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ANOTACE

Kryptosporidie jsou obligatni jednobunécni eukaryoticti paraziti patfici do kmene Apicomplexa
infikujici gastrointestinalni trakt a dychaci cesty hostitelt v ramci vSech tiid obratlovct, vcetné
¢lovéka. B€hem posledniho desetileti prospektivni studie v rozvojovych zemich identifikovaly
kryptosporidie jako hlavni pfi¢inu prijmového onemocnéni u lidi. V poslednich 20 letech
se nase znalosti o genetické rozmanitosti a biologii téchto paraziti zna¢né rozsitily. V soucasné
dob¢ je uznano 48 platnych druhti rodu Cryptosporidium a stovky genotypii, které byly popsany
na zéklad¢ genetické variability, zejména malé podjednotky rRNA (SSU). Zatimco
kryptosporidiim lidi a hospodatskych zvitat byla vénovana cela fada studii, vyzkum na dalSich
obratlovcich zaostadva. Znalosti o biologickych vlastnostech jednotlivych druht a genotypti jsou
ve vetsiné piipadii nedostatecné nebo zcela chybi. V poslednich nékolika letech doslo
k celosvétovému nartistu poctu zdjmoveé chovanych zvirat, zejména béhem pandemie COVID-
19, kdy doSlo k omezeni socidlnich kontakt. Zaroven vSak blizky vztah mezi ¢lovékem
a zviretem vede k nedodrZzovéani hygienickych zasad. Chov tradi¢nich i netradi¢nich zvitat
je tak spojen se zvySenim rizika expozice parazitarnich onemocnéni u lidi a je dulezité, aby
se tento fakt dostal do pozornosti vefejnosti. Tato disertacni prace rozSifuje znalosti
o kryptosporidiich specifickych pro plazy, ¢incily, holuby a koCky a zaméfuje se na jejich

vyskyt, diverzitu a hostitelskou a organovou specifitu, patogenitu a pienos.



ANOTATION

Cryptosporidia are obligate unicellular eukaryotic parasites belonging to the phylum
Apicomplexa that infect the gastrointestinal tract and respiratory tract of hosts across all classes
of vertebrates, including humans. Over the past decade, prospective studies in developing
countries have identified cryptosporidia as a major cause of diarrheal disease in humans. Over
the past 20 years, our knowledge of the genetic diversity and biology of these parasites has
expanded considerably. There are currently 48 recognized species of the genus
Cryptosporidium, and hundreds of genotypes have been discovered based on genetic diversity,
particularly in the small subunit rRNA (SSU). While numerous studies have been devoted to
cryptosporidia in humans and livestock, research in other vertebrates lags behind. Knowledge
of the biological characteristics of individual species and genotypes is in most cases insufficient
or completely absent. Over the past few decades, there has been a global increase
in the number of pet animals, especially during the COVID-19 pandemic, when social contact
was restricted. At the same time, the close relationship between humans and animals leads to
poor hygiene practices. The breeding of both traditional and non-traditional animals is thus
associated with an increased risk of exposure to parasitic diseases in humans and it is important
that this fact is brought to the attention of the public. This dissertation expands the knowledge
of cryptosporidia specific to reptiles, chinchillas, pigeons and cats and focuses on their

occurrence, diversity and host and organ specificity, pathogenicity and transmission.



UvVOD

Zastupci rodu Cryptosporidium predstavuji skupinu kosmopolitné rozsifenych jednobunéénych
parazitl, ktefi zpiasobuji onemocnéni u savcl, ptaka, ryb, plazii a obojzivelniki.
Kryptosporididoza, onemocnéni zplsobené kryptosporidiemi, predstavuje celosvétove
vyznamny problém, ktery ma dopad na zdravi lidi i1 zvitat (Fayer 2004). Onemocnéni se miize
pohybovat od asymptomatickych infekci az po tézky, pretrvavajici vodnaty prijem bez krve,
ktery Casto vede k dehydrataci a v nékterych ptipadech k fatdlnim nasledkim (Chappell et
Okhuysen 2002). Zavaznost a pribéh infekce zavisi na druhu kryptosporidii a faktorech
hostitele, jako je imunitni systém a vék infikovaného jedince (Kvac et al. 2016). V poslednich
20 letech se naSe znalosti o genetické rozmanitosti a biologii téchto parazitii zna¢né rozsifily.
V soucasné dob¢ je znamo 48 platnych druhti rodu Cryptosporidium (Zikmundova et al. 2025)
a stovky genotypu byly objeveny na zéklad€ genetické divergence, zejména malé podjednotky
rRNA (SSU) (Xiao et al. 1999; Jiang et al. 2005). S masivnim rozvojem a dostupnosti technik
a metod molekularni biologie doslo k velkému prilomu v oblasti diverzity kryptosporidii
a s tim spojené hostitelské specifity. Dnes vime, ze jen malé procento kryptosporidii ma Sirokou
hostitelskou specifitu a infikuje velké mnozstvi obratlovct napiic¢ fady. Hlavnimi zastupci této
skupiny jsou druhy C. parvum a C. baileyi (Holubova et al. 2020). Oproti tomu je pro vétSinu
kryptosporidii typicka uzka hostitelska specifita, ktera se da jesté rozd¢€lit do dvou podskupin.
Kryptosporidie, u kterych je zndm pouze jediny hostitel nebo hostitelé patiici do jednoho rodu
(naptiklad C. suis), a druhy, které infikuji SirS§i spektrum hostiteld v ramci fylogeneticky
ptibuznych rodii (naptiklad C. andersoni) (Nakamura et Meireles 2015).

S ohledem na omezené nebo zaddné znalosti o infektivit¢, antigenni struktufe oocyst,
odolnosti oocyst vic¢i dezinfekénim prostfedkim nebo prepatentni a patentni periodé
kryptosporidii vyskytujicich se u zdjmoveé chovanych zvitat, je pro chovatele obtizné realizovat
karanténni a asanacni opatfeni k zabranéni zavleceni infekce do chovli a zvladnuti jiz
propuknutych infekci. Z davodu pifimého kontaktu s lidmi, je dilezit¢é sledovat
kryptosporidiové infekce u zdjmoveé chovanych zvitat, protoze mohou piedstavovat potencialni

zdroj té€chto parazitli pro Clovéka a jim chovana zvirata.



