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Poslední desetiletí bylo svědkem série studií týkajících se antibiotické rezistence v životním 

prostředí, zejména v oblastech s antropogenním vlivem. Díky tomu jsou nyní rozpoznávány 

dopady kontaminantního rezistomu*. Klíčovou otázkou však je riziko přenosu rezistence na 

člověka, pro které je nutné vyvinout kvantitativní model. Tento příspěvek přináší přehled 

některých rizika určujících proměnných a vznáší otázky ohledně potřebného výzkumu. Jeho 

hlavním závěrem je, že rizika přenosu antibiotické rezistence z životního prostředí na člověka 

musejí být kontrolována v duchu předběžné opatrnosti. Pokud budeme čekat na konkrétní 

hodnoty rizik, může již být příliš pozdě jednat. 
 

Trendy 
Absence významného přesahu bakterií rezistentních vůči antibiotikům (ARB) a genů antibiotické 
rezistence (ARG) mezi mikrobiomem člověka a potenciálními environmentálními zdroji by neměla 
být vykládána jako indikace absence rizika. Screening skupin ARG nelze používat jako přesné měřítko 
pro riziko přenosu na člověka. 
Rizika přenosu antibiotické rezistence z životního prostředí na člověka je potřeba hodnotit na 
základě ARB (nikoliv pouze ARG) schopných osidlovat lidské tělo a množit se v něm. Riziko je funkcí 
jejich schopnosti přežít v lidském těle a přítomnosti genů rezistence a virulence. 
Dokonce i při extrémně nízké abundanci v environmentálních zdrojích mohou ARB představovat 
vysoké riziko pro lidské zdraví. Kvantifikační omezení metod, které se běžně používají na screening 
ARG v environmentálních vzorcích, mohou být příliš vysoká pro spolehlivé posuzování rizik. 

 

Rizika související s antibiotickým rezistomem v životním prostředí 
Rizika související s antibiotickým rezistomem v životním prostředí byla diskutována ze tří úhlů pohledu: 

na úrovni mikrobiální komunity, na úrovni genomu a z hlediska přenosu rezistence. Jeden se týká rizik 

výskytu a vývoje klinicky relevantní antibiotické rezistence z životního prostředí, které lze posílit 

prostřednictvím exogenních faktorů, jako jsou chemické kontaminanty nebo fyzikálně-chemické 

podmínky [1-4]. Toto porozumění, kterého lze dosáhnout zejména na úrovni bakteriálních komunit 

použitím jak kultivačních metod, tak metod na kultivacích nezávislých, je nezbytné pro pochopení toho, 

jak mohou procesy, jako jsou čištění odpadní vody, dezinfekce vody, aplikace hnoje na půdu nebo 

znečišťování životního prostředí, přispívat k množení bakterií odolných vůči antibiotikům (ARB) 

v prostředí. Další pohled na rizika, ke kterému se přistupuje v podstatě na úrovni genomu, se zaměřuje 

na hrozbu tvořenou geny, které mohou předávat rezistenci na antibiotika, ale které se liší ve spektru 

léčiv, vůči kterým mohou být aktivní, a na potenciál jejich přenosu prostřednictvím horizontálního 

přenosu genů. Tyto vlastnosti ovlivňují jejich klinickou relevanci a tedy i související riziko pro člověka 

[5,6]. Třetí perspektiva na rizika se týká přenosu ARB nebo genů antibiotické rezistence (ARG) 

z životního prostředí na člověka [7-9]. Je zajímavé, že toto riziko je pravděpodobně nejméně 

 
* Pozn. překl.: = rezistom s umělým, antropogenním původem, vnesený rezistom (z angl. contaminant rezistome) 



prozkoumáno – třebaže cíle většiny studií o environmentálním antibiotickém rezistomu souvisejí 

s lidským zdravím. Částečně je to způsobeno významnými mezerami, které ztěžují spolehlivou analýzu 

rizik. Konkrétně absencí databází spojujících data o rezistomu člověka s daty o environmentálním 

rezistomu [10]. Riziko přenosu na člověka však může překročit úroveň srovnávacích analýz 

epidemiologických dat. Tento dokument se zaměřuje na diskusi kritických aspektů, které ovlivňují 

přenos ARB a ARG z prostředí na člověka, a navrhuje identifikaci některých klíčových faktorů určujících 

rizika. 

Transmisní řetězec rezervoárů, nosičů a vektorů 
Ačkoliv stále ještě docela dobře nerozumíme cestám a způsobům přenosu antibiotické rezistence na 

člověka, existuje mnoho důkazů a rozsáhlém a rychlém šíření klonů ARB a variant ARG. Současný stav 

poznání naznačuje, že rizika přenosu na člověka ovládá komplexní kombinace proměnných týkajících 

se různých složek životního prostředí, všudypřítomných bakterií a interakcí člověka s bakteriemi [9,11]. 

