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Výskyt bifidobakterií v trávicím traktu primátů 

 
 

Souhrn 

 

Bifidobacterium sp. je jedním z častých bakteriálních rodů, který se nachází v trávicím 

traktu zvířat a člověka. Bifidobakterie mají pozitivní vlastnosti pro trávicí trakt, a proto jsou 

často využívány jako probiotika. Druhy bifidobakterií jsou buď multi-hostitelské, které mohou 

být detekovány u více druhů hostitelů, anebo jsou hostitelsky specifické a jsou typické pro 

určitý živočišný druh. Také jejich vlastnosti mohou být druhově či kmenově specifické.  

V posledních letech bylo popsáno několik nových druhů bifidobakterií především u primátů. 

Předpokládáme, že prostředí zoologické zahrady by mělo podporovat spíše kolonizaci multi-

hostitelskými druhy.  

Cílem bakalářské práce byla izolace a analýza druhového zastoupení rodu 

Bifidobacterium v trávicím traktu primátů chovaných v zoologických zahradách. Výsledky 

byly srovnávány s výskytem u volně žijících primátů. Bifidobakterie byly kvantifikovány a 

izolovány pomocí kultivačního stanovení z fekálních vzorků primátů. V této práci byly využity 

vzorky od druhů: kosman zakrslý (Callithrix pygmaea), kosman běločelý (Callithrix geoffroyi), 

tamarín vousatý (Saguinus imperator), tamarín žlutoruký (Saguinus midas), šimpanz (Pan 

troglodytes), gibon zlatolící (Nomascus gabriellae), makak lví (Macaca silenus), pavián 

pláštíkový (Papio hamadryas), mangabej žlutobřichý (Cercocebus agilis chrysogaster). 

K identifikaci získaných izolátů bifidobakterií na rodovou úroveň byla použita metoda detekce 

enzymu F6PPK (fruktózo-6-fosfát fosfoketolázy). K druhové identifikaci byla následně využita 

metoda hmotnostní spektrometrie s laserovou desorpcí a ionizací za účasti matrice 

s průletovým analyzátorem (MALDI-TOF MS) a sekvenace genu 16S rRNA. U 11 z 12 

zkoumaných jedinců primátů byla zjištěna přítomnost bifidobakterií. Pomocí sekvenace byly 

identifikovány druhy B. pseudocatenulatum, B. angulatum, B. adolescentis a B. dentium, které 

jsou multi-hostitelskými druhy a vyskytují se zejména u člověka, ale i u jiných živočichů. Zde 

byly izolovány u starosvětských opic a lidoopů. U novosvětských primátů byly izolovány B. 

reuteri, B. tissieri, B. myosotis, B. callitrichos, B. aesculapii a B. ramosum, které jsou pro ně 

typické a potvrzuje to jejich specifitu. U makaka lvího se podařilo izolovat bakterii druhu 

Parascardovia denticolens, která stejně jako bifidobakterie náleží do stejné čeledi 

Bifidobacteriaceae. 

 

Klíčová slova: Bifidobacterium sp.; primát; kultivace; identifikace; sekvenace 16S rRNA  



Occurrence of bifidobacteria in the gastrointestinal tract 

of primates  

 
 

Summary 

 

Bifidobacterium sp. is one of the common bacterial genera, which is located in the 

digestive tract of animals and humans. Bifidobacteria have positive properties for the digestive 

tract, therefore they are used as probiotics. Species of bifidobacteria are multi-host that can 

occur in more species of hosts or they are host-specific and they are typical of one animal 

species. In addition, their properties may be species-specific or strain-specific. In recent years, 

several new species of bifidobacteria have been described, primarily in primates. We assume 

that the zoological environment should support the colonization of multi-host species.  

The aim of the bachelor thesis was to isolate and analyze the species representation of 

the genus Bifidobacterium in digestive tract of primates, who are bred in zoos. The results were 

compared with the occurrence in wild primates. Bifidobacteria were quantified and isolated 

using cultivation assay from faecal samples of primates. In this bachelor thesis were used 

samples of the species: pygmy marmoset (Callithrix pygmaea), white-headed marmoset 

(Callithrix geoffroyi), emperor tamarin (Saguinus imperator), golden-handed tamarin 

(Saguinus midas), chimpanzee (Pan troglodytes), yellow-cheeked gibon (Nomascus 

gabriellae), lion-tailed macaque (Macaca silenus), hamadryas baboon (Papio hamadryas), 

Golden-bellied mangabey (Cercocebus agilis chrysogaster). The enzyme detection method 

F6PPK (fructose-6-phosphate phosphoketolase) was used to identify acquired bifidobacteria 

isolates at the genus level. Assisted Laser Desorption/Ionization Time-of-Flight Mass 

Spectrometry (MALDI-TOF MS) and 16S rRNA gene sequencing were then used for 

identification to the species level. Bifidobacteria were detected in 11 of the 12 primate subjects. 

By sequencing have been identified B. pseudocatenulatum, B. angulatum, B. adolescentis and 

B. dentium, which are multi-host species and occur mainly in humans but also in other animals. 

They were isolated in old world monkeys and apes here. In the new world primates were 

isolated B. reuteri, B. tissieri, B. myosotis, B. callitrichos, B. aesculapii, and B. ramosum, which 

are typical for them and confirm their specificity. In lion-tailed macaque was isolated species 

Parascardovia denticolens, which like bifidobacteria, belongs into the same family 

Bifidobacteriaceae. 

 

Keywords: Bifidobacterium sp.; primate; cultivation; indentification; sequencing of 16S rRNA 
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1 Úvod 

Napříč gastrointestinálním traktem (GIT) živočichů včetně člověka nacházíme 

společenství mikroorganismů, které nazýváme mikrobiota. Jedná se většinou o prospěsné 

mikroorganismy, které zastávají mnoho funkcí (metabolickou, bariérovou, regulační a další), 

setkáváme se však i s mikroorganismy, které mohou svému hostiteli škodit. V současné době 

je mikrobiota trávicího traktu předmětem řady studiií a jedná se o velmi zajímavé téma, které 

má výrazný potenciál.  

Složení mikrobioty trávicího traktu se v průběhu života jedince mění a pro každého 

jedince je odlišné. Faktory jako je stres, věk, druh přijímané potravy a její složení, zdravotní 

stav a další, ovlivňují složení a aktivitu mikrobioty. Zejména v období mléčné výživy se 

setkáváme, jak u mikrobioty zvířat, tak člověka se zvýšenou přítomností bakterií rodu 

Bifidobacterium. Tyto bakterie jsou však typické i pro mikrobiotu dospělých jedinců. Poslední 

výzkumy ukazují na četné zastoupení této bakteriální skupiny v mikrobiotě primátů.  

V posledních letech bylo navíc objeveno mnoho nových druhů bifidobakterií u 

novosvětských primátů. Například v roce 2017 a 2018 byly objeveny druhy Bifidobacterium 

callitrichidarum (Modesto et al. 2017), B. imperatoris, B. margollesii, B. parmae (Lugli et al. 

2018), B. primatium, B. scaligerum, B. felsineum, B. simiarum (Modesto et al. 2018). Jelikož 

řád primáti (Primates) obsahuje přes 300 druhů, tak je zde velký potenciál pro popis dalších 

doposud nepopsaných bifidobakteriálních druhů. 

Obsah této práce je zaměřen na výskyt bifidobakterií v trávicím traktu primátů a na jejich 

izolaci a identifikaci u primátů ze zoologických zahrad. Otázkou však zůstává, zda prostředí 

zoologických zahrad umožní detekci nepopsaných druhů nebo zda nebudou spíše detekovány 

druhy multihostitelské díky uzavřenému ekologickému komplexu, rozdílné dietě, veterinárním 

zásahům, kontaktu s ošetřovateli a dalším opatřením spojených s péčí o zvířata v ZOO.  
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2 Hypotéza 

Bifidobakterie patří mezi nejčastější rody bakterií vyskytující se v trávicím traktu lidí 

a zvířat, kde napomáhají stabilizovat rovnováhu střevní mikrobioty a příznivě tak ovlivňují 

zdraví hostitele. Z trávicího traktu volně žijících primátů bylo v posledních letech popsáno 

mnoho nových druhů bifidobakterií. Je známo, že některé druhy bifidobakterií jsou hostitelsky 

specifické, zatímco jiné druhy jsou běžné u více různých hostitelů. Kromě toho mnoho 

fyziologických charakteristik bifidobakterií může být druhově nebo kmenově specifických. 

Uměle vytvořené prostředí zoologické zahrady je ideální pro přenos hostitelsky nespecifických 

tedy multi-hostitelských druhů. 

 

Hypotéza: Předpokládáme tedy, že v trávicím traktu primátů držených v zoologických 

zahradách budou dominovat spíše multi-hostitelské druhy bifidobakterií. 
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3 Cíl práce 

Cílem práce je izolace a analýza druhového zastoupení bifidobakterií v trávicím traktu 

primátů držených v zoologických zahradách. Výsledky budou porovnány s druhovým 

zastoupením bifidobakterií u primátů volně žijících. 
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4 Literární rešerše 

4.1 Řád Primáti (Primates) 

4.1.1 Taxonomie řádu Primáti (Primates) 

Říše: Živočichové (Animalia) 

Kmen: Strunatci (Chordata) 

Podkmen: Obratlovci (Vertebrata) 

Nadtřída: Čtyřnožci (Tetrapoda) 

Třída: Savci (Mammalia) 

Nadřád: Placentálové (Placentalia) 

Řád: Primáti (Primates) – tento řád dále dělíme na dva podřády. Podřád: Poloopice 

(Strepsirrhini) a Podřád: Vyšší primáti (Haplorrhini). 

 

(Myers et al. 2019). Dostupné z: 

<https://animaldiversity.org/accounts/Primates/classification/#Primates> 

4.1.2 Základní charakteristika 

Řád primáti obsahuje 300 a více druhů. Je třetím nejrozmanitějším řádem savců po 

hlodavcích (Rodentia) a netopýrech (Chiroptera) (Groves & Napier 2018). Primáti obývají 

hlavně tropické lesy, a to převážně stromová stanoviště a lesní vegetační komplexy (Myers 

2000; Groves & Napier 2018). Některé druhy, včetně člověka, však koruny stromů opustily 

(Myers 2000). Ačkoliv existují odchylky mezi některými skupinami primátů, sdílí několik 

anatomických a funkčních znaků, které poukazují na jejich společné předky. Pokud srovnáme 

tělesnou hmotnost primátů s velikostí jejich mozku, zjistíme, že jejich mozek je v tomto poměru 

větší než jiných suchozemských savců. Mozek obsahuje rýhu (Calcarine sulcus), která je 

unikátní a mají ji pouze primáti. Tato rýha odděluje první a druhou vizuální oblast na každé 

straně mozku (Groves & Napier 2018). Primáti mají zkrácené rostrum. Očnice u primátů 

směřují dopředu a vidění je stereoskopické (Myers 2000). 

Na rozdíl od jiných savců, kteří mají drápy či kopyta, mají zpravidla primáti ploché nehty. 

Charakteristické jsou chápavé končetiny a protistojný palec, který s ostatními prsty vytváří 

jakési kleště, pomocí kterých mohou primáti uchopit předměty. Primáti mají specializované 

nervové zakončení (Meissnerova tělíska) v rukou a nohou. Tato zakončení zvyšují citlivost na 

dotyky. Jiní placentární savci tato speciální nervová zakončení nemají (Groves & Napier 2018). 

Tyto znaky se pravděpodobně vyvinuly jako adaptace na život ve stromovém patře. Další 

možností je, že se jedná o primitivní rysy, které byly z těchto důvodů zachovány (Myers 2000). 

Zuby primátů se liší od jiných placentárních savců. Premoláry a moláry jsou nízké a zaoblené 

(Groves & Napier 2018). 

Žijící primáty rozdělujeme do dvou podřádů na poloopice (Strepsirrhini) a vyšší primáty 

(Haplorrhini). Poloopice mají vlhký a holý nos, nižší řezáky tvořící „zubní hřeben“, nemají 

destičku oddělující orbitu od temporální fossy. Na druhém prstu u zadní končetiny má moho 

druhů z podřádu poloopic jakýsi „čistící dráp“, který je využíván vrámci groomingu (čištění 

https://animaldiversity.org/accounts/Primates/classification/%23Primates
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těla a srsti, může být i vzájemná mezi primáty). Jedná se převážně o stromové druhy s mnoha 

primitivními charakteristikami, ale také některé druhy s extrémními specializacemi. Vyšší 

primáti mají chlupatý nos, destičku oddělující orbitu od temporální fossy a nemají „zubní 

hřeben“. Tento podřád zahrnuje mnohem více druhů a ve většině oblastech hrají důležitou 

ekologickou roli (Myers 2000).  

Nejmenší primát je maki Bertheův (Microcebus berthae), který váží přibližně 35 gramů 

a primát s největší hmotností je jistě gorila (Gorilla gorilla), která váží 140 až 180 kilogramů 

(Groves & Napier 2018). 

4.1.3 Historie vývoje 

Vývoj začíná před více než 55 miliony lety. V období pozdní křídy se rozrostly lesy po 

celé zeměkouli (před 94 až 64 miliony lety). V té době se do stromů vyšplhal malý savec, který 

se živil hmyzem. Jeho potomci se však spoléhali na jedlé části rostlin ve stromovém patře, což 

je změna, která připravila půdu pro vznik řádu primátů. Přirozený výběr silně zvýhodňuje 

vlastnosti, které zvyšují efektivitu hledání potravy. Rostlinná potrava se stává v průběhu 

evolučního času stále důležitější a tím výběr postupně vyústil do řady vlastností, které jsou nyní 

po primáty charakteristické. Většina těchto vlastností usnadňuje pohyb a shánění potravy ve 

stromech. Přírodní výběr například poskytl ruce, které se hodí pro uchopování štíhlých větví či 

pro manipulaci s nalezenou potravou. Selektivní tlak také přispěl ke značnému zlepšení 

vizuálího aparátu (včetně hloubkového vnímání, ostrého a barevného vidění), což umožnilo 

primátům rychle cestovat ve stromovém patře a snadno rozpoznat zralé plody nebo drobné 

mladé listy. Tento tlak podporoval zvýšenou flexibilitu chování a schopnost učit se, pamatovat 

si identitu a umístění jedlých částí rostlin. Výhody při hledání potravy způsobené zlepšením 

vizuálních a kognitivních schopností vedly k rozvoji neobvykle velkého mozku, který je pro 

primáty charakteristický již od jejich vzniku. Časem se primáti rozcházeli do různých větví, a 

to převážně kvůli dietním tlakům (Milton 1993). 