CIiLE PRACE

Disertacni prace si klade za cil prozkoumat dosud ¢asto opomijenou skupinu zvifat, ktera
vzhledem ke zpiisobu chovu a blizkému kontaktu s ¢lovékem mize predstavovat skryty zdroj
infek¢énich agens. Stanoveného cile bude dosazeno pomoci modernich metod molekularni

biologie a systematického ptistupu pii sbéru vzork.
Dil¢i cile

e Nashromdzdit reprezentativni mnozstvi vzorkd trusu od raznych druht zdjmové
chovanych zvifat.

e Pomoci molekularnich a mikroskopickych metod popsat diverzitu kryptosporidii.

e Vyhodnotit vyskyt a prevalenci kryptosporidii v zavislosti na druhu hostitele.

e Vyhodnotit zoonoticky potencial nalezenych druhi kryptosporidii a vytipovat rizikové
druhy zvifat s ohledem na potencialni ptenos infekce na ¢lovéka.

e V piipadé detekce izoladtu bez znamych biologickych vlastnosti kryptosporidii se
pokusit ziskat dostatecné mnozstvi materialu pro naslednou biologickou

a genetickou charakteristiku.



KOMENTARE K VYSLEDKUM
Veskeré ziskané vysledky (obrazky, grafy a tabulky), pouzity materidl a metodiky

je mozné nalézt v pfilozenych publikacich. Tyto vysledky vSak neobsahuji udaje

o prevalenci kryptosporidii u plazg.

Vyskyt kryptosporidii u plazi

V této disertacni praci byla charakterizovana prevalence a geneticka diverzita kryptosporidii
u zajmové chovanych plazli fadu Supinati (Squamata) chovanych jako zdjmova zvifata na izemi
Ceské republiky. Studie byly zaméfeny na plazy chované jako zajmova zvifata a poskytly
komplexni ptehled vyskytu téchto paraziti v riznych typech chovi.

Celkem bylo analyzovano 1 219 vzorkl trusu pochdzejicich od plazi ze 34 lokalit
(9 obchodii se zvifaty a 24 soukromych chovl plazli), pficemz celkova prevalence
kryptosporidii dosahla 12,9 % (n=157). Nejvétsi podil vzorkl byl odebran od jestéra (n=1 070),
zatimco od hadl bylo ziskano 149 vzorki (tabulka 4.1).

Zatimco mikroskopickym vySetfenim vzorkl trusu barvenych anilin-karbol-methyl violeti
byly oocysty kryptosporidii detekovany pouze ve 31 vzorcich, coz odpovida 2,5 % ze vSech
analyzovanych vzorkii, molekularnimi metodami amplifikujicimi ¢ast malé podjednotky rRNA
(SSU) byla specifickd DNA kryptosporidii detekovana ve 157 vzorcich (12,9 %) (Tabulky 4.2
a4.3).

Fylogenetické analyzy zaloZzené na sekvenci SSU ziskanych v této praci a sekvencich
uloZenych v GenBank prokazaly ptitomnost Sesti druhti, C. varanii (n=94), C. serpentis (n=22),
C. geckonae (dtive znamo jako Cryptosporidium sp. lizard genotyp, novy druh popsan v ramci
této prace — kapitola 4.2) (n=9), C. tyzzeri (n=7), C. muris (n=1), a tfi novych genotypu,
Cryptosporidium sp. YS-2017 (n=13), Cryptosporidium sp. kn732 (n=7), Cryptosporidium sp.
CB2024 (n=4) (obrazek 4.1, tabulka 4.2).

Dominantnim druhem kryptosporidii detekovanym v rdmci této studie byl C. varanii, ktery
byl prokdzan v chovech plazii oznacenych CZE/1-CZE/10 a ptfedstavoval nejCastéjsi nalez
napfi¢ vysSetfovanymi hostitelskymi druhy. Tento druh byl identifikovan jak u hadd, tak
u jestérn, véetné chameleontl, gekont, agam a varandi.

Druhym nejc¢astéji detekovanym druhem bylo C. serpentis, které bylo zjisténo ve tfech
nezavislych chovech (CZE/1, CZE/3 a CZE/S), ptedev§im u hadl rodu koralovka a uzovka
(Lampropeltis spp., Pantherophis spp.) a u gekont rodu Nephrurus.



Nové popsany druh C. geckonae byl rovnéz zaznamenan ve tiech riiznych chovech (CZE/1,
CZE/6 a CZE/7) a byl detekovan vyhradné u jestérd, zejména u gekonli a agam.

Sav¢i druhy kryptosporidii, konkrétné C. muris a C. tyzzeri, byly identifikovany ve Ctyfech
chovech (CZE/3, CZE/4, CZE/5 a CZE/13). Tyto nalezy jsou s vysokou pravdépodobnosti
disledkem pasaze oocyst travicim traktem plazl po pozieni infikované savci kofisti, zejména
laboratornich mysi, a neptfedstavuji primarni infekci plazi.

Genotyp Cryptosporidium sp. YS-2017 byl detekovan v Sesti rtiznych chovech (CZE/1,
CZE/2, CZE/6, CZE/8, CZE/11 a CZE/12), pficemz vSechny pozitivni nalezy pochazely
vyhradné od agam vousatych (Pogona vitticeps), coz naznacuje moznou hostitelskou specificitu
tohoto genotypu.

Dosud nepopsany genotyp Cryptosporidium sp. CB2024 (n = 4) byl zachycen
u hadt, konkrétné u koralovek (Lampropeltis spp.) a uzovky cervené (Pantherophis guttatus),
ve dvou chovech (CZE/1 a CZE/3). Tento nélez poukazuje na dosud neznamou genetickou
diverzitu kryptosporidii u zajmov¢ chovanych hadu.

V nasi studii jsme detekovali prevalenci 12,9 %, ktera odpovida diive publikovanym studiim
z Brazilie (Lobao et al. 2023; 13,2 %) a Italie (Rinaldi et al. 2012; 12,0 % u jestéra). Naopak
nami zjiSténd prevalence je vyrazné vys$i neZ prevalence zjiSténa v neddvném screeningu
v Ceské republice, kde Zahourek et Kviéerova (2025) detekovali Cryptosporidium spp. pouze
u 3,2 % (10/308) plazti v zajmovych chovech a zoo. Podobn¢ nizké hodnoty uvadi
1 Sutthikornchai et al. (2026) z Thajska, kde byla prevalence u smiSené populace plazii pod
8 %. Naopak v problémovych chovech s klinickymi ptiznaky jsou cisla mnohem vyssi.
Nipithakul et al. (2025) zaznamenali v chovu gekonc¢ikli nocnich se syndromem chiadnuti
prevalenci 51,4 %. U hadi v Ciné zjistili Zhang et al. (2024) prevalenci 20,2 % u skupiny
asymptomatickych jedinct, ale az 70,0 % u skupiny symptomatickych zvifat. Vysokou
prevalenci 41,9 % zaznamenali také Louro et al. (2025) ve Spanélsku a Portugalsku, coZ bylo
ovlivnéno tim, Ze vétSina vzorkll pochazela ze zachranného centra, kde se koncentruji zvirata
v hor$im zdravotnim stavu.