V této sekci jsou tyto aspekty diskutovány. 

Přirozený versus kontaminantní antibiotický rezistom 
Environmentální rezistom zahrnuje jak přirozený pool antibiotické rezistence, tak ten, který je 

výsledkem aktivit člověka, který je zde označován jako kontaminantní (Obrázek 1, Klíčový obrázek). 

Přirozený rezistom, ve kterém byly nalezeny geny s významnou identitou vůči genům klinicky 

významných multirezistentních patogenů (multi-drug resistant pathogens = MDR; někdy „superbugs“), 

pravděpodobně představuje začátek celého cyklu antibiotické rezistence [12]. Tyto ARB, z nichž většina 

je pravděpodobně striktně environmentální, lze proto považovat za rezervoáry [13,14]. Rezervoáry 

zahrnují fylogeneticky rozmanité bakterie náležící ke kmenům, jako jsou Actinobacteria, 

Proteobacteria nebo Bacteroidetes, často producenty antibiotik nebo bakterie se schopností 

transformovat nebo metabolizovat antibiotika [12-16]. Je však nepravděpodobné, že by všechny ARG, 

které se objevily u klinických patogenů a které se dále šíří, byly důsledkem samotného přímého 

přenosu z rezervoárů. Lze proto předpokládat, že k dokončení tohoto procesu jsou potřeba nějaká 

zprostředkující činidla. Tuto roli lze přisoudit bakteriím, které se v kontaminantním rezistomu vyskytují 

hojně, jejichž genom je vysoce plastický a které jsou schopny šířit ARG napříč různými složkami 

životního prostředí a mezi různými bakteriálními populacemi. Zatímco přenos ARG z rezervoárů 

(přirozených) na jiné bakterie může být vzácným a náhodným fenoménem, kontaminantní ARB a ARG 

mohou být schopné se šířit rychle a rozsáhle (např. metalo-β-laktamáza z Nového Dillí, blaNDM-1; 

beta-laktamáza s rozšířeným spektrem blaCTX-15; vůči methicilinu rezistentní Staphylococcus aureus, 

MRSA) [17-19]. V kontaminantním rezistomu jsou tedy rizika transmise ARB z životního prostředí na 

člověka pravděpodobně vyšší než v rezistomu přirozeném. 

Kontaminantní antibiotický rezistom zahrnuje dvě hlavní skupiny hráčů: (i) nosiče, kterými jsou ARB 

s úlohou šíření ARG v životním prostředí, ale kteří nedokážou kolonizovat nebo infikovat lidské tělo, a 

(ii) vektory, kterými jsou ARB schopné lidské tělo kolonizovat a někdy ho i napadnout (Obrázek 1). 

Nosiče ani vektory nejsou nutně členy konkrétních taxonomických skupin a rozdíly mezi nimi mohou 

být jak v jejich ekologii, tak na fyziologické úrovni. To znamená, že vektory, ale nikoliv nosiče, mají šanci 

dostat se do kontaktu s člověkem; nebo vektory, ale nikoliv nosiče, mají schopnost kolonizovat lidské 

tělo (Obrázek 2, 3). Podle dostupné literatury se nejaktivnějšími potenciálními nosiči a vektory zdají 

být členové tříd Gammaproteobacteria a Betaproteobacteria a kmenů Actinobacteria a Firmicutes 

[20,21]. Členové čeledi Enterobacteriaceae a rodů, jako jsou Aeromonas, Acinetobacter, Pseudomonas, 

Enterococcus nebo Staphylococcus, jsou často popisováni jako nosiči, přičemž někteří z nich jsou také 

popsanými vektory [20,22]. V navrženém koncepčním modelu jsou vektory posledním článkem v řadě 

přenosu antibiotické rezistence na člověka. Třebaže nosiče nejsou schopny kolonizovat a infikovat 



člověka, jejich šíření a proliferace v životním prostředí by zvyšovaly četnost výskytu a diverzitu ARG ve 

vektorech, což může zvyšovat rizika přenosu ARB na člověka. 