Do biologické skupiny známé jako primáti patří také lidé a jsou zařazeni do podskupiny 

velkých lidoopů, jednou z hlavních skupin na evolučním stromě primátů. Primáti mohou být 

rozřazeni do tří rozdílných skupin: poloopice, opice a lidoopi. Lidoopy můžeme rozdělit na dvě 

podskupiny: menší a velcí lidoopi. Mezi lidoopi patří lidé, šimpanz bonobo, šimpanzi, západní 

a východní gorily, bornejsští a sumaterští orangutani.  

Rozdíl mezi lidoopi a opicemi souvisí s jejich vědeckou klasifikací. Lidoopi a opice 

starého světa (africké a asijské) sdílí společné předky, ale po určité době v evoluční historii, jak 

již zde bylo řečeno, zaujali místo v samostatných větvích evolučního stromu. Opice Nového 

světa patří k parvořádu ploskonosí (Platyrrhini), jak je již patrné z názvu, tyto druhy mají 

plochý nos, zatímco lidoopi a opice starého světa se řadí k parvořádu úzkonosí (Catarrhini), 

kteří mají hákovitý nos. Úzkonosí jsou dále rozděleni do nadčeledí: kočkodanovití 

(Cercopithecoidea), která zahrnuje opice Starého světa a hominoidi (Hominoidea), ke kterým 

jsou klasifikováni velcí lidoopi a menší lidoopi (Michelini 2016). 

4.1.4 Morfologie trávicí soustavy a její odlišnosti a zvláštnosti  

Trávení začíná již v ústní dutině. Probíhá zde mechanické zpracování potravy, které je 

zajišťováno pomocí zubů. S vyjímkou ksukola ocasatého si primáti zachovali všechny čtyři 



 

13 

typy zubů a chrup má až 36 zubů. Existují různé specializace v předních částech chrupu, a to 

zubní hřeben (používán při ošetřování a krmení), který je utvořen v oblasti spodních řezáků 

(lori, lemur a komba), sexuální dimorfismus ve velikosti špičáků u primátů Starého světa. 

Ksukol ocasatý získává přístup k dužině ovoce a k larvám hmyzu pomocí jediné dvojice 

zvětšených řezáků, které průběžně dorůstají. Těmito řezáky prolamuje kůru a tvrdé plodiny 

(Berkovitz & Shellis 2018). Jak kosmani rodu Cebuella, tak rodu Callithrix mají dolní špičáky 

incisiformní a sotva delší než sousední řezáky. Takový chrup umožňuje těmto druhům vytvářet 

díry v kůře k extrakci rostlinných exudátů (Izawa 1975).  

Třenové zuby primátů jsou buď s jedním hrbolem, se dvěma hrboly či se čtyřmi hrboly. 

Stoličky jsou kosodélníkové či lichoběžníkovité se čtyřmi či pěti nízkými hrboly (Berkovitz & 

Shellis 2018). Zubní vzorec je 0-2/1-2, 0-1/0-1, 2-4/2-4, 2-3/2-3 = 18-36 zubů. Jak je patrné ze 

zubního vzorce, počet řezáků je velmi variabilní. Primáti si však zachovávají jeden spodní 

řezák. Špičáky většinou bývají přítomné, ale také nemusí (Myers 2000).  

Dále přijatá a rožvýkaná potrava postupuje do dalších částí trávicího traktu. Struktura 

stěny trávicího traktu má stejnou podobu u všech obralovců: vnitřní výstelka sliznice je 

oddělena pojivovou tkání od vnější trubice alespoň dvěma vrstvami svalů. Rozdíly 

v histologické struktuře rozdělují trávicí trakt na žaludek, tenké střevo (duodenum, jejunum, 

ileum), slepé a tlusté střevo (caecum a colon). Různé uspořádání sliznice a pojivové tkáně 

zjevně pomáhá trávení mechanicky a to mícháním, zpomalením průchodu potravy nebo 

zvětšením absorbční plochy (Chivers & Hladik 1980).  

Primáty je možné rozdělit podle druhu příjmané potravy do tří hlavních skupin. Každá 

skupina má jiný typ trávicího traktu.  

První skupina nazvaná faunivorní zahrnuje primáty živící se živočišnou potravou, jako 

jsou například bezobratlí, ryby a drobní obratlovci. Živočišná potrava poskytuje zdroj bílkovin 

a tuků, které jsou snadno stravitelné, a proto je trávicí trakt těchto zvířat relativně krátký a 

jednoduchý. Trávicí soustavu tvoří jednoduchý kulovitý žaludek, klikaté tenké střevo, krátké 

kuželovité slepé střevo (caecum) a jednoduchý hladký tračník (colon) (Chivers & Hladik 1980). 

Komba má žaludek, jehož tvar je podobný „balónu“, relativně krátké tenké střevo, slepé střevo 

střední velikosti a hladký, nekomplexní (jednoduchý) tračník (Clemens 1980). Trávící trakt 

nártounů se skládá z tračníku, který je dlouhý asi jako jedna pětina délky tenkého střeva, 

spirálního slepého střeva, které je dlouhé jako polovina tračníku (National Research Council 

2003).  

Druhou skupinou jsou frugivorní primáti. Jedná se o druhy, které se živí rostlinou 

potravou, zahrnující ovoce v nezralé (květy) a zralé (plody) formě, semena a hlízy. Tento druh 

potravy obsahuje sacharidy s krátkým řetězcem, které jsou rychle hydrolyzovány v oblasti 

tlustého střeva, absorbovány a okamžitě využity. V této skupině je většina primátů, ale jejich 

strava se neskládá pouze z ovoce a zmíněných druhů potravy, je doplněna o hmyz či o listy. 

Trávicí trakt těchto primátů vykazuje jen málo strukturální specializace, existují však rozdíly 

mezi některými druhy (Chivers & Hladik 1980).  

Základní struktura žaludku frugivorních primátů je jednoduchá a tvar kulovitý (Hill 

1958).  

U žaludku kosmanů je více protáhlý fundus (rozšířená část žaludku uložená pod bránicí), 

zatímco primáti z čeledi malpovití mají více specializovaný žaludek, který má kulovitý fundus, 

kuželovité tělo a válcovitý vrátník (pylorus) (Chivers & Hladik 1980). Kotul, mirikina, chápani 
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rodu Lagothrix a rodu Ateles mají gastrointestinální trakt srovnatelný s trávicím traktem 

ostatních frugivorů, ale u většiny těchto druhů je proximální část tračníku rozšířena po celé své 

délce. Slepé střevo není segmentované (Stevens & Hume 1995). Kočkodani, s výjímkou 

hulmanů, mají lícní vaky, které umožňují krátkodobě skladovat potravu. Žaludek kočkodana, 

makaka a paviána je relativně jednoduchý, hladký a navazuje na něj krátké tenké střevo. Slepé 

střevo je segmentované taenia coli (ztluštění podélné svaloviny tlustého střeva), a to může 

podpořit mikrobiální rozpad rostlinného materiálu. Druhy komba velká (Otolemur 

crassicaudatus) a lemur vari (Varecia variegata) jsou poloopice, které mají prominentní slepé 

střevo, ale slepé střevo lemura vari je delší a složitější než u komby velké. Zvětšení tračníku 

nebo slepého střeva u gibona rodu Hylobates, makaka rhesus (Macaca mulatta), kočkodana 

diadémového (Cercopithecus mitis) a kočkodana obecného (Cercopithecus aethiops) 

napomáhá bakteriální fermentaci listového materiálu v potravě (Brourton et al. 1991; 

Sakaguchi et al. 1991). Vřešťani se také živí hojně listím, vykazují největší složitost s velkým 

kulovitým žaludkem, zužujícím se směrem k ohnutému trubkovitému vrátníku, který je chráněn 

silnou oporou (slizniční řasy vyzařují z kardia a probíhají podélně tělem). Chápani rodu Ateles 

jsou jedni z nejvíce frugivorních druhů. Jejich žaludek je zvětšený a je ve tvaru písmena J. 

Primáti Starého světa, s vyjímkou hulmanů, mají samostatný žaludek s hladkými stěnami. 

Hominoidi mají žaludek více kulovitý jako je tomu u gibonů, ještě více kulovitý žaludek mají 

gorily, u šimpanzů a orangutanů je více protáhlý. Duodenum neboli dvanáctník je obecně ve 

tvaru písmene C narozdíl od dvanáctníku jiných savců, u kterých je ve tvaru písmene U a je 

prodloužené. Někteří zástupci z čeledi malpovití a všichni zástupci úzkonosých primátů mají 

dvanácník retroperitoneální (nachází se za podbřišnicí). Slepé střevo je velké u frugivorních 

poloopic, krátké a široké u kosmanů, tvar háčku má slepé střevo u malpovitých. U úzkonosých 

primátů je slepé střevo v základu kulovité, tělo je krátké a prostorné, vrchol je tupý a kuželovitý 

s terminálním vermiformním apendixem (ve tvaru šneka) u nadčeledi hominoidi. Tračník je 

jednoduchý a rovný u malpovitých, příkladem je kotul. Malpa a mirikina mají příčný tračník. 

Přímý tračník mají primáti titi, uakari a chvostan. U čeledi kosmanovití, u chápanů rodu 

Lagothrix a u všech úzkonosých primátů je prodloužení (a překládání) střeva. Taenia coli 

(zmenšení podélného svalu) chybí u kotula, malpy a u poloopic, ale může být jedno či dvě u 

outloně a poto. Lemuři rodu Lemur, většina úzkonosých primátů, malpovití a kosmanovití mají 

tři, s vyjímkou gibonů, kteří mají čtyři (Hill 1958). Ansa coli, smyčka v příčném tračníku je 

běžná u poloopic. Tato část tračníku je dlouhá a závislá u lidoopů. Rozsáhlý tračník gibonů 

poukazuje na významný obsah listů v jejich stravě a jeho potenciálu k fermentaci.  

Třetí skupinou jsou listožraví primáti neboli folivorní. Jejich potravu tvoří mladé a zralé 

listy, trávy, stopky, ale také kůra a pryskyřice. Tato potrava obvykle obsahuje bílkoviny a 

sacharidy s dlouhým řetězcem, které vyžadují fermentaci v žaludku nebo tlustém střevě 

(Chivers & Hladik 1980). Folivorní primáti mají řadu adaptací trávicí soustavy, které podporují 

symbiotickou mikrobiální fermentaci a mechanické působení k degradaci strukturní a chemické 

ochrany rostlin. Dvě hlavní adaptace zahrnují zvětšení žaludku nebo zadní části trávicího traktu 

k přízpůsobení mikrobiální fermentaci (Parra 1978; Langer 1988). 

Sacharidy s dlouhým řetězcem, které mají dominantní zastoupení v listech, trávách, 

stopkách, kůře a pryskyřici, které tato zvířata spotřebovávají, vyžadují značnou degradaci 

symbiotickými organismy. Nejvíce nápadnou adaptací jsou komory pro bakteriální fermentaci 

celulózy a pro absorbci těkavých mastných kyselin a dalších metabolitů ať už v žaludku, tak v 
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tlustém střevě. Tato dichotomie by mohla maskovat další diverzifikaci, jak je patrné z rozšíření 

tračníku nebo namísto slepého střeva, prezence nebo absence cékotrofie, variace ve struktuře 

žaludku (Chivers & Hladik 1980). Zástupci hulmanů mají adaptace v přední části trávicího 

traktu, které nabízí místo primární mikrobiologické aktivity (Caton 1998). Žaludek se rozdělil 

kvůli zpracovávání množství celulózy do několik oddílů a získal podobnost se žaludkem 

přežvýkavců (National Research Council 2003). 

Tlusté střevo je rozšířeno u těch druhů poloopic, které se živí listy nebo pryskyřicí 

(Chivers & Hladik 1980). U lemurů rodu Lepilemur je mechanismus podobný refekci (potrava 

prochází střevy dvakrát), který umožňuje efektivní využití stravy s vysokým obsahem vlákniny 

(Hladik & Charles-Dominique 1974). Tento případ cékotrofie je jedinečný mezi primáty a 

pomáhá vysvětlit, proč mají jedno z nejkratších tenkých střev mezi savci, stejně jako výskyt 

podlouhlého a stočeného slepého střeva, které mají makiovití rodu Phaner a kombovití rodu 

Euoticus. Vzhledem k tomu že pryskyřice vyžaduje pro její trávení fermentaci, jsou druhy 

požírající pryskyřici klasifikovány jako folivorní, spolu s primátem indri, který vykazuje 

podobné vlastnosti a je opravdu folivorní (Chivers & Hladik 1980). 

Pro lepší pochopení anatomie trávicího traktu primátů jsou součástí přílohy č. 1 obrázky 

trávicí soustavy některých druhů a rodů. 

4.1.5 Fyziologie trávicí soustavy 

Gastrointestinální trakt je v podstatě trubice prostupující ventrální částí těla. Začíná 

v dutině ústní a zakončuje ji anus. Potrava je zpracovávána ve čtyřech fázích. První fází je 

pozření potravy, následuje druhá fáze – trávení. V této fázi je potrava rozmělněna jak 

mechanicky, tak chemicky. Třetí fáze je absorpce neboli vstřebávání, v tuto chvíli jsou důležité 

látky z potravy roznášeny do kardiovaskulárního a lymfatického systému pro distribuci do 

buněk. Poslední částí je vyloučení (defekace). Tělo v této fázi vyloučí nestravitelné produkty 

z potravy (Tortora & Anagnostakos 1987). 

Lumen je pokryt vrstvou absorpčních buněk (sliznice). Na vnější části lumenu se nachází 

hladká svalovina a pojivové tkáně, které obsahují cévy (Karasov & Diamond 1988). Rozdíly 

v histologické struktuře stěny vedou k diferenciaci odlišných částí trávicího traktu: žaludek, 

tenké střevo a tlusté střevo (cecum a colon) (Davenport 1978; Chivers & Hladik 1980).  

Žaludek má hlavní chemickou roli v trávení bílkovin. Zde jsou bílkoviny zpracovány 

pomocí působení pepsinu, trypsinu a chymotrypsinu. V tenkém střevě se pak uskutečňuje 

trávení lipidů (Tortora & Anagnostakos 1987). V trávení sacharidů, zvláště komplexních 

sacharidů můžeme pozorovat specializaci v trávicím traktu u primátů a jiných savců, a to 

zejména v oblasti žaludku a ve střevě. Sacharidy jsou v podobě mono-, di- a polysacharidů. 

