} PREHLEDOVE CLANKY
GENETICKE POZADI RUTINNE NEKULTI

TELNYCH TREPONEMC

Tab. 1. Klasifikace druhu Treponema (upraveno a prevzato z (8))

YCH INFEKCT S KLINICKOU KORELACI: PREHLEDNE INFORMACE PRO MEDICINSKOU PRAXI

Doména: Bacteria, Kmen (phylum): Spirochaetota, Ttida (classis): Spirochaetia, Rad (ordo): Spirochaetales, Celed (familia): Treponemataceae, Rod (ge-
nus): Treponema, Druh (species) a Poddruh (subspecies): Treponema pallidum subspecies/Treponema species

CHOROBA

VYSKYT

PRENOS

T. pallidum subsp. pallidum

Venericka syfilis/pfijice (lues)

Celosvétove

Pohlavnim stykem, transplacentarni pfenos

T. pallidum subsp. pertenue

Yaws (framboesie)

Tropické zemé

Nepohlavni pfenos

T. pallidum subsp. endemicum

Endemicka syfilis (bejel)

Poustni oblasti

Nepohlavni pfenos

T. carateum Pinta (carate)

Tropické zemé

Nepohlavni pfenos

T. denticola, T. socranskii

Periodontaini infekce

Celosvétove

Nepohlavni pfenos

zpUsobuji epidemiologie a sledovani rezis-
tence vici antibiotikm. Védecké poznatky
mohou prispét ke zlepSeni diagnostickych
metod v klinické praxi. Poznani genetickych
rozdild mezi kmeny v kombinaci s imunolo-
gickymi studiemi zkoumajicimi vznik zkfizené
imunity mezi jednotlivymi kmeny by mohlo
byt také uzite¢nym néstrojem pro vytipova-
ni kandidatnich gend a proteinll pro vyvoj
budouci ucinné vakciny proti syfilis a dalsim
treponemovym infekcim.

Charakteristika
genomu rodu Treponema

Prvnim osekvenovanym kmenem
Treponema pallidum subspecies pallidum byl
kmen Nichols (Fraser at al., 1998), a to s ve-
likosti genomu 1138006 parl bazi, ktery je
tvoren jednim cirkuldrnim chromozomem.
Jedna se o relativné malou velikost genomu
ve srovnani s jinymi patogeny, v porovnani
s Escherichia coli je asi pétinovy. Tato redukce
genetické informace je dlisledkem adaptiv-
nich proces, které prokazuji vysokou miru
zavislosti organismu na hostiteli. Ztrata ,nepo-
tiebnych” gent vedla k minimalizaci biosyn-
tetickych drah a umoznila organismu pfezivat
v prostiedi hostitele (fadu esencidlnich latek
bakterie pfijima pravé od hostitele a nemusi
si je tedy syntetizovat sama). Genomova DNA
T. pallidum subsp. pallidum (TPA), T. pallidum
subsp. pertenue (TPE) a T. pallidum subsp. en-
demicum (TEN) vykazuje vysokou podobnost,
vy$si nez 99,7 % (Smajs et al., 2012; Radolf
et al., 2016). Zatimco TPE se pravdépodobné
vyvinula z jedné fylogenetické skupiny za-
hrnujici treponemy infikujici africké primaty,
lidské izolaty TPA patii do dvou odlisnych ge-
netickych skupin, které jsou pojmenovany
podle pfibuznosti k referené¢nim kmentm.
Jedna se o Nichols-like a SS14-like kmeny. Pro
zndazornéni postaveni kmene v rdmci rodu

Treponema byl sestaven fylogeneticky strom,
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coz je grafické znazornéni evolucnich vztah(
mezi organismy, u kterych byla provedena
celogenomova sekvenace (Obr. 1). | pres vy-
sokou podobnost genomd, jednotlivé kmeny
rozdilnych fylogenetickych skupin vyvolavaji
klinicky rozli¢nd onemocnéni. To je patrné
urceno rozdilnou patogenitou, kterd je da-
na pfitomnosti a syntézou faktord virulence,
jako jsou napfiklad toxiny, adhesiny a dalsi.
Faktory virulence nejsou doposud jedno-
znacné identifikovany, navzdory intenzivni
snaze o jejich popsani. Hlavnim dlvodem je
dosavadni problematicka kultivace a absence
experimentalnich mechanism pro provadéni
genetickych manipulaci. U treponem mlzeme
za pravdépodobné faktory virulence oznacit
napfiklad geny tpr (tprA-tprL), geny pro he-
molyziny, membranové a flagelarni proteiny,
lipoproteiny (pfikladem Tpp15, Tp47 a dalsi),
extracelularni matrixové vazebné proteiny,
proteiny chemotaxe atp. Zajimavym poznat-
kem je i rozdilny pocet repetitivnich sekven-
ci v genu arp (kédujici acid repeat protein)
u rznych druhu treponem. Pravé u téchto
repetitivnich motivd byla objevena korelace
mezi jejich sekvenacni variabilitou a existenci
sexudlniho prenosu. Treponema pallidum je
charakteristicka nizkou toxicitou, vysokou in-
vazivitou a schopnosti unikat imunitnimu sys-

tému (treponemy diseminuji do oblasti, kde
jsou nepfistupné burikdm imunitniho systému
hostitele, a tim se vyhybaji mechanismdm
imunitni eliminace). Treponemy jsou schopny
infikovat prakticky témér vsechny tkané ¢lo-
véka a projit placentarni membranou, a tak
zpUsobit infekci plodu. Vyznamnym faktorem
pfispivajicim v diseminaci této bakterie je jeji
motilita, tedy charakteristicky ,vyvrtkovity
pohyb”. Vzhledem k rozmanitosti klinickych
projevd a schopnosti perzistovat v hostiteli
po fadu let, mGzeme fici, Ze v genomu jsou
zakédovany soubory dosud neznamych fak-

tort virulence (1).

Klinické projevy nevenerickych
(endemickych) treponemovych
infekci

Do této skupiny fadime onemocnéni yaws,
bejel a pinta. VSechny tyto choroby vykazuji
chronické recidivujici prabéhy s pestrou kli-
nickou manifestaci. Primarni pfenos infekce
se odehrdava prostrednictvim kontaktu po-
ranéné klze, sliznic, nebo kontaminovanymi
prfedméty z ¢lovéka na ¢lovéka. Diagndza je
zaloZena na klinickych znacich a sérologickém
testovani, které viak nerozlisi onemocnéni od
venerické pfijice (syfilis). Proto je doporuceno
testovani pomoci polymerazové rfetézové re-

Obr. 1. Fylogeneticky strom z celogenomovych sekvenci (prevzato z (5))
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