Vektorové bakterie coby prostředek pro ARG z životního prostředí na člověka 
Rizika přenosu antibiotické rezistence z životního prostředí na člověka je potřeba analyzovat spíše na 

bázi bakterií než na jejich genech rezistence – zejména pak bakterií schopných kolonizovat lidské tělo 

(vektorů) buď přechodně nebo trvale a zároveň přechovávat získané ARG (Obrázek 2). Aby kolonizovaly 

člověka, musí mít vektorové bakterie šanci přijít do kontaktu s lidským tělem. To znamená, že tyto 

bakterie musí sdílet životní prostředí s člověkem, ať už příležitostně nebo pravidelně. Podle dostupných 

informací skutečně existuje několik linií zahrnujících bakterie, které lze nalézt v environmentálních 

zdrojích i v mikrobiomu člověka, což naznačuje, že vektory mohou náležet do široké škály bakteriálních 

skupin [20]. Dopad těchto vektorových bakterií na lidského hostitele však záleží na několika různých 

okolnostech, jako je zdravotní stav hostitele (např. přirozený mikrobiom, integrita primárních 

infekčních bariér nebo imunitní stav) nebo schopnost vektoru napadat a množit se ve stěžejních 

orgánech nebo tkáních hostitele. Pokud je vektorem bakteriální kmen s vysokou schopnost přežití (tzv. 

„fitness“) v lidském těle, má získané ARG předávající rezistenci na antibiotika různých tříd a eventuálně 

je schopný exprimovat specifické faktory virulence, lze ho považovat za tzv. superbug (= MDR patogen, 

Obrázek 3). Riziko, které je způsobeno vektory, bude zhoršeno kapacitou šířit ARG do hostitelského 

mikrobiomu prostřednictvím volné DNA, plazmidů nebo fágů pomocí horizontálního přenosu genů 

(procesů transformace, konjugace nebo transdukce) a podporovat genetickou rekombinaci například 

pomocí transpozonů nebo integronů. Celosvětové programy sledování antimikrobiální rezistence se 

shodují na identifikaci několika rodů nebo druhů, které spadají do popisu rozšířených vektorů 

antibiotické rezistence – například MRSA, enterokoky rezistentní na vankomycin (VRE), beta-laktamázu 

s rozšířeným spektrem (ESBL), karbapenemázu produkující Enterobacteriaceae, stejně jako 

multirezistentní Pseudomonas aeruginosa a Clostridium difficile [22]. 

Většina vektorů nejsou patogeny 
Diskuse o hodnocení rizik přenosu vektorů z prostředí na člověka se nemůže spoléhat pouze na model 

používaný pro patogeny. Je to proto, že i když mohou vektory kolonizovat lidské tělo, mohou postrádat 

klíčové geny virulence, a tedy nebýt schopné způsobit u zdravého hostitele onemocnění. Stále 

nezodpovězenou otázkou, důležitou pro odhalení úlohy environmentálních zdrojů při přenosu ARG na 

člověka, je zprostředkování mezi osídlením a infekcí. Zatímco kolonizující bakterie mohou být přítomny 

na kůži nebo sliznici, nemají schopnost pronikat do tkání. Infekční bakterie jsou však schopny 

proliferace a napadení hostitele, čímž způsobují imunitní reakci, která je pro infekční onemocnění 

typická. 

Lze předpokládat dva hlavní způsoby přenosu antibiotické rezistence na člověka. Prvním je dlouhodobá 

a eventuálně kumulativní tichá kolonizace, ke které dochází u zdravých jedinců. Takováto tichá 

kolonizace může být přímo způsobena vektorem (rezidentní osídlení) nebo komenzální mikroflórou, 

která získala ARG od přechodně osidlujících vektorů (Obrázek 2). V obou případech se kolonizace může 

vyvinout v infekci, ale pouze pokud hostitel dosáhne určitého stupně oslabení, například způsobeného 

intenzivní antibiotickou terapií nebo stavem oslabené imunity. V klinické mikrobiologii se tato situace 

označuje jako endogenní infekce. Tichá kolonizace může vysvětlit některé infekce způsobené ESBL 

nebo karbapenemázy produkujícími Enterobacteriaceae, MRSA a VRE a může být hlavním způsobem 

přenosu bakterií rezistentních vůči antibiotikům z životního prostředí na člověka. Druhý způsob 

přenosu ARB na člověka je prostřednictvím akutní kolonizace z vnějších zdrojů s okamžitým napadením 

hostitele. Tento proces, označovaný exogenní infekce, je velmi rychlý a dochází k němu hlavně u 

oslabených jedinců nebo je způsoben invazivními zásahy, jako jsou chirurgické zákroky nebo 

katetrizace. Tento způsob přenosu je na jednotkách zdravotní péče častý a může zahrnovat širokou 



škálu nozokomiálních agens [23], z nichž některá se do nemocničního prostředí mohla dostat 

prostřednictvím jiných pacientů, u kterých došlo k infekcím ARB s původem v tichých kolonizacích. 