Monosacharidy jako je glukóza a fruktóza jsou tělem snadno vstřebávány a jsou přímo využity 

v běžných metabolických procesech. Disacharidy jako je sacharóza či laktóza, musí být 

hydrolyzovány na jednoduché sacharidy v tenkém střevě, poté jsou vstřebávány a využity 

(Schmidt-Nielson, 1997). Škrob je zásobárnou energie mnoha druhů rostlin. Jedná se o 

polysacharid. Polysacharidy jako je škrob rozkládá enzym amyláza. Primáti ji vylučují 

v pankreatu a slinách, tudíž trávení škrobu započíná již v tlamě (ústech). Funkcí amylázy je 

rozštěpit složité cukry (polysacharidy) na sacharidy jednodušší (disacharidy). Disacharidy pak 

mohou být hydrolyzovány v tenkém střevě. Zajímavostí je, že amyláza nalezená ve slinách 
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kočkodanů je mnohem více schopná škrob rozkládat oproti amyláze nalezené v lidských slinách 

(Jacobsen 1970; Rahaman et al. 1975) Například Rahamen et al. (1975) zjistili, že několik 

jedinců makaka kápového (Macaca radiata), za méně než pět minut, dokázalo zpracovat asi 50 

% škrobu v jejich tlamě. Murray (1975) také objevil vysokou hladinu alfa-amylázy v příušní 

tekutině, která může naplnit až jednu třetinu uvolněného lícního vaku a konstatoval, že tento 

trávící enzym je dostatečně účinný v trávení potravy s vysokým obsahem sacharidů. 

U obratlovců, včetně primátů neexistuje v trávicím traktu enzym na štěpení celulózy. Což 

je velmi zajímavý fakt vzhledem k tomu, že mnoho obratlovců využívá rostlinný materiál jako 

hlavní zdroj energie (Milton 1986). Trávení těchto strukturních sacharidů probíhá u primátů a 

ostatních obratlovců pomocí symbiotických mikroorganismů, kteří žijí v jejich trávicím traktu. 

Tento proces můžeme označit termínem fermentace. Při fermentaci dochází k degradaci 

strukturálních složek stěn rostlinných buněk pomocí celulolytických bakterií. Jako vedlejší 

produkt této aktivity uvolňují celulolytické bakterie těkavé mastné kyseliny známé jako mastné 

kyseliny s krátkým řetězcem. Zvíře využívá tyto kyseliny (kyselina octová, kyselina máselná, 

kyselina propionová) jako snadno dostupný zdroj energie v krevním řečišti nebo v konečném 

případě ke skladování glukózy v játrech (Milton 1993; Stevens & Hume 1995). Ostatní konečné 

produkty fermentace jsou oxid uhličitý, metan a mikrobiální buňky. Oxid uhličitý a metan 

nejsou pro tělo užitečné a jsou vyloučeny z těla (Parra 1978). Mikrobiální buňky však užitečné 

jsou. Po smrti symbiotických bakterií, se díky lysozymu (trávicí enzym) rozpadnou buněčné 

stěny bakterií, redukují se mikroby do formy, která je využitelná jako protein (Stewart et al. 

1987; Milton 1993).  

Dříve byli primáti považováni za neefektivní rozkladače strukturních sacharidů (Bryant 

1978). Studie však ukázaly, že dochází k rozsáhlé mikrobiální aktivitě, a to především v kolonu 

a céku, kde probíhá mikrobiální fermentace a výroba organických kyselin (Clemens & Phillips 

1980; Bruorton & Perrin 1991). Například vřešťan pláštíkový (Alouatta palliata) patří mezi 

nejrychlejší fermentátory mezi savci (Milton & McBee 1983). 

4.1.6 Dieta  

Hlavní potrava přijímaná primáty může být rozdělena na rostlinnou (květy, ořechy, listy, 

ovoce, semena, jádra, trávy, kůra, kořeny, stonky a hlízy) a živočišnou (ptáci, ještěrky, ptačí 

vejce, netopýří a malí hlodavci, žáby, korýši a hmyz). U primátů je těžké stanovit pevná 

pravidla jejich diety. Prestože existují určité preference potravy, všeobecnost je pro primáty 

více charakteristická než vyhrazenost. Primáti jsou všežravci, jak také dokládá fyziologie jejich 

zažívací soustavy. Nalézáme jen malé množsví příkladů potravní specializace. Listožraví 

primáti, skládající se z celé podčeledi Colobinae, která zahrnuje guerézy a langury nejsou 

výlučně listožraví, sezónně se živí květy, ovocem a v některých případech semeny. Vřešťani, 

opice nového světa mají podobné potravní preference. Lidoopi se živí ovocem. Mnoho menších 

nočních primitivních druhů (kombovití, makiovití, lemurovití, ksukol ocasatý, loriovití) jsou 

v podstatě hmyzožraví. Nártoun je pravděpodobně jediný primát, který je výlučně masožravý, 

živí se hmyzem, ještěrkami a hady. Větší denní lemurové (např. sifaka malý, indri) jsou více 

vegetariánští a jejich stravu představuje ovoce, semena a listy. Kosmani rodu Callithrix jsou 

hmyzožraví a také se živí rostlinými výpotky (pryskyřicí), zatímco mírně větší tamaríni rodu 

Saguinus jsou všežraví (Groves & Napier 2018). 
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Menší primáti mají tendenci jíst více živočišné potravy a větší primáti více rostlinné 

potravy (Berkovitz & Shellis 2018). Důvodem je, že hmyz je malý a pro velké zvíře není snadné 

ho chytit. Na druhé straně celulózové a hemicelulózové složky listů vyžadují složité trávicí 

procesy, čehož nebude zvíře malé velikosti schopné. Ovoce však nepředstavuje žádné dietní 

omezení (Groves & Napier 2018). 

Potrava primátů se skládá ze tří hlavních živin a těmi jsou proteiny, lipidy a sacharidy 

(Tortora & Anagnostakos 1987). Nejrozšířenějším sacharidem je polysacharid celulóza (Sharon 

1980). Tento polysacharid společně s hemicelulózou, ligninem, pektinem tvoří primární složku 

buněčných stěn rostlin a představuje tak velký podíl dostupného energetického obsahu (Blaxter 

1962; Sharon 1980; Alexander 1993). Tyto sloučeniny jsou hlavním stavebním materiálem 

rostlin, jsou označovány jako strukturní sacharidy. Jsou extrémně nerozpustné a odolné vůči 

chemickým vlivům (Richard 1985; Schmidt-Nielson 1997). Zatímco někteří bezobratlí 

živočichové mají v trávicím traktu obsažen enzym, který dokáže metabolizovat celulózu, 

obratlovci takovýto enzym nemají. Navzdory tomu se rostlinný materiál stal pro mnoho 

obratlovců, včetně primátů dominující složkou v jejich potravě (Milton 1986). Tyto komlexní 

sacharidy jsou pak zdrojem uhlíků pro střevní bakterie a další mikroorganismy, které produkují 

enzymy, jež umožňují jejich rozklad a využití. Složení diety tak ovlivňuje střevní mikrobiom 

daného jedince (Voreades et al. 2014). 

4.1.7 Mikrobiota trávicího traktu primátů 

Mikrobiota gastrointestinálního traktu zvířat a lidí je mikrobiální ekosystém s velkými 

rozdíly mezi živočišnými druhy, ale i mezi jednotlivci. Tento ekosystém obsahuje až 1014 

bakterií (Ercolini et al. 2001; Walter 2008; Russell et al. 2011). Gastrointestinální trakt má 

různé části a v každé této části se bakteriální komunita liší (Cronin et al. 2011; Russell et al. 

2011).  

Mikrobiota gastrointestinálního traktu je komplex bakterií, virů, kvasinek a prvoků. Hraje 

klíčovou roli ve zdraví hostitele prostřednictvím začlenění do výživových, fyziologických a 

imunologických funkcí (Tannock 1995). Metabolická aktivita střevní mikrobioty se zdá 

srovnatelná s metabolickou aktivitou jater a zahrnuje zejména fermentaci exogenních a 

endogenních zdrojů uhlíku a energie (Isolauri et al. 2004). Jednou z hlavních schopností 

mikrobioty trávicího traktu je konvertovat nestravitelné rostlinné strukturní sloučeniny, jako je 

celulóza, do mastných kyselin s krátkým řetězcem, které mohou být absorbovány přímo 

hostitelem a využity pro energii (Flint et al. 2012). Mastné kyseliny s krátkým řetězcem, které 

jsou produkované střevní mikrobiotou mohou poskytnout hostiteli až 70 % jejich každodenních 

energetických potřeb, usnadňují absorpci živin a zabraňují hromadění potenciálně toxických 

vedlejších produktů metabolismu (Flint et al. 2008; Neish 2009). Mikrobiota také reguluje 

metabolismus xenobiotik, což jsou látky, které nejsou vytvářeny přírodními procesy 

(Bjorkholm et al. 2009). Savci se spoléhají na střevní mikrobiotu, aby strávily potravu s velkým 

množstvím rostlinných strukturních sacharidů a toxiny (Amato et al. 2016). Faktory, jako je 

složení stravy (např. vláknina, obsah bílkovin), věk, zdraví, stres ovliňují složení a aktivitu 

střevní mikrobioty. Bakteriální populace se liší mezi jednotlivci (Simpson et al. 2002). 

Gastrointestinální trakt primátů je domovem bilionů bakterií, jejichž složení je spojeno 

s četnými metabolickými, autoimunitními a infekčními lidskými onemocněními. Primáti, kteří 
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žijí ve volné přírodě mají bohatou mikrobiotu narozdíl od primátů žijících v zajetí, kteří ztrácejí 

své původní mikroby a jejich trávicí trakt osidlují rody Prevotella a Bacteroides (Clayton et al. 

2016). Primáti chovaní v zajetí mohou mít i odlišnou mikrobiotu (Amato et al. 2013). Odlišná 

a méně rozmanitá mikrobiota může učinit jedince náchylnějšího k invazi gastrointestinálního 

traktu potenciálními patogeny (Amato et al. 2016). Languři a vřešťani žijící ve volné přírodě 

mají velmi odlišnou mikrobiotu, ale u langurů a vřešťanů žijících v zajetí bylo zjištěno, že se 

jejich mikrobiota stává velmi podobnou. A to i přes velmi odlišnou stravu, odlišné místo původu 

a odlišnou fyziologii střev. Bylo zjištěno, že mikrobiota je ovlivněna dietou. Úroveň narušení 

diety a životního stylu je spojeno s narušením přirozené střevní mikrobioty. Mikrobiota primátů 

v zajetí je charakteristická ztrátou rozmanitosti. Genetika hostitele, i když pravděpodobně 

ovlivňuje mikrobiotu trávicího traktu, má mnohem menší vliv na mikrobiotu trávicího traktu 

než samotné zajetí. Porucha výživy v zajetí je pravděpodobě hybnou silou pro změnu 

mikrobioty trávicího traktu. Ztráta vlákniny může vést ke ztrátě základní biologické mikrobiální 

rozmanitosti u primátů v zajetí, ale i u lidí (Clayton et al. 2016). 

Všežravé opice nového světa vykazují větší podobnost střevní mikrobioty s mikrobiotou 

člověka než velcí lidoopi, i přesto že jsou naši nejbližší evoluční sousedé (Ley et al. 2008). 

Na obrázku můžeme vidět tepelnou mapu taxonů rozlišující mikrobiotu trávicí soustavy 

člověka, šimpanze, šimpanze bonobo a gorily. Každý sloupec představuje jedince a každá řada 

představuje bakteriální rod či čeleď. Lidé a subhumánní primáti tvoří dvě odlišné fylogenetické 

větve a u lidí ještě dvě další větve. Jedna větev je založena na tradičních životních strategiích 

(Tanzanie, Malawi, Peru, Venezuela) a druhá větev industrializovaná (USA a Itálie). Mezi 

subhumánními primáty je střevní mikrobiota velice podobná mezi šimpanzi (Pan troglodytes) 

a šimpanzi bonobo (Pan paniscus). Gorily však vykazují vysoký stupeň substruktury. Podobné 

mikrobiální vzorce sdílené mezi některými šimpanzi a gorilami byly přisuzovány 

sympatrickému mikrobiálnímu přenosu. V případě výskytu rodu Bifidobacterium je partné 

vyšší zastoupení u lidí z industrializované společnosti, dále je pak četné u všech uvedených 

skupin primátů, ale jsou zde častější rozdíly na úrovni jedinců (Moeller et al. 2013). 
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Obrázek č. 1 - Tepelná mapa rodových taxonů rozlišující mikrobiotu trávicí soustavy člověka, 

šimpanze, šimpanze bonobo a gorily (Schnorr et al. 2016). 

4.2 Rod Bifidobacterium 

Bifidobakterie můžeme nalézt v různých ekologických nikách. Nejvíce z nich bylo 

identifikováno u zvířat, a to hlavně u savců v období mléčné výživy. Byly však izolovány také 

u hmyzu, konkrétně u včel a čmeláků (Bunešová et al. 2014). V posledních letech stoupá počet 

nově popsaných bifidobakteriálních druhů především z trávicího traktu novosvětských opic 

(Modesto et al. 2017; Modesto et al. 2018; Lugli et al. 2018). 

4.2.1 Taxonomie 

V minulosti byly bifidobakterie zařazeny do rodu Lactobacillus jako Lactobacillus 

bifidus. Později byly klasifikovány v samostatném rodě Bifidobacterium (Mitsuoka 1984). 

Tento rod náleží do kmene Actinobacteria, třídy Actinobacteria, podtřídy Actinobacteridae, 

řádu Bifidobacteriales a čeledi Bifidobacteriaceae (Garrity et al. 2004). 

4.2.2 Historie  

Bifidobakterie objevil poprvé Tissier roku 1900 v dětské stolici. Izoloval bakterii se 

zvláštním a chararakteristickým tvarem Y a pojmenoval ji Bacillus bifidus. Tato bakterie byla 

anaerobní, gram-pozitivní a nevytvářela plyn během růstu (Sgorbati et al. 1995). 
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Na začátku 20. století Orla-Jensen v podrobném článku o bakteriích, které produkují 

kyselinu mléčnou, klasifikoval Bacillus bifidus jako součást čeledi Lactobacteriaceae a v roce 

1924 navrhl tuto bakterii jako samostatný druh (Sgorbati et al. 1995). 