Nas nalez dominantniho druhu C. varanii potvrzuje, ze jde o hlavni kryptosporidii plazi.
Studie Nipithakul et al. (2025) identifikovala u gekonc¢ikli no¢nich v Thajsku vyhradné pouze
C. varanii a statisticky prokazala jeho souvislost s hubnutim a chfadnutim zvifat. Nas nélez
koresponduje i se zavéry Dellarupe et al. (2016), ktefi tento druh oznadili za primarni pti¢inu
onemocnéni u gekoncikli v Argenting. I u hadl je tento druh bézny; Zhang et al. (2024) uvadéji,
ze C. varanii byl vyznamné spojen s prijmy u symptomatickych hadd. Jako druhy nejvice

zastoupeny druh byl C. serpentis, coz odpovida globalnim trendim u hadi. Li et al. (2025)



oznatili C. serpentis za dominantni druh u hadd v jizni Ciné (n=77), ktery zptisobuje poskozeni
zaludec¢ni sliznice. Zajimavé je srovnani s Japonskem, kde Ootawa et al. (2023) potvrdili
C. serpentis 1 u divokych gekonii (Goniurosaurus spp.), coz podporuje nase zjisténi, Ze tento
druh neni striktné omezen jen na hady. Li et al. (2025) a Louro et al. (2025) nalezli u zajmové
chovanych hadt C. tyzzeri, C. muris a nové i C. ditrichi u hadl a jeStért, pfi¢emz tyto nalezy
oznacuji za disledek pozieni infikované kofisti. I ¢eska studie Zahourek et Kvierova (2025)
potvrdila C. tyzzeri u hada krmeného hlodavci.

Druhové slozeni naSich vzorkd potvrzuje celosvétovy trend dominance C. varanii
a C. serpentis, ale naSe prace je unikatni formalnim popisem druhu C. geckonae a objevem

novych genotypt.

Intenzita infekce
Intenzita infekce u 31 mikroskopicky pozitivnich plazii se pohybovala v rozmezi 7 600 az
2 038 000 oocyst na gram trusu (OPG) (tabulka 4.3). Nejvyssi hodnoty byly zaznamenany
u vzork pozitivnich na druh C. serpentis (n=12). Jedinci rodu Nephrurus vylu€ovali oocysty
C. serpentis v rozmezi 11 400-2 038 000 OPG. Stejny pocet mikroskopicky pozitivnich vzorkt
(n=12) byl zaznamenan také u plazii infikovanych druhem C. varanii. Tyto vzorky pochéazely
ze Ctyt riznych chovi a intenzita infekce se u nich pohybovala v rozmezi 7 600-838 100 OPG.
U jednoho vzorku trusu od uzovky Cervené (Pantherophis guttatus) byla mikroskopicky
detekovana C. muris (n=1) s intenzitou infekce 15 200 OPG. Tato intenzita infekce ukazuje na
krmeni hada mySmi s vysokou intenzitou infekce C. muris. U tfi druht plazi byl detekovan
druh C. geckonae s intenzitou infekce 233 500-312 400 OPG. Dalsi data popisujici pribch
a intenzitu infekce u pfirozené a experimentaln¢ infikovanych jedinct jsou uvedeny v kapitole
4.2 (Priloha IV). Genotyp Cryptosporidium sp. YS-2017 byl detekovan u agamy vousaté
s intenzitou infekce 194 300 OPG. Posledni mikroskopicky pozitivni vzorky pochézely od dvou
koralovek sedlatych (Lampropeltis triangulum) s intenzitou infekce v rozmezi 87 300-219 600
OPG, u kterych bylo detekovano Cryptosporidium sp. kn732. U vSech mikroskopicky
pozitivnich vzorkl bylo provedeno barveni oocyst (obrazek 4.2) a jejich morfometrické méfent;
namétfené hodnoty jsou uvedeny v tabulce 4.4.

Intenzity infekcei u jestérti pozitivnich na C. varanii jsou vyrazng vyssi nez priméry uvadéné
u hadd, coz potvrzuje, Ze jesteti jsou pro tento druh primarnimi hostiteli. Zatimco Li et al.
(2025) popsali u hadil infikovanych C. varanii relativné nizkou primérnou intenzitu infekce
3,6 £0,4 logio OPG (cca 4 000 OPG), nase hodnoty dosahovaly az 838 100 OPG u chameleona

ttirohého. Tento rozdil koresponduje s faktem, ze druh C. varanii je adaptovan primdrné
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na jestéry (Dellarupe et al. 2016; Nipithakul et al. 2025), u nichz vyvolava masivni infekci
asymptomaticky (Yimming et al. 2016).

U jestért rodu Nephrurus jsme zjistili extrémné vysokou intenzitu vylu¢ovani oocyst druhu
C. serpentis v rozmezi 11 400 — 2 038 000 OPG. NaSe maximalni hodnoty odpovidaji horni
hranici, kterou ve své studii popsali Li et al. (2025), kde u hadu stanovili primérnou intenzitu
vylucovani na 4,6 + 1,6 logio OPG (coz odpovida priméru cca 40 000 OPG). Nicméné jejich
horni hranice rozptylu dosahovala az k hodnotam ptes 1 000 000 OPG (log hodnota > 6), coz
je pIné€ srovnatelné s nasimi maximalnimi nalezy u gekoni. NaSe data potvrzuji, Ze u vhimavych
hostitell na druh C. serpentis dochézi k vylu€ovani oocyst ve vysokych hodnotach (Ootawa et
al. 2023), coz koresponduje s vysokou intenzitou infekce (az 10 OPG) popsanou u hadu (Li et
al. 2025). U jestéri je infekce C. serpentis Casto povazovand za asymptomatickou
s intermitentnim vyluCovdnim oocyst do prostfedi (Bogan et al. 2022; Egan et al. 2024)
a infikovani jedinci mohou slouzit jako dlouhodobi pfenaseci i bez klinickych ptiznakt (Bogan
et al. 2024; Zhang et al. 2024).

