 2,395 H18 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/6 NB Bifidobacterium bifidum 2,358 H19 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/6 NC Bifidobacterium bifidum 2,339 H22 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/7 NA Corynebacterium tuberculostearicum2,103 G8 24.06.2019 nepravidelná morfologie

10 A 4/6 A Bifidobacterium adolescentis 2,367 H24 24.06.2019 nepravidelné tyčinky, Bifida?

10 A 4/6 B Bifidobacterium adolescentis 1,838 I2 24.06.2019 agregace ve zkumavce, místy agregující velmi drobné tyčinky

10 A 4/6 C Propionibacterium australiense 1,734 I3 24.06.2019 agregace ve zkumavce, místy agregující velmi drobné tyčinky

10 A 4/7 A Bifidobacterium adolescentis 2,305 I5 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

10 A 4/7 B Bifidobacterium adolescentis 2,234 I8 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

10 A 4/7 C Bifidobacterium adolescentis 2,379 I10 24.06.2019 nepravidelné tyčinky

11 A 17/4 NAStaphylococcus warneri 1,713 O5 15.08.2019 diplokoky, místy tyčinky, Streptococcus

11 A 17/4 NBStaphylococcus hominis 1,82 O7 15.08.2019 diplokoky, místy tyčinky, Streptococcus

11 A 17/5 NABifidobacterium breve 1,987 O10 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/5 NBBifidobacterium breve 1,986 O12 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/5 NCBifidobacterium breve 1,993 O13 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve Bifidobacterium indicum*

11 A 17/6 NABifidobacterium breve 2,022 O15 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve Bifidobacterium indicum*

11 A 17/6 NBBifidobacterium breve 1,922 O18 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/6 NCBifidobacterium breve 2,079 O19 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/4 A Bifidobacterium breve 2,107 O22 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/4 B Bifidobacterium breve 2,059 O23 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/5 A Bifidobacterium breve 2,014 P1 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/5 B Bifidobacterium indicum 1,766 P4 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve Bifidobacterium breve*

11 A 17/6 A Bifidobacterium indicum 1,872 P5 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve Bifidobacterium breve*

11 A 17/6 B Bifidobacterium breve 1,849 P7 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A 17/7 A Bifidobacterium breve 1,921 P9 15.08.2019 drobné tyčinky, Bifidobacterium breve

11 A CP 17/7 EC DD 2,415 P12 15.08.2019 megakolonie na miskách, inhibice jiných rodů EC AI, EC CA, EC CI