V roce 1957 poprvé zjistil Dehnart, že existuje více biotypů bifidobakterií a navrhl 

schéma pro diferenciaci těchto bakterií založené na fermentačním profilu sacharidů. Pak v roce 

1963 Reuter rozpoznal 7 druhů bifidobakterií, včetně známeho Bifidobacterium bifidum. O pár 

let později byl objasněný charakteristický metabolismus hexózové fermentace. Klíčový enzym 

je fruktóza-6-fosfát fosfoketoláza. V roce 1970 se začala využívat hybridizace DNA, aby se 

rozpoznali nové skupiny, ale také zhodnotily již stávající druhy. Roku 1974 byly bifidobakterie 

klasifikovány do rodu Bifidobacterium a tento rod obsahoval 8 druhů. S rozvojem metod 

identifikace a zlepšením klasifikace bakterií bylo uznáno v tomto rodu 24 druhů a po čase 

vzrostl počet druhů na 32. V roce 1997 navrhli Stackebrand a kolegové novou hierarchickou 

strukturu, na základě analýzy genu 16S rRNA, shromažďující rod Bifidobacterium a rod 

Gardnerella do jedné čeledi Bifidobacteriaceae a do řádu Bifidobacteriales (Biavati et al. 

2000). 

V současnosti je uznáno 70 druhů a 10 poddruhů (bacterio.net). 

4.2.3 Morfologie  

Bifidobakterie mají různé tvary včetně krátkých, zakřivených tyček, kyjovitých tyček a 

rozvětvených tyček ve tvaru písmene Y. Ukázka morfologie bifidobakterií zobrazených pomocí 

mikroskopie s fázovým kontrastem je na obrázku číslo 1. Jsou nepohyblivé, anaerobní, gram-

pozitivní, nevytváří spóry ani plyn a jsou katalázanegativní (Sgorbati et al. 1995). Buňky se 

často barví nepravidelně methylenovou modří (Biavati & Mattarelli 2012). 

Bifidobakterie jsou bohaté na C+G (cytosin + guanin). Vyskytují se buď samostatně, ve 

shlucích či v řetězcích s mnoha elementy (Felis & Dellaglio 2007). Mohou se vyskytovat 

v agregátech ve tvaru hvězdy nebo ve „V“ uspořádání či v uspořádání „palisády“ (Biavati & 

Mattarelli 2012). 

Buněčná stěna bifidobakterií má typickou Gram-pozitivní strukturu, která je tvořena 

silným peptidoglykanovým obalem. Tento obal obsahuje polysacharidy, proteiny, kyselinu 

teichovou a lipoteichovou (Biavati et al. 2000). Kompozice aminokyselin u bazických 

tetrapeptidů mureinu se liší mezi druhy a/nebo kmeny stejného druhu, což umožňuje jejich 

diferenciaci (Lauer & Kandler 1983; Tamime et al. 1995). Glukóza, galaktóza a často ramnóza 

se nacházejí jako složky polysacharidů, které jsou v buněčné stěně rodu Bifidobacterium. 

Existují kvalitativní a kvantitativní rozdíly mezi druhy, kmeny a růstovými podmínkami 

(Biavati et al. 2000). S polysacharidovými řetězci tvoří vazby kyseliny lipoteichové a jsou 

považovány za důležité pro buněčnou adhezi ke stěně střeva (Iwasaki et al. 1990). 

Imunochemické studie ukázaly, že kyseliny lipoteichové jsou běžným antigenem u rodu 

Bifidobacterium. Proteiny a kyseliny lipoteichové určují hydrofobní charakter povrchu 

bifidobakterií (Op Den Camp et al. 1985). 

Kolonie jsou hladké, konvexní s rovnými okraji. Barevná škála kolonie je od krémové až 

po bílou. Mají měkkou konzistenci a jsou lesklé (Biavati & Mattareli 2012). 
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Obrázek č. 2 - Morfologie rodu Bifidobacterium, s využitím fázového kontrastního mikroskopu, 

10 µm, Rab10B – B. italicum, Ham19E – B. criceti, Goo31D – B. anseris, Uis4E – B. 

margollesii, Uis1B – B. parmae, Tam1G – B. imperatoris (Lugli et al. 2018) 

4.2.4 Růst (teplota a pH) 

Uvedená optimální teplota pro růst lidských kmenů bifidobakterií je 36-38 °C, zatímco u 

kmenů zvířecích je 41-43 °C a může být i vyšší, například B. thermacidophilum má optimální 

teplotu k růstu až 49,5 °C (Dong et al. 2000). Pro diferenciaci zvířecích a lidských kmenů může 

být použita teplota 46 °C. Zvířecí kmeny jsou schopny při této teplotě růst, lidské však ne 

(Gavini et al. 1991). Pod 20 °C bifidobakterie nerostou s vyjímkou druhu vyskytujícího se u 

prasat B. psychroaerophilum, které roste při 8 °C (Simpson et al. 2004). Jak zde již bylo 

uvedeno, bifidobakterie jsou kataláza negativní až na vyjímky B. indicum a B. asteroides (Felis 

& Dellaglio 2007). Přes skutečnost, že jsou bifidobakterie striktně anaerobní, zdá se, že existují 

druhy, které dokáží přežít za přítomnosti kyslíku. Zdálo se, že kmenu B. boum a B. 

thermophilum roste dobře i za 20% koncentraci kyslíku. Tolerance kyslíku závisí na druhu a 

některé druhy vykazují toleranci kyslíku pouze za přítomnosti oxidu uhličitého (Kawasaki et 

al. 2006). Bifidobakterie, stejně jako jiné živé organismy, mohou nastartovat sofistikované 

molekulární mechanismy, aby se vyrovnaly s tepelným stresem a chránily buňku před 

poškozením způsobeným hromaděným nerozložených a/nebo špatně složených proteinů 

(Wickner et al. 1999). 

Optimální pH pro růst bifidobakterií je 6,5 až 7,0. Růst ustává při pH 4,5-5,0 a nižším a 

při 8,0-8,5 a vyšším (Biavati & Mattarelli 2012). Některé druhy však vykazovaly růst i při pH 

3-5 (B. animalis ssp. animalis a B. animalis ssp. lactis) (Matsumoto et al. 2004). Velmi důležitá 

vlastnost pro přežití v horních částech gastrointestinálního traktu je schopnost odolat žlučovým 
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solím nebo kyselému prostředí. Tato schopnost se jeví jako vysoce variabilní u členů rodu 

Bifidobacterium (Bunešová et al. 2014). 

4.2.5 Metabolismus  

Analýzy genomu bifidobakterií ukazují, že obsahují geny pro syntézu alespoň 19 

aminokyselin, přičemž také kódují všechny očekávané enzymy potřebné pro biosyntézu 

pyrimidinových a purinových nukleotidů, jakož i ty, které jsou potřebné pro syntézu určitých 

vitamínů B (Ventura et al. 2009). Bifidobakteriální druhy mají genetickou informaci, která je 

nutná k posunu mnoha monosacharidů nebo disacharidů do fruktóza-6-fosfát metabolické cesty 

(Schell et al. 2002; Ventura et al. 2007). 

Z genomové analýzy se zdá, že bifidobakterie mohou produkovat celou řadu vitamínů B 

včetně thiaminu (B1), pyridoxinu (B6), kyseliny listové (B11) a kyseliny nikotinové nebo 

niacinu (B3). Některé druhy obsahují geny pro biosyntézu riboflavinu (B12) (Sela et al. 2008; 

Ventura et al. 2009). Schopnost některých bifidobakteriálních druhů produkovat vitamíny byla 

zkoumána jako možná probiotická vlastnost (Pompei et al. 2007). 

Bifidobakterie jsou sacharolytické organismy a obvykle produkují kyselinu octovou a 

mléčnou v poměru 3:2, ale bylo prokázáno, že poměr závisí na druhu či kmenu, a také 

utilizovaném substrátu. Některé bifidobakterie mohou vytvářet také další organické kyseliny a 

ethanol, které mají silný vliv na růstové charakteristiky druhů. Kyselina máselná a propionová 

nejsou produkovány. Bifidobakterie neprodukují CO2 s vyjímkou degradace glukonátu (Biavati 

& Mattarelli 2012).  

Bifidobakterie výlučně katabolizují hexózy prostřednictvím charakteristické metabolické 

cesty, která zahrnuje klíčový enzym fruktóza-6-fosfoketolázu. Tento enzym byl považován za 

taxonomickou charakteristiku pro identifikaci bifidobakterií na úrovni rodu, avšak 

v současnosti jej lze považovat za taxonomický marker pro celou čeleď Bifidobacteriaceae 

(Biavati & Mattarelli 2012). Obecně platí, že bifidobakterie mají schopnost fermentovat 

fruktózu, galaktózu a glukózu (Leahy et al. 2005). Existují však i druhy které neumí 

fermentovat glukózu (Bunešová et al. 2014). Fermentační schopnost různých substrátů, 

zahrnující sacharidy a jejich deriváty a alkoholy je druhově specifická (Cronin et al. 2011). 

Některé druhy jsou schopny fermentovat laktózu a růst v mléce. Schopnost fermentovat laktózu 

je charakteristická pro druhy izolované z mléka a mléčných výrobků, jako je B. crudilactis, B. 

mongoliense (Delcenserie et al. 2013) a B. animalis ssp. lactis, ale byla také popsána u jiných 

druhů (Biavati & Mattarelli 2012). Bifidobakterie výhodně využívají mono-, di- či 

oligosacharidy. Oligosacharidy s nižším stupněm polymerace jsou výhodnější než polymery 

s vyšší molekulovou hmotností (Gibson 2004). Fyziologické studie ukázaly, že bifidobakterie 

mohou využívat širokou škálu komplexních sacharidů jako např. xylo-oligosacharidy, 

fruktooligosacharidy, galaktooligosacharidy, isomalto-oligosacharidy, oligosacharidy 

sojových bobů a další rostlinné oligosacharidy (Kondepudi et al. 2012). 

Bifidobakterie také metabolizují nestravitelné sacharidy jako je škrob. Kapacita každého 

druhu na využití komplexních sacharidů je odlišná. Degradace škrobu je vysoce závislá na 

hladinách a vlastnostech enzymů degradujících škrob, které jednotlivé druhy produkují, stejně 

tak jako na esterifikačně indukovaných strukturních defektech modifikovaných škrobů, které 

mění přístupnost k hydrolyzujícím enzymům, a i na bakteriální kolonizaci (Lim et al. 2014). 
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Bylo zjištěno, že většina živočišných bifidobakteriálních druhů je schopna využívat škroby, 

zatímco u lidských druhů je to jsou to například některé kmeny B. adolescentis, B. angulatum 

a B. dentium (Biavati & Mattarelli 2012). 

Muciny jsou důležitým zdrojem uhlíku, dusíku a energie pro sacharolytické bakterie, 

včetně bifidobakterií rostoucích v tlustém střevě, kde je nabídka fermentovatelných substrátů 

obvykle omezena. Epiteliální povrchy gastrointestinálního traktu jsou pokryty vrstvou hlenu. 

Tento hlen tvoří hlavně voda a muciny (Horowitz 1967). Podle provedené studie bifidobakterie 

patří k bakteriím fermentující mucin u lidí, ale jejich význam pro degradaci mucinu u zvířat se 

jeví jako omezený (Killer & Marounek 2011). Schopnost utilizace a degradace mucinu byla 

potvrzena pouze u druhu B. bifidum lidského původu (Bunesova et al. 2018). 

4.2.6 Ekologie a výskyt 

Bifidobakterie jsou důležité komenzální mikroorganismy, které mají prvořadý význam 

v ekosystému trávicího traktu lidí, teplokrevných živočichů a včel (Sgorbati 1995). Jsou 

přítomny v různých ekologických nikách gastrointestinálního a genitourinárního traktu. Poměr 

je určován hlavně věkem a stravou. Dominují především v původní mikrobiotě kojence 

(Finegold 1983; Musilova et al. 2017). Nicméně, bifidobakterie jsou obyčejně nalezené 

v trávicím traktu dospělých lidí, savců, a i některých jiných živočichů a můžeme je nalézt ve 

všech sekcích gastroinstestinálního traktu. Jejich přítomnost ve ve vysokých počtech je spojena 

s dobrým zdravotním stavem hostitele (Cronin et al. 2011; Russell et al. 2011). 

Výskyt bifidobakterií není omezen pouze na gastrointestinální trakt teplokrevných 

živočichů a lidí. Byly izolovány druhy z lidské vaginy (Verhelst et al. 2005); lidské krve 

(Hoyles et al. 2002); ve střevech čmeláka, včely medonosné a drvodělky fialové (Xylocopa 

violacea) (Killer et al. 2009; Killer et al. 2011; Alberoni et al. 2019); v mléčných potravinách 

(mléko, sýry) a mase (Meile et al. 1997; Gavini et al. 2006; Delcenserie et al. 2007; Watanabe 

et al. 2009); v odpadních vodách (Scardovi et al. 1979; Biavati et al. 1982). Byly také nalezeny 

v lidském zubním kazu a plaku (Modesto et al. 2016). 

4.2.7 Bifidobakterie izolované z trávicího traktu primátů  

Trávicí trakt primátů představuje spolu s lidmi a prasaty největší rezervoár 

bifidobakteriální rozmanitosti (Michelini et al. 2016).  

Endo et al. (2012) izolovali a popsali pět druhů bifidobakterií z výkalů kosmana 

bělovousého (Callithrix jacchus) a z tamarína žlutorukého (Saguinus midas). Bifidobacterium 

reuteri a B. callitrichos byly izolovány z trusu kosmana bělovousého. B. saguini, B. 

stellenboschense a B. biavatii byly izolovány z trusu tamarína žlutorukého. U gorily nížinné 

(Gorilla gorilla gorilla) byl izolován druh B. moukalabense z trusu dospělého jedince žijícího 

ve volné přírodě (Tsuchida et al. 2014). V roce 2015 byl izolován z trusu pět let starého lemura 

kata (Lemur catta) druh B. lemurum (Modesto et al. 2015).  Z trusu lemura tmavého (Eulemur 

macaco) byl izolován a popsán kmen B. eulemuris (Michelini et al. 2016). Michelini et al. 