Studie Li et al. (2025) u hada popsala druh C. muris s velmi nizkou primérnou intenzitou
vyluovani, pouze 2,1 + 1,7 logio OPG (coz odpovida cca 125 oocystdm na gram). Nalez
15 200 OPG u uzovky cervené je vyrazné vyssi nez tento prumér, coz pravdépodobné potvrzuje
hypotézu, Ze had poziel hlodavce s masivni infekci.

Intenzita infekce u sledovanych hadi byla pro genotypy Cryptosporidium sp. kn732
a YS-2017 pomérné vysokd, s odhadovanym poctem oocyst v trusu 87 300-219 600 OPG.
Podle dostupné literatury nebyly oocysty téchto genotypl dosud zaznamenany v trusu u jinych
plazi, coz naznacuje, Ze jde o nové udaje o prubéhu infekce u téchto genotypt.

Barvici vlastnosti oocyst plazich kryptosporidii odpovidaji vlastnostem znamych u savc¢ich
druhti rodu Cryptosporidium (obrazek 4.2). Tyto vlastnosti souviseji predevsim se strukturou

stény oocysty a nejsou zavislé na hostitelském druhu.

Biologicka a molekularni charakterizace Cryptosporidium geckonae
(Cryptosporidium sp. lizard genotyp)

Genotyp oznaCovany jako Cryptosporidium sp. lizard genotyp byl poprvé detekovan

u gekonéika noéniho (Eublepharis macularius) v Ceské republice, kde byl popsan jako

Cryptosporidium sp. 1655 (Xiao et al. 2002b). V nasledujicich letech byl tento genotyp

opakované¢ zaznamenan u téhoZ hostitelského druhu a dale také u uzovky Ccervené
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(Pantherophis guttatus) v Rakousku, u gekona zazracného (Teratoscincus scincus) v Japonsku
a u gekoncika Goniurosaurus kuroiwae sengokui rovnéz v Japonsku (Abe et Matsubara et al.
2015; Ootawa et al. 2023).

V nékterych z téchto studii byl Cryptosporidium sp. lizard genotyp oznacovan jako
C. serpentis, se kterym je fylogeneticky uzce ptibuzny. Absence detailni biologické,
morfologické a molekularni charakterizace v§ak dlouhodob¢ znemoznovala jeho jednoznacné
taxonomické zatazeni. Teprve komplexni analyza kombinujici multilokusovou molekularni
determinaci, experimentalni infekce a histologické vySetfeni umoznila vymezeni tohoto

genotypu jako samostatného druhu, ktery je v této praci popsan pod nazvem C. geckonae.

Morfologie a morfometrie oocyst

Prestoze morfologie a morfometrie oocyst predstavuji jednu ze zakladnich charakteristik pfi
popisu nového druhu kryptosporidii, samy o sobé& nejsou spolehlivym diagnostickym znakem
a pro jednoznacnou identifikaci druhu je vzdy nezbytna molekularni charakterizace (Ryan et
al. 2008; Kvac et al. 2014a). Velikost a tvar oocyst se mezi jednotlivymi druhy kryptosporidii
Casto prekryvaji a jejich praktické vyuziti v rutinni diagnostice je omezené.

Oocysty C. geckonae izolované z ptirozen¢ infikovanych gekont (Eublepharis macularius
a Nephrurus levis) byly morfometricky shodné s oocystami ziskanymi z experimentalné
infikovanych gekoni. Sporulované oocysty métily 5,47-6,20 x 4,32—5,20 um (prumér 5,86 x
4,79 um) s indexem tvaru 1,07-1,28. Statistickd analyza neprokdzala vyznamné rozdily
ve velikosti oocyst mezi jednotlivymi izolaty pochazejicimi z pfirozenych a experimentalnich
infekei.

Oocysty C. geckonae jsou mensi nez oocysty C. serpentis a vétsi nez oocysty C. varanii
(Levine 1980; Pavlasek et Ryan 2008), avSak tyto rozdily jsou pfiliS malé na to, aby
umoznovaly spolehlivou diferenciaci jednotlivych druhti kryptosporidii pomoci svételné
mikroskopie. Oocysty C. geckonae nelze morfometricky odlisit od oocyst jinych kryptosporidii
parazitujicich u plazii, a proto je molekularni genotypizace jedinym spolehlivym nastrojem

jejich identifikace (Kvac et al. 2014a; Holubova et al. 2020).

Molekularni determinace Cryptosporidium geckonae
Molekularni charakterizace pfedstavuje klicovy nastroj pro spolehlivou determinaci
kryptosporidii, nebot’ morfologie oocyst vykazuje znacny prekryv mezi jednotlivymi taxony

(Xiao et al. 2004). V ramci této prace byla molekularni determinace C. geckonae provedena na
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zaklad€ multilokusové analyzy zahrnujici geny SSU rRNA, aktin, HSP70 a COWP, které jsou
bézné pouzivany pro taxonomii rodu Cryptosporidium (Kvac et al. 2014a; Zahedi et al. 2017).

Sekvencni analyzy prokazaly, Ze izolaty ziskané z pfirozené i experimentalné infikovanych
gekont tvofi geneticky homogenni linii. Fylogenetické analyzy jednoznacné potvrdily,
ze C. geckonae ptedstavuje samostatny taxon, fylogeneticky nejblizsi druhu C. serpentis, avSak
geneticky jasn¢ odliSeny od vSech dosud popsanych druhti kryptosporidii.

Genetické vzdalenosti mezi C. geckonae a C. serpentis byly srovnatelné s rozdily mezi
jinymi uznanymi druhy rodu Cryptosporidium, coz podporuje platnost C. geckonae jako

samostatného druhu (Widmer et Lee 2010; Kvac et al. 2014a).

Hostitelska a tkanova specifita Cryptosporidium geckonae

Studium hostitelské a tkanové specificity predstavuje zasadni soucast biologické charakterizace
kryptosporidii, piesto vSak tyto udaje Casto u nové popisovanych druhti chybi (Ryan et al.
2003b; Kvac et al. 2018). VétSina druhi rodu Cryptosporidium je charakterizovana relativné
uzkou hostitelskou 1 tkanovou specificitou, pficemZ vyvoj parazita je obvykle omezen
na konkrétni predilekéni misto v gastrointestinalnim traktu (Lindsay et al. 2000; Condlova
et al. 2019).

Vysledky této studie prokdzaly, Ze C. geckomnae je hostitelsky specificky druh, jehoz
pfirozenymi hostiteli jsou gekoni. Pfirozena infekce byla potvrzena u gekoncika no¢niho
(Eublepharis macularius) a gekona knoflikového (Nephrurus levis). Experimentalni infekce
potvrdily prenositelnost parazita mezi jedinci t¢hoz druhu, zatimco ostatni experimentalné
inokulovani hostitelé, v€etné laboratornich mysi, kutat a hadd, nebyli k infekci vnimavi.

