PREHLEDOVY CLANEK

synteticky MM transplantovany v rdmci lécby a pre-
vence IMC ¢i dokonce fekaInf transplantaci jako
lé¢bu nékterych etiologif urolitidzy.

Kromé bakteridlniho MM se vyzkum orientuje
i na detekci virovych a fungalnich nukleovych kyselin
z moci. Charakterizace mocového viromu je obtizna
z ddvodu neexistence virové analogie bakterialni
165 rDNA (7). Dosud se v3ak v lidské moci podafilo
prokazat sekvence naleZejici polyomavirdm (JCV
a BKV), Torque teno viru (35), a mnozstvi bakte-
riofagl (virll infikujicich bakterie) (36). Mezi Uskali
zkoumani mocového mykobiomu patfi obtiznéjsi
izolace fungdlni DNA nez v pfipadé bakterii, jeji jesté
nizsi koncentrace nez v pfipadé 16S rDNA a nejas-
nosti ohledné stability i formy fungéiniho osidleni

vime mélo, pak o mocovém viromu je zndmo jesté
méné a o mykobiomu prakticky vibec nic.

ZAVER

Stejné jako jiné lokality lidského organismu ma i uro-
genitalni trakt svdj mikrobiom. MM se 1i5i u muz{
a uzenajehozmény jsou spojeny s riznymi patolo-
gickymi stavy mocového systému. Vyzkum vedouct
k odhalenf pfi¢innych souvislosti mezi MM a zdravim
¢i nemodi je stale na svém pocatku.

Podeékovdni
Petfe Tidskalové (Mikrobiologicky ustav Akademie

mocového meéchyfe (37). Jestlize o MM toho nyni véd CR) za odbornou revizi a pfipominky k textu.
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