(2016) ve výkalech mláďat kosmana bělovousého (Callithrix jacchus) objevili druhy B. 

myosotis, B. tissieri a B. hapali. Z trusu tamarína pinčího (Saguinus oedipus) byly izolovány a 

popsány tři nové druhy v roce 2016 a to B. avesanii, B. ramosum, B. aerophilum, kdy se jednalo 

o izolaci z fekálních vzorků dospělých jedinců (Michelini et al. 2016). Z fekálních vzorků 
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tamarína vousatého byla izolována B. callitrichidarum, jednalo se o dospělého jedince 

(Modesto et al. 2017). Modesto et al. (2018) izolovali B. primatium, B. scaligerum, B. felsineum 

z výkalů dospělých jedinců tamarína pinčího (Saguinus oedipus) a B. simiarum z trusu 

dospělého jedince tamarína vousatého (Saguinus imperator). Lugli et al. (2018) izolovali druhy 

B. margollesii, B. parmae u kosmana zakrslého (Callithrix pygmaea) a B. imperatoris u 

tamarína vousatého (Saguinus imperator). Výpis bifidobakteriálních druhů izolovaných 

z trávicího traktu primátů je uveden v Tabulce 1. Podle množství nově popisovaných druhů za 

poslední roky lze očekávat, že nové druhy budou dále přibývat. Přehled popsaných druhů je 

dostupný na bacterio.net. 

 

Tabulka 1 – bifidobakterie izolované z trávicího traktu primátů 

DRUH, 

PODDRUH 

IZOLOVÁNO Z: REFERENCE SBÍRKOVÝ 

KÓD 

Bifidobacterium 

aerophilum 

Výkaly dospělého tamarína 

pinčího (Saguinus oedipus) 

Michelini et al. 2017 DSM 

100689 

Bifidobacterium 

aesculapii 

Výkaly kosmana (Callithrix 

jacchus) 

Modesto et al. 2014 DSM 

26737 

Bifidobacterium 

biavatii 

Výkaly tamarína 

žlutorukého (Saguinus 

midas) 

Endo et al. 2012 DSM  

23969 

Bifidobacterium 

callitrichidarum 

Výkaly tamarína vousatého 

(Saguinus imperator) 

Modesto et al. 2017 DSM 

103152 

Bifidobacterium 

callitrichos 

Výkaly kosmana 

bělovousého (Callithrix 

jacchus) 

Endo et al. 2012 DSM  

23973 

Bifidobacterium 

catulorum  

Výkaly kosmana 

bělovousého (Callithrix 

jacchus) 

Modesto et al. 2018 DSM 

103154 

Bifidobacterium 

eulemuris 

Čerstvé výkaly Lemura 

tmavého (Eulemur macaco) 

žijícího v polopřirozených 

podmíkách 

Michelini et al. 2016 DSM 

100216 

Bifidobacterium 

felsineum 

Výkaly dospělých jedinců 

tamarína pinčího (Saguinus 

oedipus) 

Modesto et al. 2018 DSM 

103139 

Bifidobacterium 

hapali 

Výkaly mláděte kosmana 

bělovousého (Callithrix 

jacchus) 

Michelini et al. 2016 DSM 

100202 

Bifidobacterium 

imperatoris 

Výkaly tamarína vousatého 

(Saguinus imperator) 

Lugli et al. 2018 LMG  

30297 

Bifidobacterium 

lemurum 

Výkaly od 5 let starého 

lemur kata (Lemur catta) 

Modesto et al. 2015 DSM 

28807 
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Bifidobacterium 

margollesi 

Výkaly kosmana zakrslého 

(Callithrix pygmaea) 

Lugli et al. 2018 LMG  

30296 

Bifidobacterium 

moukalabense 

Výkaly divoké gorily 

nížinné (Gorilla gorilla 

gorilla) 

Tsuchida et al. 2014 DSM  

27321 

Bifidobacterium 

myosotis 

Výkaly mládětě kosmana 

bělovousého (Callithrix 

jacchus) 

Michelini et al. 2016 DSM 

100196 

Bifidobacterium 

parmae  

Výkaly kosmana zakrslého 

(Callithrix pygmaea) 

Lugli et al. 2018 LMG  

30295 

Bifidobacterium 

primatium 

Výkaly dospělých jedinců 

tamarína pinčího (Saguinus 

oedipus) 

Modesto et al. 2018 DSM 

100687 

Bifidobacterium 

ramosum 

Výkaly dospělého tamarína 

pinčího (Saguinus oedipus) 

Michelini et al. 2016 DSM 

100688 

Bifidobacterium 

reuteri 

Výkaly kosmana (Callithrix 

jacchus) 

Endo et al. 2012 DSM  

23975 

Bifidobacterium 

saguini 

Výkaly tamarína 

žlutorukého (Saguinus 

midas) 

Endo et al. 2012 DSM 

23967 

Bifidobacterium 

scaligerum 

Výkaly dospělých jedinců 

tamarína pinčího (Saguinus 

oedipus) 

Modesto et al. 2018 DSM 

103140 

Bifidobacterium 

simiarum 

Výkaly dospělého jedince 

tamarína vousatého 

(Saguinus imperator) 

Modesto et al. 2018 DSM 

103153 

Bifidobacterium 

stellenboschense 

Výkaly tamarína 

žlutorukého (Saguinus 

midas) 

Endo et al. 2012 DSM 

23968 

Bifidobacterium 

tissieri 

Výkaly mláděte kosmana 

bělovousého (Callithrix 

jacchus)  

Michelini et al. 2016 DSM 

100201 

Bifidobacterium 

vansinderenii 

Výkaly tamarína vousatého 

(Saguinus imperator) 

Duranti et al. 2017 LMG 30126 

DSM – německá sbírka mikroorganismů 

LMG – belgická sbírka mikroorganismů 

4.2.8 Izolace a kvantifikace bifidobakterií  

Požadavek na selektivní kultivační média pro izolaci a stanovení počtu rodu 

Bifidobacterium je velmi reálný problém ve střevní a potravinové mikrobiologii. Bylo popsáno 

několik médiií pro detekci těchto bakterií (Roy et al. 1997). Žádné z těchto médií se však 

nezdálo být zcela selektivní. Některá selektivní média navíc neumožňovala růst všech druhů 

rodu Bifidobacterium (Rada & Petr 2002). Bylo zjištěno, že mupirocin je selektivním faktorem 
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pro izolaci a kvantifikaci bifidobakteriií, které se vyskytují ve fermentovaných mléčných 

výrobcích a ve výkalech (Rada & Koc 2000; Rada & Petr 2000). Lithná sůl mupirocinu inhibuje 

růst většiny bakterií mléčného kvašení používaných ve fermentovaných a nefermentovaných 

mléčných výrobcích (Bunešová et al. 2012; Ferraris et al. 2010). Dalším selektivním faktorem 

pro izolaci bifidobakterií ze vzorků stolice je kyselina octová, která potlačuje bakterie citlivé 

na nízké pH (Rada & Petr 2000). O další modifikaci a vylepšení média pro bifidobakterie se 

zasloužili Vlková et al. (2015), kdy médium s mupirocinem a kyselinou octovou obohatili o 

antibiotikum norfloxacin, který zvyšuje selektivitu při práci s komplexními vzorky jako je 

lidská stolice a zvířecí výkaly. 

4.2.9 Identifikace bifidobakterií  

Morfologie a kultivační charakteristiky jsou užitečné při počáteční identifikaci rodu 

Bifidobacterium. Nejvíce přímá a nejspolehlivější vlastnost pro přiřazení bifidobakterií na 

úrovni rodu je demonstrace enzymu fruktóza-6-fosfoketoláza (F6PPK) (Bunešová et al. 2014). 

Identifikace bifidobakterií na základě fenotypových charakteristik však ne vždy poskytuje jasné 

výsledky a je někdy nespolehlivá, protože bifidobakteriální buňky mohou měnit svou 

morfologii a fyziologické vlastnosti v závislosti na kultivačním médiu, růstu a kultivačních 

podmínkách (Ercolini et al. 2001; Satokari et al. 2003).  

V současné době je pro identifikaci bakterií populární hmotnostní spektrometrie 

s laserovou desorpcí a ionizací za účasti matrice s průletovým analyzátorem (MALDI-TOF MS 

- Assisted Laser Desorption/Ionization Time-of-Flight Mass Spectrometry). Některé studie 

dokonce uváděly, že se diagnostika stává revoluční díky aplikování MALDI-TOF MS (Veloo 

et al. 2011). Tato metoda je také využívána pro identifikaci bifidobakterií (Bunešová et al. 2013; 

Strompfová & Lauková 2014; Bunešová et al. 2017). 

Pro identifikace bifidobakterií je k dispozici mnoho převážně molekulárních technik. 

Základní technika PCR byla široce využívána pro idenifikaci bifidobakterií lidského původu, 

ale její použití pro klasifikaci bifidobakteriií izolovaných ze zvířat je problematické, protože 

dostupných je pouze pár primerů pro B. animalis (Roy & Sirois 2000; Ventura & Zink 2002).  

Techniky fingerprintingu, jako je analýza náhodně amplifikované polymorfní DNA 

(RAPD) a repetitivní PCR sekvence (REP-PCR) pracují na úrovni porovnání profilů kmenů a 

je spíše metodou genotypové charakterizace poskytující odlišení například v rámci jednoho 

druhu (Bunešová et al. 2017). Velkou výhodou těchto metod je to, že nevyžadují specificky 

konstruované primery a mohou být použity náhodné univerzální primery (Mayer et al. 2007; 

Bunešová et al. 2012). Zdá se tedy, že tento přístup je užitečný pro charakterizaci bifidobakterií 

živočišného původu. Například polymorfismus délky restrikčního fragmentu (RFLP) a pulzní 

gelová elektroforéza v poli (PFGE) jsou také vhodné pouze pro účely typizace a obecně 

neposkytují identifikaci druhu. Jsou-li k dispozici druhově specifické primery nebo sondy, 

nabízejí velmi rychlý způsob detekce cílových organismů (Temmerman et al. 2004).  

Denaturační gradientová gelová elektroforéza (DGGE) je jednou z mála technik, které 

umožňují rychlou mikrobiální analýzu komplexní bakteriální komunity u zvířat (Mrázek et al. 

2008; Mayer et al. 2012). 

Další často využívanou metodou detekce specifických bakterií v gastrointestinálních 

vzorcích je fluorescenční in situ hybridizace (FISH), i zde jsou dostupné sondy pro rod 
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Bifidobacterium. Značené sondy jsou hybridizovány s rRNA a bakterie jsou vizualizovány 

fluorescenční mikroskopií. Sondy specifické pro rod mohou být použity ke sledování výskytu 

a množství bifidobakteriií ve vzorcích stolice nebo jiných nikách (Takada et al. 2004; Bunešová 

et al. 2012).  

Průtoková cytometrická analýza je metoda, která umožňuje kvantitativní i kvalitativní 

analýzu vzorků. Bakterie ve vzorcích jsou fluorescenčně označeny za použití jednoho nebo více 

specifických barviv nebo sond, po kterých značený roztok prochází průtokovým cytometrem 

nebo třídičem buněk, aby se určila identita a množství bakterií (Bunthof & Abee 2002). Byla 

vyvinuta vícebarevná FISH metoda, která pomocí jediné reakce detekuje několik druhů 

bifidobakterií (Takada et al. 2004). 

Další molekulární metodou, která se využívá k detekci, kvantifikaci a studiu 

mikrobiálních populací je kvantitativní PCR v reálném čase (qPCR). Je také vysoce citlivá, 

specifická a umožňuje současnou detekci různých mikroorganismů, včetně bifidobakterií 

(Delroisse et al. 2008). 

Většina situací však vyžaduje pouze identifikaci na úrovni druhů, pro které se používají 

techniky, jako je například sekvenování 16S rRNA nebo v minulosti hybridizace DNA-DNA. 

Identifikace pomocí srovnávání genu pro 16S rRNA napomohla v rámci taxonomického 

členění bifidobakterií (Ventura & Zink 2002). Nicméně pro kvalitní fylogenetické studie je 

potřeba využívat i další geny a metody jako je například MLST (Multilocus sequence typing) 

a sekvenování celého genomu (Killer et al. 2018). 

Pro konečnou identifikaci a taxonomickou klasifikaci se doporučuje takzvaný 

polyfázický přístup, tedy kombinaci více nezávislých metod (Ventura et al 2007). 

4.2.10 Bifidobakterie jako probiotika 

Termín probiotika je odvozen z řečtiny a znamená „pro život“. Lilly & Stillwell (1965) 

poprvé použili tento termín, který popisoval probiotika jako „látky produkované jedním 

organismem, stimulují růst jiného organismu“ a tím pádem je tento termín opakem antibiotik. 

Po dlouhou dobu používaná definice probiotik zněla takto: Probiotika jsou živé 

mikroorganismy, které jsou-li podávány v adekvátním množství, přispívají ke zlepšení stavu 

hostitele (FAO/WHO 2001). Aktuální definice zní: Probiotika jsou živé mikroorganismy, které, 

pokud jsou podávány v dostatečném množství, poskytují hostiteli zdravotní přínos (Hill et al. 

2014). Jako probiotika jsou většinou využívány bakterie, které přirozeně sídlí v trávicím traktu. 

Často využívané jsou bakterie rodu Lactobacillus a Bifidobacterium (Rada 2011), ale také 

kvasinky rodu Saccharomyces (Islam 2016). Příznivý účinek probiotických bakterií je 

například imunostimulační, zmírnění zácpy, tlumení alergií, prevence kolorektálního 

karcinomu, prevence a podpůrná terapie zánětlivých střevních onemocnění a průjmů (Rada 

2011). 

Probiotické organismy mohou po požití upravovat rovnováhu a aktivity gastrointestinální 

mikrobioty, jejíž úloha je zásadní pro homeostázu střev (Chaucheyras-Durand & Durand 2010). 

Bifidobakterie jsou považovány za jeden z klíčových rodů v gastrointestinálním traktu. Existuje 

všeobecná domněnka, že jsou bifidobakterie užitečné při udržení odpovídající rovnováhy 

mikrobioty, což snižuje riziko infekce patogeny. Mohou mít pozitivní vliv na imunostimulaci 

hostitele. Tyto vlastnosti učinily bifidobakterie velmi aktraktivními pro jejich využití jako 



28 

probiotika (Gaggìa et al. 2010; Russell et al. 2011). Vybrané bifidobakteriální druhy musí přežít 

náročné podmínky v gastrointetinálním traktu hostitele a přetrvat. Orálně podávané 

bifidobakterie musí být tedy schopny se vyrovnat s různými výzvami, které se vyskytují napříč 

gastrointestinálním traktem, a to zejména kyselému pH a žaludečním enzymům v žaludku, se 

žlučí, s pankreatinem a dalšími enzymy v tenkém střevě. Tyto překážky v gastrointestinálním 

traktu mohou značně ovlivnit metabolický stav bakterií a jejich přežití, a tudíž jejich funkčnost 

(Sanchez et al. 2013). 