Na rozdil od vétSiny dosud popsanych druhii kryptosporidii vykazuje C. geckonae
mimotadné Sirokou tkanovou distribuci. Vyvojova stddia parazita byla prokdzdna nejen
v zaludku, ale také v tenkém a tlustém stieve, kloace a plicni tkani. Cryptosporidium geckonae
tak predstavuje prvni znamy druh kryptosporidie, u néhoz bylo prokazano piekroceni tradi¢niho

rozdéleni na zaludec¢ni a stfevni kryptosporidie (Kvac et al. 2014a; Holubova et al. 2020).

Pribéh infekce a vékova specifita Cryptosporidium geckonae

Vékova specifita kryptosporidii patii mezi méné studované biologické vlastnosti, zejména u
druhti parazitujicich u plazi (Kvac et al. 2014c). Na zéklad¢ experimentalnich infekci bylo
zjisténo, ze C. geckonae je infekéni pro gekonciky nocni napti¢ sledovanymi vékovymi
kategoriemi, pficemz nebyly zaznamenany vyrazné rozdily ve vnimavosti hostiteli v zavislosti

na véku.
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Prepatentni perioda byla u experimentaln¢ infikovanych jedinct konzistentni a prvni priikaz
specifické DNA a oocyst ve vzorcich trusu byl zaznamenan mezi 6. a 8. dnem po infekci. Tento
priabéh odpovida hodnotdm popisovanym u dalSich zalude€nich kryptosporidii (Pavlasek 2001;
Kvac et al. 2016).

Patentni perioda C. geckonae byla mimotadné dlouha a vylu¢ovani oocyst bylo prokdzano
po dobu delsi nez 200 dni. Intenzita infekce kolisala v pribéhu Casu a byly pozorovany
1 prechodné faze bez detekovatelného vylucovani oocyst, coz odpovida pribéhu chronickych
kryptosporidiovych infekci popsanych u jinych hostitelti (Jalovecka et al. 2010; Holubova et al.
2016).

Patogenita Cryptosporidium geckonae

Patogenita kryptosporidii infikujicich plazy je znacné€ variabilni a zavisi na druhu parazita,
hostitele a jeho imunitnim stavu (Lindsay et Blagburn 1990; Bouzid et al. 2013). V pribchu
této studie nebyly u pfirozené ani experimentalné infikovanych gekonli pozorovany zadné
klinické ptiznaky kryptosporididzy.

Navzdory absenci klinickych pfiznakl byla histologickym vySetfenim prokézana masivni
kolonizace Zaludecni sliznice vyvojovymi stadii parazita. Tyto nélezy naznacuji,
ze C. geckonae je schopen vyvolat dlouhodobou subklinickou infekci s vysokou intenzitou
parazitace, obdobn¢ jako bylo popsano u jinych druhti kryptosporidii (Kva¢ et al. 2016;
Holubova et al. 2019).

Vyskyt a diverzita kryptosporidii u ¢in¢il
Cinéila (Chinchilla lanigera) je v soudasnosti celosvétové chovana jako zajmové zvife
a zaroven je vyuzivana v kozeSinovych chovech. Piestoze u Cincil byly popséany infekce fadou
parazitarnich protist, udaje o vyskytu kryptosporidii byly do nedavné doby sporadické
a nejednoznacné. NaSe studie pfinesla prvni systematickd data o vyskytu a biologii
Cryptosporidium u ¢in€il a umoznila pfesnéjs$i posouzeni jejich epidemiologického vyznamu
(Zikmundova et al. 2024).

Pro molekuldrni determinaci kryptosporidii byly vyuzity castecné sekvence genu SSU
a gp60, které jsou standardné pouzivany pro druhovou identifikaci a subtypizaci rodu
Cryptosporidium (Xiao 2010; Ryan et al. 2014). Z celkového poctu 149 zdjmovée chovanych
¢in¢il vlnatych (Chinchilla lanigera) zriznych 24 chovli bylo 8,1 % pozitivnich
na Cryptosporidium spp.
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VSechny pozitivni vzorky byly na zidkladé sekvencni analyzy SSU piifazeny k druhu
C. ubiquitum, ktery je znamy svou Sirokou hostitelskou specifitou a ¢astym vyskytem u savci,
véetné ¢loveka (Fayer et al. 2010; Li et al. 2014; Ryan et al. 2014; Blanco et al. 2016). Naopak
nebyla zjisténa ptitomnost dalSich druhii kryptosporidii bézné detekovanych u hlodavct, jako
jsou C. parvum, C. muris nebo C. tyzzeri (Kva¢ et al. 2013b). Tento vysledek naznacuje
relativné nizkou druhovou diverzitu kryptosporidii u ¢in¢il a podporuje hypotézu, Ze ¢incila
je spise okrajovym, avSak stabilnim hostitelem C. ubiquitum.

Nasledna subtypizace na zékladé genu gp60 pritadila vSechny izolaty k podtypu Xlla.
Jednotlivé subtypy jsou povazovany za specifické pro hostitele (Li et al. 2014) a u lidi byly
dosud detekovany subtypy XIla—d (Molloy et al. 2011; Krumkamp et al. 2021; KP899828-
nepublikovano), zatimco XIIg—h byly nalezeny pouze v odpadnich vodéach (jejich hostitelé
nejsou znami) a XIIi u poletusky slovanské (Pteromys volans) (Chen et al. 2021). Subtypy
Xlle—f druhu C. ubiquitum jsou neplatné a byly popsany jako rodiny XVII a XVIII pattici
ke Cryptosporidium sp. apodemus genotyp I a IT (Condlova et al. 2019).

Fylogeneticka analyza ukazala, Ze izolaty z ¢incil tvotfily homogenni genetickou skupinu
a jsou uzce piibuzné izolatim C. ubiquitum detekovanym u dalSich sav¢ich hostitelt. Zatimco
vSechny izolaty C. ubiquitum v této studii patii do subtypu Xlla, podobn¢ jako v piedchozi
studii z Ceské republiky (Kellnerova et al. 2017), ve studiich z Ciny a Japonska byl prokazan
dominantni subtyp XIId (Qi et al. 2015b; Kubota et al. 2019; Chen et al. 2021). Tyto vysledky
potvrzuji, Ze ¢in¢ila nepfedstavuje hostitele specifické linie kryptosporidii, ale zapada do Sir§iho
epidemiologického cyklu C. ubiquitum.

