
24 PŘEHLEDOVÝ ČLÁNEK

Ces Urol 2021; 25(1): 17–26

syntetický MM transplantovaný v rámci léčby a pre‑
vence IMC či dokonce fekální transplantaci jako 
léčbu některých etiologií urolitiázy.

Kromě bakteriálního MM se výzkum orientuje 
i na detekci virových a fungálních nukleových kyselin 
z moči. Charakterizace močového viromu je obtížná 
z důvodu neexistence virové analogie bakteriální 
16S rDNA (7). Dosud se však v lidské moči podařilo 
prokázat sekvence náležející polyomavirům (JCV 
a BKV), Torque teno viru (35), a množství bakte‑
riofágů (virů infikujících bakterie) (36). Mezi úskalí 
zkoumání močového mykobiomu patří obtížnější 
izolace fungální DNA než v případě bakterií, její ještě 
nižší koncentrace než v případě 16S rDNA a nejas‑
nosti ohledně stability i formy fungálního osídlení 
močového měchýře (37). Jestliže o MM toho nyní 

víme málo, pak o močovém viromu je známo ještě 
méně a o mykobiomu prakticky vůbec nic.

ZÁVĚR

Stejně jako jiné lokality lidského organismu má i uro‑
genitální trakt svůj mikrobiom. MM se liší u mužů 
a u žen a jeho změny jsou spojeny s různými patolo‑
gickými stavy močového systému. Výzkum vedoucí 
k odhalení příčinných souvislostí mezi MM a zdravím 
či nemocí je stále na svém počátku.
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