Determinanty jako je věk, nemoci, složení stravy, postupy krmení a další parametry 

mohou ovlivnit mikrobiální rovnováhu v gastrointestinálním traktu a následně tak ovlivnit 

stravitelnost krmiv, dobré životní podmínky a zdraví jedince (Chaucheyras-Durand & Durand 

2010; Simpson et. Al 2002). Důležitým faktorem může být věk zvířat. Vzorky kolonizace 

během raného života jsou nestabilní a novorozená zvířata jsou pak náchylná 

k environmentálním patogenům. Počáteční kolonizace je pro hostitele velmi důležitá, protože 

bakterie mohou modulovat expresi genů v epiteliálních buňkách, čímž pro sebe vytváří příznivý 

biotop (Siggers et al. 2007). 

Další příznivý účinek probiotik byl zaznamenán, když byly zahrnuty do stravy zvířat 

během období, které bylo pro zvíře a střevní mikrobiotu stresující (Chaucheyras-Durand & 

Durand 2010). Krmení probiotických bakterií snížilo infekce, průjmová onemocnění a 

úmrtnost, což odpovídá potřebám antibiotické léčbě a snižuje výskyt a šíření bakterií 

rezistentních na antibiotika a residua antibiotik v mléce, mléčných výrobcích a masu (Abu-

Tarboush et al. 1996). 

Došlo také ke zvýšení výzkumu krmení bifidobakterií mladým hospodářským zvířatům, 

jako jsou telata a selata (Moore 2004; Shim et al. 2005; Ripamonti et al. 2011). Výsledkem je 

zlepšení přírůstku tělesné hmotnosti a konverze krmiva, snížení výskytu průjmů a lepší 

zdravotní stav. Pozitivní probiotický účinek byl zjištěn také u drůbeže (Mountzouris et al. 2007; 

Baffoni et al. 2012).  

Bifdobakterie jsou velmi slibnými probiotiky, přestože jejich probiotické vlastnosti jsou 

druhově či kmenově specifické. Často se využívají v potravinářských a farmaceutických 

přípravcích a jejich aplikace při krmení zvířat roste. Nejčastěji používanými bifidobakteriálními 

druhy pro aplikaci v krmivech pro zvířata a v potravinách pro lidi jsou Bifidobacterium infantis, 

B. adolescentis, B. animalis ssp. animalis, B. animalis ssp. lactis, B. bifidum, B. longum, B. 

breve (Fijan 2014). U zvířat se táké používají B. pseudolongum ssp. pseudolongum a B. 

thermophilum (Gaggìa et al. 2010). 

 Některé druhy bifidobakterií byly v minulosti využity např. v boji proti průjmu, pro 

zmírnění intolerance na laktózu, v boji s mikrobiálními infekcemi, při nespecifickém střevním 

zánětu (IBD), pro zmírnění zácpy, pro snížení cholesterolu, zkoumání vlivu bifidobakterií na 

imunitní funkce. Zajímavá je taky potenciální role rodu Bifidobacterium v prevenci rakoviny 

(Leahy et al. 2005) 

 Wang et al. (2016) ve své studii uvádí pozitivní vliv probiotik na fungování centrální 

nervové soustavy u lidí a zvířat. Byly využity také bifidobakterie, konkrétně druhy B. longum, 

B. breve, B. infantis. Ukázalo se, že probiotika byla schopna zlepšit úzkost, depresi a paměť. 
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4.2.11 Význam bifidobakterií pro hostitele  

Bifidobakterie patří do převažující skupiny ve střevní mikroflóře lidí a zvířat (Mitsuoka 

1992). Tvrdilo se, že bifidobakterie potlačují škodlivé mikroorganismy pomocí produkce 

kyseliny octové a mléčné (Rašić & Kurmann 1983). Bifidobakterie mohou dekonjugovat 

žlučové soli na volné formy, které mají více biocidní aktivity proti nežádoucím bakteriím. Řada 

bakterií ve střevě může syntetizovat nitrosaminy, které jsou potenciální kracinogenní 

sloučeniny. Bifidobakterie mohou tyto sloučeniny degradovat, což snižuje riziko rakoviny 

tlustého střeva (Shah 1997). Některé druhy bifidobakterií mohou vylučovat 

antimikrobikrobiální látku s širokým spektrem aktivity (Gibson & Wang 1994). Činnosti 

střevní mikroflóry mohou být vysoce specifické a bylo zjištěno, že například vznik 

bifidobakterií je důležiý pro rozvoj imunitního systému a pro udržení funkce střeva (Blum & 

Schiffrin 2003; Salminen et al 2005; Ouwehand 2007). 

Interakce bifidobakterií mezi savčím gastrointestinálním traktem a jeho mikrobiotou také 

ovlivňuje vývoj a etiologii několika onemocnění: inzulinová rezistence (Dumas et al. 2006); 

Crohnova choroba (Gupta et al. 2000; Marchesi et al. 2007); syndrom dráždivého tračníku 

(IBS) (Sartor 2004; Martin et al. 2006); poravinové alergie (Bjorksten et al. 2001); gastritida a 

peptické vředy (Warren 2000; Marshall 2003); obezita (Ley et al. 2006; Turnbaugh et al. 2006); 

kardiovaskulární onemocnění (Pereira & Gibson 2002); rakoviny gastroinstestinálního traktu 

(Dunne et al. 2001). 

Ne všechny druhy v rámci rodu Bifidobacterium jsou prospěšné pro jejich hostitele. 

Celogenomevě sekvencovaný B. dentium Bd1 je například oportunistický patogen schopný 

acidogeneze, což je spojeno s demineralizací zubů a vznikem zubního kazu (Ventura et al. 

2009). 

 

5 Metodická část a materiál  

5.1 Odběr vzorků  

Do skleněné zkumavky s bujónem bylo odebráno malé množství čerstvé stolice (cca 1 g, 

velikost lískového oříšku). Pokud je to možné, tak by měla být stolice odebrána nejlépe přímo 

při defekaci u anusu, aby nedošlo ke kontaminaci odebraného vzorku.  

Odběr byl proveden pomocí přiložené jednorázové tyčinky, která byla následně po odběru 

vyhozena. Zkumavka byla uzavřena a opatrně promíchána, tak aby byl celý vzorek ponořen do 

tekutiny. Není vhodné však míchat příliš intenzivně, jelikož by se odebraný vzorek mohl 

promíchat se vzduchem. Vzduch není dobrý pro anaerobní bakterie, které jsou v trávicím traktu. 

Bujón se nesmí vylít ani ulít.  

Na zkumavce byl zaznamenán číselný údaj, který se nesmí smazat, bylo nadepsáno tedy 

voděodolnou fixou. Pokud byl proveden rozbor již v den odběru, byla zkumavka se vzorkem 

uchována v lednici. Pokud byl rozbor učiněn později bylo nutné zkumavku zamrazit.  

Vzorky bylo nutné označit, aby bylo jasné, o jaké zvíře se jedná. 
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5.2 Použité vzorky  

V této práci bylo použito 12 vzorků stolice získaných od 9 různých druhů primátů ze 

zoologických zahrad v České republice (Zoo Liberec, Zoo Olomouc, Zoo Plzeň) a na Slovensku 

(Zoo Bojnice). Seznam všech použitých vzorků a druhů primátů je uveden níže. 

 

Tabulka č. 2 – Seznam použitých vzorků  

ČÍSLO 

PRIMÁTA 

DRUH 

PRIMÁTA 

LATINSKÝ 

NÁZEV 

ZOO IZOLACE TYP 

PRIMÁTA 

PR1 Kosman zakrslý Callithrix 

pygmaea 

Liberec Vzorek 

z výběhu  

novosvětský 

PR2 Kosman běločelý Callithrix 

geoffroyi 

Olomouc Vzorek 

z výběhu 

novosvětský 

PR3 Kosman běločelý Callithrix 

geoffroyi 

Olomouc Vzorek 

z výběhu 

novosvětský 

PR4 Tamarín vousatý Saguinus 

imperator 

Plzeň Výtěr, samice novosvětský 

PR5 Tamarín žlutoruký Saguinus 

midas 

Plzeň Vzorek 

z výběhu 

novosvětský 

PR6 Tamarín vousatý Saguinus 

imperator 

Plzeň Výtěr, samec novosvětský 

PR7 Šimpanz Pan 

troglodytes 

Liberec Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

(lidoop) 

PR8 Gibon zlatolící Nomascus 

gabriellae 

Olomouc Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

(lidoop) 

PR9 Gibon zlatolící Nomascus 

gabriellae 

Bojnice Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

(lidoop) 

PR10 Makak lví Macaca 

silenus 

Liberec Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

PR11 Pavián pláštíkový Papio 

hamadryas 

Liberec Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

PR12 Mangabej 

žlutobřichý 

Cercocebus 

agilis 

chrysogaster 

Liberec Vzorek 

z výběhu 

starosvětský 

5.3 Použitá média pro detekci bifidobakterií  

Pro zjištění přítomnosti a počtu bifidobakterií byla použita dvě různá média, a to agary: 

Wilkins-Chalgren agar se sójovým peptonem (WSP) doplněný kyselinou octovou a 

mupirocinem WSP Mup a více modifikovaný WSP Mup agar s norfloxacinem (Bif-NORF). 

Také byly kontrolně stanoveny celkové počty anaerobních bakterií na WSP bez antibiotik a 

kyseliny octové. Kultivační podmínky byly obdobé jako pro bifidobakterie (Tabulka č. 3). 
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Příprava začala rozpouštěním agaru Wilkins-Chalgren v destilované vodě, kam byl 

přidán sojový pepton, cystein a tween. Vše bylo nutné dobře rozmíchat, rozvařit a nakonec 

sterilovat.  

Po vytemperování na 48 °C byl přidán mupirocin, kyselina octová. Směs byla opět 

promíchána. Pro druhý bifidobakteriální agar je postup i složení shodné, jen byla přidána 

antibiotika mupirocin a norfloxacin (zde je kyselina octová součástí zásobního roztoku). 

 

Tabulka č. 3 – složení použitých médiií pro růst bifidobakterií  

MÉDIUM PODMÍNKY 

KULTIVACE 

SLOŽENÍ 

SELEKTIVNÍHO MÉDIA 

NA 1000 ml 

Wilkins-Chalgren (WSP 

Mup agar pro 

Bifidobacterium sp.) 

48 h, anaerobní, při 37 °C 43 g Wilkins-Chalgren 

anaerob agar (OXOID),  

5 g Sόjový pepton 

(OXOID),  

0,5 g Cystein (OXOID),  

1 ml Tween (Sigma),  

100 mg Muporocin,  

100 µl ledová kys. octová 

Modifikovaný agar s 

norfloxacinem (BIF-NORF 

pro Bifidobacterium sp.) 

48 h, anaerobní, při 37 °C 43 g Wilkins-Chalgren 

anaerob agar (OXOID),  

5 g Sόjový pepton 

(OXOID),  

0,5 g Cystein (OXOID),  

100 mg Muporocin,  

1 ml Tween (Sigma)  

1 g Norfloxacin,  

100 µl ledová kys. octová 

5.4 Rozbor 

Byla vytvořena ředící řada (2. až 9. ředění) pro rozbor vzorků. Byly anaerobně připraveny 

zkumavky s bujónem (9 ml/zkumavka).  

Skleněná zkumavka na vzorek (1. ředění) byla zvážena před vložením vzorku a po vložení 

vzorku, aby bylo možné z rozdílů hodnot vypočítat množství vzorku, které aplikujeme do 

druhého ředění (byla vydělena hodnota 1 tímto rozdílem, to znamená: 1/rozdíl hmotností = 

hmotnost, kterou aplikujeme do 2. ředění). 

Z každého ředění byl následně odebrán 1 ml média injekční stříkačkou pomocí jehli a 

aplikován do další zkumavky ředící řady. Je nutné pomocí kahanu sterilovat ožehnutím vždy 

víčko u každé zkumavky před odběrem, a i u zkumavky do které se bude pokračovat s dalším 

ředěním. Nutností je také vždy brát novou stříkačku s jehlou při každém ředění. Vždy se 

snažíme stříkačku z obalu rozbalit tak, aby zůstala sterilní.  

Zkumavky musí být vždy označené, abychom věděli, o jaké ředění se jedná např. (1/1, 

1/2, 1/3, … což znamená první ředící řada/počet ředění). 
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Po vytvoření ředící řady byly připraveny a nadepsány Petriho misky. Z každé zkumavky 

ředící řady byl odebrán 0,5 ml média a přenesen do těchto připravených a popsaných Petriho 

misek. Médium bylo zalito agarem a vše se nechalo anaerobně kultivovat po dobu 48 hodin při 

teplotě 37 °C.  

Narostlé kolonie v Petriho miskách byly spočítány pomocí počitadla a celkový počet byl 

vynásobem číslem 2 (kvůli použití menších Petriho misek pro kultivaci a inokulační dávka je 

0,5 ml a ne 1 ml). S každým vyšším ředěním by měl být počet kolonií cca 10x nižší. Výpočtem 

byly získány počty bakterií, tedy počet kolonie tvořících jednotek v 1 g vzorku stolice (KTJ/ 1g 

stolice) – viz vzorec pro výpočet.  

 

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  

 

Narostlé kolonie s rozdílnými kultivačními charakteristikami (tvar, struktura kolonie, 

barva) byly sterilně odebrány z Petriho misek bakteriologickou kličkou a byly vloženy do 

zkumavek s tekutým médiem WSP připraveným anaerobně. Tímto byl vytvořen izolát, který 

byl dále ponechán ke kultivaci při 37 °C po dobu 24 hodin.  

Z narostlého izolátu bylo injekční stříkačkou odebráno malé množství média s narostlou 

kulturou na podložní sklíčko a přikryto krycím sklíčkem. Bylo sledováno ve světelném 

mikroskopu s fázovým kontrastem. Pro další identifikaci a testování bylo nutné mít pouze čisté 

kultury bifidobakterií (jednotné kultury nepravidelných tyčinek bez jakýchkoliv jiných 

mikroorganismů jako jsou například kvasinky, laktobacily, koky a další. Pozorování 

mikroskopem bylo uskutečněno při zvětšení 400x a každý preparát byl zdokumentován a 

archivován v podobě digitálního snímku.  

Poté ze zkumavek bylo odebráno 0,5 ml média do nových zkumavek s médiem WSP. 