Infekce C. ubiquitum u ¢incil byla charakterizovana dlouhodobym, pfevazné subklinickym
priabé¢hem. Kvantitativni analyza vzorkll trusu prokazala intermitentni vyluCovani oocyst
s vyraznymi vykyvy v intenzité infekce, ktera se pohybovala od 68 po 1 409 OPG. Dlouhodobé
sledovani jednotlivych jedinct ukdzalo, ze infekce miize pretrvavat po dobu nékolika mésici,
aniz by byly pozorovany klinické ptiznaky kryptosporidiézy. Podobny prabéh subklinické,
chronické infekce byl popsan i u jinych sav¢ich hostiteli infikovanych druhem C. ubiquitum
(Fayer et al. 2010; Santin 2013).

Intermitentni charakter vylucovani oocyst predstavuje vyznamny faktor z hlediska
diagnostiky, nebot’ jednorazové vySetieni mize vést k podhodnoceni skute¢né prevalence
infekce. Tyto vysledky zdiraziluji nutnost opakovaného odbéru vzorkli a pouziti citlivych
molekulérnich metod pii monitoringu kryptosporidii u zdyjmoveé chovanych savcu. Intermitentni

uvolnovani oocyst paraziti rodu Cryptosporidium neni neobvyklé a bylo potvrzeno u fady
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druhti parazitujicich plazy, ptdky a savce (Jezkova et al. 2016; Horcickova et al. 2019;
Holubova et al. 2020).

Cryptosporidium ubiquitum je povazovano za vyznamny zoonoticky druh, jehoZ infekce
byla opakovan¢ popsana u ¢loveka, zejména u imunokompromitovanych jedincti (Li et al. 2014;
Ryan et al. 2014). Detekce tohoto druhu u €in¢il, které jsou ¢asto chovany v izkém kontaktu
s ¢lovekem, poukazuje na jejich potencidlni roli jako rezervoaru infekce.

Absence klinickych ptiznaka u infikovanych ¢incil zvySuje riziko nepozorovaného Siteni
parazita v chovech i v domacim prostiedi. Vzhledem k dlouhodobému vylu¢ovani oocyst

a jejich vysoké rezistenci vici béznym dezinfekénim prostfedkim piedstavuji Cincily

potencidlni zdroj environmentalni kontaminace.

Vyskyt a diverzita kryptosporidii u holubii

Holub domaci (Columba livia f. domestica) je jednim z nejdéle domestikovanych ptacich druhti
a je v soucasnosti chovan po celém svéteé predevSim pro sportovni ucely (posStovni a zavodni
holubi), zdjmovy chov a v mensi mife také jako hospodéiské zvife. Diky dlouhodobé
domestikaci a izkému vztahu k ¢lovéku vznikly rozsahlé chovy, z nichz ¢ast populace unikla
a vytvofila stabilni feralni populace v méstském i venkovském prostfedi. Odhaduje se,
ze celkovy pocet holubti na svét€ dosahuje az 400 miliont jedinct, pfi¢emz naprostou vétSinu
tvoti holubi chovani nebo ferdlni, zatimco Cisté volné Zijici populace jsou mén¢ pocetné (Haro
et al. 2005).

V ramci studie bylo analyzovano celkem 940 vzork trusu volné Zijicich a chovanych holubt
z Ceské republiky, Slovenska a Polska, pfi¢emz kryptosporidialni DNA byla detekovana u
2,9 % jedincti (Holubova et al. 2024). Zjisténa prevalence odpovida hodnotdm uvadénym ve
vétSiné predchozich studii srovnatelného rozsahu (Qi et al. 2011) a je vyrazné niZSi nez
prevalence popisované v menSich studiich z Asie ¢i Blizkého vychodu, kde mohly vysledky
ovlivnit lokéalni podminky nebo maly pocet analyzovanych jedincti.

Molekularni determinace zaloZend na analyze céastecnych sekvenci genu SSU odhalila
ptitomnost sedmi druhit kryptosporidii: C. meleagridis (n=10), C. baileyi (n=5), C. parvum
(n=4), C. muris (n=2), C. andersoni (n=2), C. galli (n=2) a C. ornithophilus (n=2) (Holubova
et al. 2024). Dominantnimi druhy byly C. meleagridis a C. baileyi, které jsou povazovany
za nejcasteéjSi kryptosporidie ptaka s relativné Sirokou hostitelskou specifitou (Nakamura
a Meireles 2015). Tento ndlez je v souladu s diivéjSimi studiemi u holubi i jinych ptacich

hostitelt (Ryan 2010; Faraj 2014; Kabir et al. 2020). Naopak detekce savcich druht
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kryptosporidii, konkrétné C. parvum, C. muris a C. andersoni, pravdépodobné neodrazi aktivni
infekci holubt, ale spiSe pasivni priichod oocyst travicim traktem v disledku environmentalni
kontaminace. Tyto druhy jsou bézné spojovany se skotem a hlodavci (Ryan et al. 2014) a jejich
vyskyt byl Cast€j$i u chovanych holubti, kteti mohli pfijit do kontaktu s kontaminovanym
krmivem nebo prostfedim (Jasim et Marhoon 2015; Oliveira et al. 2017; Liao et al. 2021).

Experimentalni infekce potvrdily, ze subtyp C. meleagridis 1111 je infek¢ni pro kufata, av§ak
nikoli pro imunodeficientni mys$i, coz naznacuje jeho omezeny zoonoticky potencial (Holubova
etal. 2024). Tento vysledek kontrastuje s jinymi subtypy C. meleagridis, u nichz byla schopnost
infikovat sav¢i hostitele popséana diive (Huang et al. 2003).

Infekce kryptosporidiemi u holubl probihaly pievazné subklinicky a mikroskopicky
pozitivni jedinci vylucovali oocysty v fadu tisicti az desitek tisic OPG (Holubova et al. 2024).
Absence klinickych ptiznaki, spolu s prokazanou schopnosti vyluovat oocysty, zvySuje riziko

nepozorovaného Sifeni parazita v populacich holubti i v prostiedi.

Vyskyt a diverzita kryptosporidii u kocek

V ramci na$i studie jsme se zaméfili na vyskyt a genetickou diverzitu kryptosporidii
u kocek (Felis catus), které patfi mezi nejCastéji chovand zajmova zvirata a predstavuji
potencialni rozhrani mezi ¢lovékem a prostfedim. Kocky jsou primarné hostiteli hostitelsky
specifického druhu C. felis, ktery je povazovan za parazita se zoonotickym potencialem.
Infekce C. felis byly opakované popsany u lidi, zejména u imunokompromitovanych jedinct
nebo v oblastech s omezenym pfistupem k hygiené, nicméné jejich prevalence je vyrazné nizsi
neZ u dominantnich zoonotickych druhit C. parvum a C. hominis (Taghipour et al. 2021; World
Population Review 2026).

Celkem bylo analyzovano 711 vzorka trusu (350 od domaécich kocek a 361 od toulavych
kotek) z Ceské republiky, Slovenska a Polska. Viechny pozitivni vzorky byly identifikovany
jako druh C. felis a prevalence v analyzovanych oblastech byla 4,5 % (32/711). Zjisténa
prevalence odpovidd hodnotdm uvadénym v predchozich studiich z téhoz regionu i z jinych
evropskych zemi (Kvac et al. 2017; Meng et al. 2021) a je vyrazné¢ niz§i nez prevalence
popisované v nekterych mimoevropskych studiich, kde mohly hrat roli rozdily ve struktufe
populace, véku zvifat nebo environmentalni zatézi. Vyznamnym zjisténim z hlediska prenosové
dynamiky byl vyrazné vyssi vyskyt infekce u toulavych kocek (6,7 %) ve srovnani s kockami
domacimi (2,3 %). Tento rozdil 1ze vysvétlit rozdilnym zivotnim stylem, kdy toulavé kocky

jsou castéji vystaveny kontaminovanému prostfedi. Podobny trend byl opakované popsan
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1 v jinych studiich, které identifikovaly ptivod zvitete jako jeden z hlavnich rizikovych faktori
infekce kryptosporidiemi (Yang et al. 2015; Xu et al. 2016).

Prestoze byla infekce prokazana molekularn€, oocysty Cryptosporidium spp. nebyly
detekovany mikroskopicky v zddném ze vzorkt. Tento nélez odpovida diivéjsim pozorovanim,
ze dospélé a imunokompetentni kocky vylucuji pouze velmi nizké mnozstvi oocyst, ¢asto pod
hranici detekce béznych barvicich metod (Yang et al. 2015; Taghipour et al. 2021). Z hlediska
vefejného zdravi to naznacuje, ze riziko ptfimého pfenosu kryptosporidii z koc¢ek na Clovéka
mize byt nizké, avSak zaroven upozorniuje na nutnost pouziti citlivych molekularnich metod
pii hodnoceni skute¢né prevalence infekce.

Pro subtypizaci byl pouzit gen gp60, ktery se Casto pouzivd ke studiu vnitrodruhové
variability. Analyza genu gp60 identifikovala pét riiznych subtypii C. felis. VSechny detekované
subtypy patiily do subtypové rodiny XIXa, kterd je celosvétové nejrozsitenéjsi. Vsech pét
subtypt tvotilo dobie podpofené fylogenetické klastry, pficemz zZadny z téchto subtypti nebyl
diive celosvétove popsan. Zjisténé subtypy vykazovaly jasné geografické rozlozeni v regionu.
Nekteré klastry byly nalezeny pouze v jedné zemi (napf. klastr €. 3 pouze na Slovensku, klastry
&. 4 a5 pouze v Ceské republice (piiloha IT).

Vyssi prevalence u toulavych kocek zdaraziiuje roli zivotniho stylu a expozice prostredi
v prenosové dynamice. Studie poukazuje na moznou geografickou distribuci subtypii, ale
vyznam této genetické variability, hostitelské specificity a zoonoticky potencidl nove zjisténych
subtypt rodiny XIXa zlstava nejasny a vyzaduje dalsi vyzkum. U Zadné z pozitivnich kocek

nebyly pozorovany klinické ptiznaky kryptosporidiozy.

Genom Cryptosporidium serpentis

Kvalita a strategie sestaveni genomu Cryptosporidium serpentis
V této studii byl uspeésné sestaven referencni genom druhu Cryptosporidium serpentis pomoci
kombinace kratkych (Illumina) a dlouhych (Oxford Nanopore) sekvenacnich cteni
a metagenomického pristupu k sestaveni. PfestoZe analyzovany vzorek obsahoval vysoky podil
necilové DNA, zejména bakterialniho ptivodu, podatilo se ziskat vysoce kvalitni a téméf
kompletni genom o velikosti 9,3 Mb, slozeny z pouhych 25 scaffoldi. Hodnota L50 dosahovala
770 kb, coz ptedstavuje nejvyssi troven kontinuity dosud publikovanou pro zalude¢ni druhy
rodu Cryptosporidium.

Vysledky jasné ukazaly, ze predbézna filtrace Cteni na zdklad¢ taxonomické klasifikace byla

pfili§ konzervativni a vedla ke ztraté relevantnich sekvenci. Naproti tomu strategie, kdy byly
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nejprve sestaveny vSechny sekvence a teprve nasledné byly vybrany scaffoldy naleZejici
k zastupcim kmene Apicomplexa, umoznila rekonstruovat genom ocekavané velikosti a
kvality. Kli¢ovym krokem bylo také vyuziti nastroje quickmerge, ktery zkombinoval vyhody
hybridniho a dlouhoc¢teného sestaveni a vyrazné snizil fragmentaci genomu. Tyto vysledky
potvrzuji, ze metagenomicky pfistup je zivotaschopnou alternativou v piipadech, kdy neni
k dispozici Cisty nebo kultivovatelny parazitarni material, jak bylo naznaceno 1iv jinych

studiich vyuzivajicich metagenomické sestavovani (Garcia-Mufioz et Pino-Bodas 2025).

Porovnani s ostatnimi druhy rodu Cryptosporidium

Srovnani nové sestavené¢ho genomu C. serpentis (izolat USDA PG12) s diive publikovanymi
genomy potvrdilo jeho mimotfadnou kvalitu. Ve srovnani s genomem C. serpentis ze studie
Wang et al. (2025), ktery je tvofen témer 300 contigy, vykazuje novy genom vyrazné vyssi
kontinuitu ptfi zachovani srovnatelné uplnosti. Analyza BUSCO potvrdila velmi vysokou
uplnost genomu (99,8 % pro databdzi Apicomplexa a 98,9 % pro databazi Cryptosporidium),
coz je srovnatelné nebo lepsi nez u ostatnich referen¢nich genomt tohoto rodu (Tegenfeldt et
al. 2025).