Tyto zkumavky byly opět řádně označeny. Bylo tak provedeno přeočkování izolátů. Pokud byla 

ve vzorku čistá kultura bifidobakterií, byl z každého vzorku odebrán 2x 1 ml média s narostlou 

kulturou do dvou sterilních zkumavek (1,5 ml; Eppendorf). Přičemž jedna zkumavka byla dále 

použita pro izolaci DNA, druhá pro identifikaci MALDI-TOF MS. 

5.5 Izolace DNA 

Zkumavky (Eppendorf) s 1 ml bakteriální suspenze byly centrifugovány v centrifuze, a 

to na dobu 3 minuty při nejvyšších otáčkách 14500 otáček za minutu. Následně byl ze 

zkumavek opatrně odlit supernatant a ponechán pouze sediment, který byl resuspendován 100 

µl roztokem PrepMan Ultra (Thermo Fisher Scientific).  

Suspenze byla v termobloku zahřáta po dobu 10 minut na 100 °C. Pak byla suspenzene 

ponechána 2 minuty v pokojové teplotě. Následně proběhla opět centrifugace suspenze 

v centrifuze rychlostí 14500 otáček za minutu, a to po dobu 3 minut.  

Po stočení bylo ze zkumavky odpipetováno 50 µl supernatantu do nové sterilní zkumavky 

(1,5 ml; Eppendorf). Izolovaná DNA byla následně uschovávána v mrazáku a byla připravena 

pro pozdější testování. 
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5.6 MALDI-TOF MS (extrakce pomocí ethanolu a kyseliny mravenčí) 

Pro MALDI-TOF MS byl bakteriální sediment resuspendován 500 µl 70% ethanolu. 

Eppendorf zkumavky s 500 µl 70% ethanolu byly centrifugovány v centrifuze po dobu 3 minut 

při maximálním počtu otáček a následně byl odlit a odpipetován přebytečný ethanol, aby ve 

zkumavce zůstal pouze sediment. Sediment musí zůstat nepoškozen.  

Poté bylo do zkumavek se sedimentem přidáno 25 µl 70% kyselinu mravenčí a 25 µl 

acetylnitrilu.  

Suspenze byla zvortexována (promíchána) a centrifugována v centrifuze. Následně byl 

ve dvou kopiích 1µl napipetován na speciální destičku (Bruker). Nakonec byla na destičku 

přidána matrice a mezi dvě kopie byly rozděleny 2 µl. Tímto byly vzorky připraveny 

k identifikaci a vloženy do přístroje. 

5.7 Test na detekci enzymu F6PPK 

Převedeme do centrifugačních zkumavek 3 ml narostlé kultury a dáme stočit. Stočené 

kultury slijeme a opláchneme v roztoku 1–250 µl. Pak přidáme 100 µl CTBA a kultivujeme 5 

minut. Přidáme 62,5 µl roztoku 2 a 100 µl roztoku 7 a necháme 30 minut kultivovat ve vodní 

lázni při 37 °C. Následně přidáme 375 µl roztoku 3 a kultivujeme 10 minut. Na závěr přidáme 

250 µl roztoku 4,5 a 6.  

Pokud se zkumavky po přidání roztoku 6 zbarví do fialova, značí to přítomnnost 

bifidobakterií. Nezabarvené zkumavky (žluté) bifidobakterie neobsahují.  

 

Tabulka č. 4 – Složení použitých činiděl  

NÁZEV 

ČINIDLA 

SLOŽENÍ 

Roztok 1 0,36 g K2HPO4, 0,10 g KH2PO4, 0,15 g cysteinu, 300 ml H2O 

Roztok 2 120 mg NaF, 200 mg Na-iodoacetátu, 20 ml H2O 

Roztok 3 4,17 g hydroxylaminu, 30 ml H2O (pH 6,5 – upravit 2 ml 40% NaOH) 

Roztok 4 3 g TCA (trichloroctové kyseliny), 20 ml H2O 

Roztok 5 2,48 ml HCl, 17,52 ml H2O 

Roztok 6 1 g FeCl3, 62 µl HCl, 20 ml H2O 

Roztok 7 290 mg fruktosa-6-fosfátu, 5,5 ml H2O 

CTAB detergent cetridium bromidu (45 mg/100 ml H2O) 

5.8 Identifikace získaných izolátů bifidobakterií  

Výsledná identifikace izolátů byla provedena sekvenací genu 16S rRNA pracovníky 

Katedry mikrobiologie, vyživy a dietetiky, a to Věrou Neužil Bunešovou a Nikol Modráčkovou. 

Z izolované DNA byla připravena polymerázová řetězová reakce (PCR) s použitím primerů 

(285F a 261R) pro 16S rRNA. Získaný PCR produkt byl zkontrolován a vizualizován pomocí 

gelové elektroforézy a následně purifikován. Purifikovaný produkt byl zaslán k sekvenování do 

GATC Biotech – nově Eurofins Genomics (Německo). Výsledky byly poté analyzovány 
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programy Chromas a BioEdit. Získaná sekvence byla porovnána s typovými sekvencemi 

uloženými v databázi Blast. 
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6 Výsledky 

Rozbor byl proveden celkem u dvanácti vzorků primátů. Mezi těmito vzorky bylo 9 

různých druhů – kosman zakrslý (Zoo Liberec), kosman běločelý (Zoo Olomouc), tamarín 

vousatý (Zoo Plzeň), tamarín žlutoruký (Zoo Plzeň), šimpanz (Zoo Liberec), gibon zlatolící 

(Zoo Olomouc, Zoo Bojnice), makak lví (Zoo Liberec), pavián pláštíkový (Zoo Liberec), a 

mangabej žlutobřichý (Zoo Liberec). Pro stanovení počtu bakterií bylo využito kultivačních 

médií určených pro rod Bifidobacterium, a to médium BIF MUP a Bif-NORF, který je více 

selektivní. V tabulce níže jsou znázorněny stanovené počty detekovaných bakterií ze vzorků 

výkalů primátů. Výsledky jsou vyjádřeny logaritmem počtu kolonie tvořících jednotek v 1 g 

vzorku (log KTJ/g). 

 

Tabulka č. 5 – Celkové počty a přesné počty bifidobakterií, získané ze vzorků výkalů primátů 

ČÍSLO 

PRIMÁTA 

CELKOVÉ POČTY 

(log KTJ/g) 

BIF – MUP 

(log KTJ/g) 

BIF – NORF 

(log KTJ/g) 

IZOLÁTY 

PR1 8,94 9,00 8,45 10 

PR2 9,42 9,28 9,33 5 

PR3 9,43 9,41 9,37 8 

PR4 9,67 9,87 9,75 5 

PR5 9,46 9,46 9,36 11 

PR6 9,45 9,40 9,40 7 

PR7 8,14 8,11 <102 6 

PR8 8,51 7,66 4,39 7 

PR9 9,30 6,75 <102 6 

PR10 9,22 7,53 5,39 10 

PR11 9,34 6,76 5,38 9 

PR12 8,78 6,46 6,50 10 

 

Bylo zjištěno, že celkový počet bakterií u zkoumaných druhů primátů se při kultivaci 

pohyboval v hodnotách od 8,14 do 9,67 log KTJ na 1 g stolice. Nejnižší celkové počty bakterií 

byly zaznamenány u lidoopů. Pro zjištění počtu bifidobakterií u vybraných vzorků bylo 

použiváno médium BIF-MUP a BIF-NORF. Médium BIF-NORF je obohacené o norfloxacin a 

je více selektivní, tudíž byly očekávány menší počty bifidobakterií. Počet bifidobakterií při 

kultivaci na médiu BIF-MUP se pohyboval v rozmezí 6,46 – 9,87 log KTJ/g a na médiu BIF-

NORF v rozmezí <102 – 9,75 log KTJ/g. Průměrná hodnota při použití kultivačního média BIF-

MUP je 8,31 log KTJ/g a při použití kultivačního média BIF-NORF je 6,78 log KTJ/g. Nejnižší 

počet bifidobbakterií na médiu BIF-NORF byl zjistěn u gibona zlatolícího ze zoo Bojnice a to 

<102 log KTJ/g. U tamarína vousatého z plzeňské zoo byl však zjištěn nejvyšší počet 

bifidobakterií a to 9,75 log KTJ/g. Přesné počty jsou uvedeny v tabulce č. 5.  

 

Jak již zde bylo zmíněno, médium BIF-NORF obohacené o norfloxacin je více selektivní. Při 

izolaci a identifikaci bifidobakterií byly častěji přítomny jiné mikroorganismy než 

bifidobakterie při využití média BIF-MUP. Průměrně byly počty na médiu BIF-MUP vyšší 
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s porovnáním s počty na médiu BIF-NORF. Počet izolátů se pohyboval od 5 do 11, kvůli snaze 

získat co nejvaribilnější kolonie. Při izolaci byly tedy odebírány kultivačně zajímavé kolonie. 

Při kultivaci byly zaznamenány bakterie rodu Clostridium a Sarciny. Zmíněné rody tvoří plyn 

a při práci byl cítit zápach. Izoláty těchto rodů vykazovaly také odlišnou morfologii pod 

mikroskopem s fázovým kontrastem. Bifidobakterie vytvářely typické útvary nepravidelnýh 

tyčinek. Sarciny byly ve shlucích koků sarcinového uspořádání, které tvořily krychlové útvary 

a shlukovaly se. Klostridie byly ve formě typických pravidelných a silnějších tyčinek, které 

vytvářejí spóry. 

 

 
Obrázek č. 3 – Bifidobacterium ramosum  

 

 
Obrázek č. 4 – Bifidobacterium pseudocatenulatum 
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Obrázek č. 5 – Sarcina 

 

 
Obrázek č. 6 – Clostridium 

 

S využittím testu na detekci enzymu F6PPK byla provedena identifikace bifidobakterií 

na rodovou úroveň. U všech vzorků primátů, kromě primáta číslo PR8 (gibon zlatolící), byly 

identifikovány bifidobakterie. U zmíněného gibona zlatolícího byl identifikován rod Sarcina a 

rod Corynebacterium. U některých vzorků byla pozorována kontaminace. Kompletní popis 

výsledků F6PPK testu je zapsán v tabulce číslo 6. 
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Tabulka č. 6 – Výsledky F6PPK testu  

ČÍSLO 

PRIMÁTA 

DRUH PRIMÁTA F6PPK TEST +/-, MORFOLOGICKÁ 

IDENTIFIKACE 

PR1 Kosman zakrslý 10/0, rod Bifidobacterium 

PR2 Kosman běločelý 5/0, rod Bifidobacterium 

PR3 Kosman běločelý 8/0, rod Bifidobacterium 

PR4 Tamarín vousatý 5/0, rod Bifidobacterium 

PR5 Tamarín žlutoruký 11/0, rod Bifidobacterium 

PR6 Tamarín vousatý 7/2, rod Bifidobacterium, stafylokoky 

PR7 Šimpanz 6/0, rod Bifidobacterium 

PR8 Gibon zlatolící 0/7, rod Sarcina, kyjovité tyčinky bakterií 

PR9 Gibon zlatolící 2/4, rod Bifidobacterium, laktobacilly 

PR10 Makak lví 10/0, rod Bifidobacterium 

PR11 Pavián pláštíkový 9/0, rod Bifidobacterium 

PR12 Mangabej žlutobřichý 10/0, rod Bifidobacterium 

 

Pro přesnější identifikaci na úroveň druhu byla využita sekvenace genu 16S rRNA. 

Využita byla také metoda identifikace MALDI-TOF MS. Identifikace pomocí metody MALDI 

TOF MS není však tak přesná jako metoda sekvenace genu 16S rRNA a často se tedy stávalo, 

že se izoláty nezdařilo úspešně identifikovat, jelikož dané druhy nebyly nalezeny v databázi.  

Celkem 11 vzorků z 12 testovaných bylo pozitivních na přítomnost bifidobakterií. Jediný 

negativní vzorek (PR8) byl odebrán v olomoucké zoo od gibona zlatolícího.  Bylo zjištěno, že 

bakterie rodu Bifidobacterium se vyskytovaly u všech devíti testovaných druhů primátů. A to u 

novosvětských druhů primátů: kosmana zakrslého, kosmana běločelého, tamarína vousatého, 

tamarína žlutorukého, u lidoopů: gibona zlatolícího a šimpanze a u starosvětských primátů: 

makaka lvího, paviána pláštíkového a mangabeje žlutobřichého. 

Pomocí metody MALDI TOF MS se podařilo identifikovat jen menší množství druhů a 

to B. dentium u šimpanze (PR7), makaka lvího (PR10) a paviána pláštíkového (PR11), B. 

adolescentis u gibona zlatolícího (PR9), B. pseudocatenulatum u paviána pláštíkového (PR11) 

a B. angulatum u mangabeje žlutobřichého (PR12).  

Pro větší přesnost byla tedy použita sekvenace genu 16S rRNA a pomocí této metody 

byly u izolátů identifikovány druhy bifidobakterií jako B. pseudocatenulatum, B. angulatum. 

V tomto případě se jedná o multi-hostitelské druhy. Jsou typické pro trávicí trakt člověka i 

dalších zvířecích hostitelů. Dále byl identifikován druh B. adolescentis, který je typický pro 

gastrointestinální trakt dospělého člověka a dalších zvířat, B. dentium a Parascardovia 

denticolens před reklasifikací B. denticolens, které se běžně nachází v zubním kazu. P. 

denticolens (B. denticolens) je zařazen do rodu Parascardovia, ale náleží do stejné čeledi jako 

bifidobakterie, a to do čeledi Bifidobacteriaceae. 

U šimpanze (PR7), makaka lvího (PR10) a paviána pláštíkového (PR11) se podařilo 

izolovat B. dentium. U gibona zlatolícího (PR9) byl izolován druh B. adolescentis. U makaka 

lvího (PR10) se zdařila identifikace druhu P. denticolens. B. pseudocatenulatum se podařilo 

identifikovat u paviána pláštíkového (PR11). Poslední testovaný izolát (PR12) z výkalů 

mangabeje žlutobřichého vykázal přítomnost B. angulatum. 
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Identifikovány byly však i druhy bifidobakterií, které jsou specifické pro novosvětské 

primáty, konkrétně B. reuteri, B. tissieri, B. myosotis, B. callitrichos, B. aesculapii a B. 

ramosum. 

Mimo jiné se bohužel setkáváme s určitým stupněm kontaminace u velké části izolátů či 

neselektivního nárůstu na agaru pro bifidobakterie. Jednalo se například druh Lactobacillus 

murinum u gibona zlatolícího (PR9), který je pro svého hostitele přínosný. Dále pak byly 

izolovány druhy Corynebacterium vitaeruminus u gibona zlatolícího (PR8) a u šimpanze (PR7), 

a rod Sarcina opět u gibona zlatolícího (PR8). Podrobný soupis izolovaných druhů a využitých 

metod je v tabulce číslo 7.  