Fylogeneticka analyza a vypocet primérné nukleotidové identity (ANI) ukézaly,
ze C. serpentis je geneticky nejblizsi gastrickym druhiim C. muris a C. andersoni, pticemz ANI
mezi témito druhy dosahovala ptiblizné 92 %. Naproti tomu stfevni druhy, vyznamné z hlediska
huménnich infekci (C. parvum, C. hominis, C. meleagridis), tvotily samostatnou vétev
kladogramu (Liu et al. 2016; Bellinzona et al. 2024). Tyto vysledky podporuji hypotézu
o vyrazné genetické diferenciaci mezi zalude¢nimi a stfevnimi druhy Cryptosporidium, ktera
pravdépodobné souvisi s jejich odliSnou lokalizaci v hostiteli a mirou hostitelské specificity

(Huang et al. 2024).

Genova vybava, syntenie a hostitelska specificita

Analyza ortologickych skupin ukazala vysoky stupen sdilenych genti mezi analyzovanymi
druhy, pficemz vice nez 3 300 ortologickych skupin bylo spole¢nych vSem porovnavanym
druhtim. Pfesto byly identifikovany rozdily na urovni linii i jednotlivych druhti. Zalude&ni
druhy sdilely specifické ortologické skupiny, které nebyly ptitomny u stievnich druhti, a naopak
(Liu et al. 2016; Wang et al. 2025). U C. serpentis bylo identifikovano n€kolik unikatnich
ortologickych skupin, z nichZ nejpocetné¢jsi zahrnovala geny kodujici P-typ ATPazy podrodiny
V. Tyto proteiny jsou obecné spojovany s transportem ionta a lipidii pfes bunécné membrany,

avSak jejich presna funkce u Cryptosporidium zatim neni znama (Bublitz et al. 2010).
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Zajimavym zjiSt€énim byl také rozdilny vyskyt genovych rodin, jako jsou insulindzy,
MEDLE proteiny a SKSR proteiny. Tyto geny byly hojné zastoupeny u stfevnich druhti a jsou
povazovany za faktory virulence, invaze a adaptace na SirSi spektrum hostitelit (Audebert et al.
2020; He et al. 2025; Huang et al. 2025). Zaludeé¢ni druhy, véetné C. serpentis, vykazovaly
redukovany repertodr t€chto gentl, coz podporuje hypotézu, Ze omezend genova vybava v téchto
rodinach souvisi s vyssi hostitelskou specificitou (Liu et al. 2016; Wang et al. 2025).

Syntenicka analyza mezi obéma dostupnymi genomy C. serpentis prokéazala velmi vysokou
miru zachovani genového uspofadani. Zjisténé rozdily byly minimalni a vétSinou malé, coz

potvrzuje spravnost sestaveni nového genomu a jeho vyuzitelnost jako referencni sekvence.

Variabilita mezi izolaty a vyznam genomovych dat
Porovnani genomi izolatd C. serpentis z Ceské republiky a Ciny odhalilo vice nez 2 000
jednonukleotidovych polymorfismi a témét 900 inzerci a deleci (Wang et al. 2025). VétSina
variant v kodujicich oblastech vedla ke zméné aminokyseliny, coZz naznacuje potencialni
funk¢ni dopad. Tato zjiSténi potvrzuji existenci kmenové variability v ramci druhu a poukazuji
na vyznam celogenomovych dat pro studium populaéni struktury, evoluce a moznych rozdila
v patogenité (Baptista et al. 2022; Troell et al. 2025).

Celkove vysledky této studie ukazuji, Ze kombinace hybridniho sekvenovani
a metagenomického sestaveni predstavuje G¢inny nastroj pro ziskdvani vysoce kvalitnich
genomu 1 z materidli s vysokou mirou kontaminace. Rozsifeni dostupnych genomovych dat
o dalsi druhy, genotypy a izolaty Cryptosporidium je klicové pro hlubsi pochopeni hostitelské
specificity, pfenosu a patogenity téchto vyznamnych parazith (Nader et al. 2019; Bellinzona

et al. 2024).

20



ZAVERY

Ptedlozené dosavadni vysledky disertaéni prace piindSi nové poznatky o vyskytu,

cey

genetické diverzit¢ a biologii kryptosporidii u z4jmové chovanych 1 volné zijicich

zvitat ve stfedni Evropé€. Nasledujici ¢ast shrnuje hlavni zjisténi:

Rozsahly screening Supinatych plazi (Squamata) v zajmovych chovech a obchodech se
zvifaty v Ceské republice odhalil pomérné vysokou miru zamofeni, kdyZ molekularni
analyza 1 219 vzorkl trusu z 34 lokalit prokazala celkovou prevalenci kryptosporidii
12,9 %.

Byla detailné popsana biologie a geneticka odliSnost nového druhu Cryptosporidium
geckonae n. sp. izolovaného z gekontll, ¢imz byla rozsifena znalost diverzity téchto
parazitil u plaza.

V ramci studie bylo analyzovéano celkem 940 vzorki trusu volné zijicich a chovanych
holubti z Ceské republiky, Slovenska a Polska, pii¢emz kryptosporidialni DNA byla
detekovana u 2,9 % jedinci.

Z celkového poctu 149 z4jmoveé chovanych ¢incil vinatych (Chinchilla lanigera)
z riiznych 24 chovi bylo 8,1 % pozitivnich na Cryptosporidium spp.

Bylo prokazéano, ze hybridni a metagenomické sekvenovani umoznilo ziskani vysoce
kvalitniho genomu Cryptosporidium serpentis, diky némuz byly ziskany zéasadni

poznatky o evoluci, hostitelské specificité a genetické variabilité tohoto parazita.

Ziskané vysledky ukazaly, Ze plazi, holubi, ¢incily a ko¢ky mohou fungovat jako vyznamni

hostitel¢ rtznych druhG rodu Cryptosporidium, vcetné téch s potvrzenym zoonotickym

potencidlem, a predstavuji tak mozné riziko pfenosu na ¢loveka. NaSe studie dokladaji, ze

kryptosporidie se vyznacuji vysokou adaptabilitou k riznym hostitelim i prostiedim, coz

podtrhuje jejich vyznam nejen v oblasti veterindrni parazitologie, ale také v epidemiologii

a ochran¢ vefejného zdravi. Popsané studie zaroven ukazuji na nutnost pravidelného

monitoringu zdjmove chovanych zvitat, nebot’ infekce asto probihaji asymptomaticky, a presto

dochazi k vylucovani infekénich stadii do prostiedi.
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	Výskyt kryptosporidií u plazů
	Intenzita infekce

	Biologická a molekulární charakterizace Cryptosporidium geckonae (Cryptosporidium sp. lizard genotyp)
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	Výskyt a diverzita kryptosporidií u holubů
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