 

Tabulka č. 7 – Identifikace izolátů bifidobakterií  

ČÍSLO 

PRIMÁTA 

DRUH 

PRIMÁTA 

IDENTIFIKOVÁNO 

MALDI TOF MS 

JAKO: 

SEKVENACE GENU 

PRO 16S rRNA 

IDENTIFIKOVÁNO 

JAKO: 

PR1 Kosman zakrslý NRI B. reuteri (4), B. tissieri 

(4), B. myosotis (2) 

PR2 Kosman běločelý NRI Nepodařilo se 

identifikovat, 

kontaminované 

PR3 Kosman běločelý NRI B. callitrichos (3), B. 

aesculapii (2), B. 

myosotis (1), 

kontaminace (2) 

PR4 Tamarín vousatý NRI B. ramosum (2), 

kontaminace (3) 

PR5 Tamarín žlutoruký NRI B. callitrichos (3), 

kontaminace (8) 

PR6 Tamarín vousatý NRI Nepodařilo se 

identifikovat, vzorek 

pravděpodobně 

kontaminován – 

smíšená kultura 

obsahující 

Staphylococcus 

epidermidis  

PR7 Šimpanz B. dentium (4), NRI (2) B. dentium (4), 

Corynebacterium 

vitaeruminis B (2) 

PR8 Gibon zlatolící NRI Rod SarcinaA (5), 

Corynebacterium 

vitaeruminis (2) 
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PR9 Gibon zlatolící B. adolescentis (2), 

Lactobacillus murinum 

(4) 

B. adolescentis (1), 

Lactobacillus murinum 

(1), (4)C 

PR10 Makak lví B. dentium (6); NRI (4) B. dentium (3), 

Parascardovia 

denticolens (1), 

kontaminace (3), 

nepoužito 

k identifikaciC (3)  

PR11 Pavián pláštíkový B. pseudocatenulatum 

(6); B. dentium (3) 

B. pseudocatenulatum 

(5), B. dentium (1), 

nepoužito k identifikaci 

(3) 

PR12 Mangabej 

žlutobřichý 

B. angulatum (5), NRI 

(5) 

B. angulatum (5), 

kontaminace (5) 

NRI – not reliable identification = pomocí MALDI TOF MS se nepodařilo identifikovat 
A – sarciny byly identifikovány na základě morfologie 
B – identitifikovány na základě morfologie a produkce plynu  
C – podobná morfologie tudíž sekvenovány jen vybrané izoláty   
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7 Diskuze 

Trávicí trakt živočichů a lidí obsahuje komplex bakterií, virů, kvasinek a prvoků. Tento 

komplex nazýváme mikrobiotou, která hraje klíčovou roli ve zdraví hostitele (Tannock 1995). 

V mikrobiotě trávicího traktu panují rozdíly mezi druhy i mezi jednotlivci. Mikrobiota jako 

ekosystém obsahuje až 1014 bakterií (Ercolini et al. 2001; Walter 2008; Russell et al. 2011).  

Rod Bifidobacterium se vyskytuje v různých ekologických nikách. Nejvíce z nich bylo 

identifikováno u zvířat, navíc jsou dominující složkou mikrobioty savců v období mléčné 

výživy (Bunešová et al. 2014). Vyskytují se především v trávicím traktu teplokrevných 

živočichů a člověka. Byly nalezeny však i v lidské vagíně (Verhelst et al. 2005), lidské krvi 

(Hoyles et al. 2002), ve střevech čmeláka a včel (Killer et al. 2009; Killer et al. 2011), 

v mléčných potravinách a mase (Meile et al. 1997; Gavini et al. 2006; Delcenserie et al. 2007; 

Watanabe et al. 2009); v odpadních vodách (Scardovi et al. 1979; Biavati et al. 1982) a zubním 

kazu a plaku (Modesto et al. 2016).  

Známé jsou také probiotické účinky bifidobakterií, které zlepšují trávení a zdraví 

hostitele, tudíž se bifidobakterie často přidávají do lidských potravin, ale i do krmiv pro zvířata 

(Felis & Dellaglio 2007). Poskytují hostiteli zdravotní výhody jako je například posílení střevní 

bariéry, modulace imunitního systému, či potlačení patogenních mikroorganismů produkcí 

antimikrobiálních látek, a konkurencí o živiny a vazebné místo na střevním epitelu (Marco et 

al. 2006).  

Gastrointestinální trakt primátů je domovem bilionů bakterií a skladba mikrobioty se liší 

u primátů chovaných v zajetí a primátů žijících ve volné přírodě (Clayton et al. 2016). 

Gastrointestinální trakt primátů je spolu s lidmi a prasaty největší rezervoár biodiverzity 

bifidobakterií (Michelini et al. 2016). V posledních letech stoupá počet nově popsaných 

bifidobakteriálních druhů u primátů (Modesto et al. 2017; Modesto et al. 2018; Lugli et al. 

2018). 

Náplň této práce je zaměřena na výskyt bifidobakterií u primátů chovaných v zajetí 

v lidské péči v zoologických zahradách. Chovatele se snaží co nejvíce napodobit potravu se 

kterou se zvířata setkávají ve volné přírodě, bohužel stále i v současné době není biologie všech 

druhů primátů zcela známa a kvůli nedostatku informací o potravní ekologii určitých druhů, 

dochází k častým gastrointestinálním problémům (Power & Koutsos 2019). U zvířat žijících 

v lidské péči se často setkáváme s odlišnou mikrobiotou trávicího traktu, než je tomu u volně 

žijících zvířat. Pokud porovnáme potravu primátů, která je dostupná ve volné přírodě a potravu 

využívanou v lidské péči, je možno určit rozdíly v mikrobiotě trávicího traktu (McKenney et 

al. 2014; Clayton et al. 2016). Při chovu v lidské péči je nejčastější problém krmná dávka 

s vysokým obsahem sacharidů, anebo naopak nedostatek vlákniny, oproti dostupné potravě 

v přírodě (Goodchild et al. 2008; Kuhar et al. 2013). Zmíněný nadbytek sacharidů může působit 

na složení mikrobioty, ale i na chování jedince (Sbeglia et al. 2010; Britt et al. 2015). 

Bylo testováno celkem 12 fekálních vzorků od 9 druhů primátů. Jednalo se o druhy 

kosman zakrslý, kosman běločelý, tamarín vousatý, tamarín žlutoruký, šimpanz, gibon zlatolící, 

makak lví, pavián pláštíkový a mangabej žlutobřichý. Vzorky pocházely z různých 

zoologických zahrad v rámci České republiky a Slovenska.  

Bifidobakterie byly izolovány z gastrointestinálního traktu všech testovaných druhů 

primátů. Byly identifikovány multihostitelské druhy B. dentium u šimpanze, makaka lvího a 
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paviána pláštíkového, B. adolescentis u gibona zlatolícího, Parascardovia denticolens (dříve 

B. denticolens) u makaka lvího, B. pseudocatenulatum u paviána pláštíkového, B. angulatum u 

mangabeje žlutobřichého. Nomoto et al. (2017) izolovali u šimpanze, který byl chová v zajetí, 

druhy B. pseudolongum a B. pseudocatenulatum. Nám se u šimpanze z liberecké zoo povedlo 

izolovat druh B. dentium. Další skupinou izolovaných bifidobakterií byly druhy dříve izolované 

z fekálních vzorků novosvětských primátů, tedy specifické pro tuto skupinu primátů. Konkrétně 

se jednalo o B. reuteri u kosmana zakrslého, B. tissieri u kosmana zakrslého, B. myosotis u 

kosmana zakrslého a u kosmana běločelého, B. callitrichos u kosmana běločelého a tamarína 

žlutorukého, B. aesculapii u kosmana běločelého, B. ramosum u tamarína vousatého. 

V uplynulých dvou letech byly objeveny nové druhy právě především u novosvětských 

primátů. Z výkalů dospělce tamarína vousatého bylo izolováno B. callitrichidarum (Modesto 

et al. 2017). Druhy B. primatium, B. scaligerum, B. felsineum byly izolovány z výkalů dospělců 

tamarína pinčího (Saguinus oedipus) a B. simiarum z výkalů dospělce tamarína vousatého 

(Saguinus imperator) (Modesto et al. 2018). Lugli et al. (2018) izolovali B. margollesii, B. 

parmae u kosmana zakrslého (Callithrix pygmaea) a B. imperatoris u tamarína vousatého 

(Saguinus imperator). Žádný z těchto nově popsaných druhů se nepodařilo izolovat. Podařilo 

se však izolovat druhy, které byly popsány v roce 2016 a to B. tissieri a B. myosotis. Tyto dva 

druhy (B. tissieri, B. myosotis) byly původně izolovány z výkalů mláďat kosmana bělovousého 

(Michelini et al. 2016). Nám se podařilo izolovat B. tissieri u kosmana zakrslého a B. myosotis 

u kosmana zakrslého a u kosmana běločelého. V roce 2016 byl také izolován druh B. ramosum 

z výkalů tamarína pinčího (Michelini et al. 2016). My jsme izolovali tento druh z výkalů 

tamarína vousatého. Ve většine zoo jsou novosvětské opice ve společném pavilonu a někdy i 

pohromadě, tudíž může docházet k přenostu bifidobakterií mezi jedinci i druhy. Je známo to, 

že i lidé dokáží sdílet mikrobiotu mezi sebou, ale i se svými psy (Song et al. 2013).  

Druhy B. pseudocatenulatum, B. angulatum, B. dentium a B. adolescentis které byly 

izolovány u starosvětských druhů primátů, jsou typické pro gastrointestinální trakt člověka, ale 

vyskytují se i u jiných živočichů (Scardovi & Crociani 1974; Belenguer et al. 2006; Cano et al. 

2013). B. dentium a P. denticolens (B. denticolens) se vyskytují v lidské ústní dutině a byly 

izolovány z lidských zubních kazů (Modesto et al. 2006; Oshima et al. 2015). 

Velmi zajímavé je, že multi-hostitelské druhy se objevovaly u starosvětských primátů 

včetně lidoopů, za to u všech novosvětských primátů byly izolovány druhy pravděpodobně 

hostitelsky specifické pro tuto skupinu opic.  

V bakalářské práci bylo využito kultivační stanovení na selektivních agarech. Bylo 

použito médium BIF-MUP a BIF-NORF, který je více selektivní. Jednalo se o modifikovaný 

WilkinsChalgren agar s přídavkem sojového peptonu, cysteinu, tweenu. V případě BIF-MUP 

byl agar doplněný o antibiotikum mupirocin a ledovou kyselinu octovou, a u varianty BIF-

NORF byl k výše uvedenému přidán ještě norfloxacin. Vyšší počty bifidobakterií byly 

detekované dle očekávání na médiu BIF-MUP. Médium BIF-NORF skutečně prokázalo vyšší 

selektivitu. Také bylo zajímavým zjištěním, že bifidobakterie byly detekovány u novosvětských 

primátů v počtech 109 a jednalo se o počty podobné hodnotám zjištěným na agaru pro celkové 

počty anaerobů. Nicméně u starosvětských primátů a lidoopů byly počty detekovaných 

bifidobakterií poloviční v průměru 104.  

I přesto, že je médium obohacené o norfloxacin více selektivní (Vlková et al. 2015), při 

kultivaci se objevil nárůst jiných rodů bakterií. Jednalo se především o bakterie z čeledi 
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Clostridiaceae, konkrétně rod Sarcina a rod Clostridium. Rod Sarcina se přirozeně vyskytuje 

v půdě, blátě a obilných zrnech. Je považován jako potenciálně patogenní, pokud je nalezen 

v trávicím traktu. Jeho patogenita však není zcela jistá, jelikož se vyskytuje v trávicím traktu i 

u zdravých jedinců, kteří netrpí žádnými problémy (Bunešová et al. 2016). Rod Clostridium je 

patogenní a některé druhy tvoří enterotoxiny. Do trávicího traktu živočichů se dostávají 

kontaminovanou potravou (Songer 2010). Tyto dva rody byly znatelné již při pohledu pouhým 

okem díky mikroskopické morfologii a také kvůli značné produkci plynů. Bifidobakterie však 

svou přítomností počty těchto bakterií snižovaly. Dalším izolovaným druhem byla bakterie 

Corynebacterium vitaeruminis. Jedná se o bezpečný a nepatogenní druh (Al-Dilaimi et al. 

2014). 
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8 Závěr 

Domnívali jsme se, že v trávicím traktu primátů chovaných v zoologických zahradách 

budou dominovat spíše multi-hostitelské druhy bifidobakterií, a tato domněnka nebyla zcela 

potvrzena. U starosvětských primátů včetně lidoopů pomocí F6PPK testu, MALDI TOF MS a 

sekvenace genu pro 16S rRNA se nám podařilo identifikovat spíše multi-hostitelské druhy, a 

to B. pseudocatenulatum, B. angulatum, B. adolescentis, B. dentium a také Parascardovia 

denticolens (dříve B. denticolens). U novosvětských druhů primátů byly izolovány druhy 

pravděpodobně hostitelsky specifické pro tuto skupinu primátů, konkrétně druhy B. reuteri, B. 

tissieri, B. myosotis, B. callitrichos, B. aesculapii a B. ramosum. U všech devíti testovaných 

druhů primátů byla potvrzena přítomnost rodu Bifidobacterium. Jeden primátí fekální vzorek 

byl však na přítomnost bifidobakterií negativní, a to gibona zlatolícího z olomoucké zoo. Jiný 

gibon zlatolící, který je chován v zoologické zahradě ve slovenské Bojnici, ve svém trávicím 

traktu bifidobakterie však přítomné měl a to druh B. adolescentis. 

Zajímavým zjištěním bylo též, že u novosvětských primátů jsou bifidobakterie 

dominantní skupinou kultivovatelných anaerobů, ale u starosvětských opic a lidoopů jsou počty 

zhruba poloviční. 

Bifidobakterie jsou v současné době velmi zajímavým tématem pro řadu studií, a to nejen 

u primátů, ale i u lidí. Tato práce byla zaměřena na porovnání výskytu bifidobakterií v trávicím 

traktu u volně žijících primátů a u primátů chovaných v zajetí. V posledních letech bylo u 

primátů identifikováno spoustu nových druhů, tudíž by bylo určitě velmi přínosné zaměřit se 

na identifikování dalších nových druhů a na jejich popsání.   
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