Protože kolonizace vektorovými bakteriemi může být u většiny lidí tichá, může vést k podcenění 

rozsahu přenosu ARB z životního prostředí na člověka. Přestože je kvantifikace rizik stále obtížnou 

záležitostí, jen těžko lze předpokládat, že takováto transmise je zproštěna rizik. Uznání, že antibiotická 

rezistence je v současné době významným problémem zdravotnictví, volá po okamžité implementaci 

efektivních kontrolních opatření. Může však být obtížné jednat, pokud nejsou známy nejdůležitější 

zdroje, cesty a způsoby šíření a kritické dávky vektorů. Jedná se o základní aspekty pro posuzování rizik, 

které environmentální rezistom představuje pro lidské zdraví, a jsou diskutovány v následující části. 

Důležité kroky pro posuzování rizik 
Riziko je kombinovanou mírou pravděpodobnosti a závažnosti újmy, která může být následkem 

kontaktu člověka s určitým nebezpečím (tj. čímkoliv, co může způsobovat újmu). Posuzování rizik 

vyžaduje víceúrovňový přístup, který zahrnuje identifikaci nebezpečí, jeho charakterizaci, posouzení 

expozice a charakterizaci rizik (Tabulka 1). Hodnocení rizik aplikované na otázky veřejného zdraví je 

často složité, a pokud zahrnuje mikroorganismy a jejich geny, může být vážně ovlivněna přesnost 

odhadu rizika. V této oblasti již došlo k významnému pokroku ve snaze zlepšit bezpečnost potravin. 

Stanovení odpovídajících pokynů pro hodnocení rizik přenosu vektorů z prostředí na člověka je však 

stále ještě v plenkách. Toto hodnocení se opírá o několik proměnných, z nichž většina dosud není 

kvantifikovatelná. Tabulka 1 uvádí přehled faktorů kritický pro posouzení úrovně rizika souvisejícího 

s danou environmentální složkou coby potenciálním zdrojem přenosu ARB na člověka. Níže uvedené 

podkapitoly pojednávají o některých parametrech, které by bylo třeba určit pro vytvoření koherentních 

rámců na hodnocení rizik. 

Charakterizace environmentální složky 
Detekce a kvantifikace kontaminantních ARB a ARG v konkrétní environmentální složce je zástupcem 

jejího potenciálu coby relevantního zdroje přenosu antibiotické rezistence. Tento první screening může 

být podpořen zavedenými způsoby detekce a charakterizace specifických ARB a ARG v různých 

matricích, jako jsou kvantitativní PCR (qPCR) nebo metagenomické analýzy. Koncepčně však bude daná 

složka prostředí představovat riziko přenosu na člověka pouze tehdy, pokud je v ní přítomna daná 

vektorová bakterie v množství dostačujícím pro osídlení člověka. V závislosti na typu vektoru může jeho 

přítomnost představovat riziko, i když je jeho výskyt extrémně nízký. Jako doplněk je třeba použít 

stupeň expozice člověka konkrétní environmentální složce jako míru pravděpodobnosti, že vektorové 

bakterie člověka osídlí (expozice × infekční dávka). 

Charakterizace vektorových bakterií 
Vektorové bakterie jsou další zásadní složkou pro hodnocení rizika. Spolehlivá charakterizace může 

vyžadovat identifikaci na úrovni druhu nebo dokonce kmene, což podporuje predikci některých 

relevantních charakteristik pro hodnocení rizik. Ty zahrnují například poznanou schopnost těchto 

druhů osídlit a infikovat lidské tělo (konkrétní tkáň nebo orgán), běžné způsoby přenosu na člověka a 

vstupní brány do hostitele (Obrázek 3). Rysy související s genetickým pozadím se mohou lišit také u 

různých kmenů, včetně potenciálu získat a mobilizovat ARG (rekombinační místa fágů, plazmidy, 

integrony nebo transpozony) a již přítomný pool ARG. Všechny tyto informace mohou však mít jen 

omezenou hodnotu, pokud není známa dávka vektorových bakterií, která může kolonizovat nebo 

infikovat člověka. U patogenů se toto množství označuje jako infekční dávka a odpovídá počtu 

bakteriálních buněk, které jsou nutné k infikování hostitele [24]. 

Navzdory důležitosti těchto parametrů pro spolehlivé modely posuzování rizik jsou infekční dávky a 

způsoby přenosu většiny relevantních ARB (např. Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, 



Acinetobacter baumannii, Enterococcus faecium, nebo Enterococcus faecalis) stále neznámé. I když je 

infekční dávka pro některé skupiny bakterií známa, jako například pro Staphylococcus aureus (>105 

buněk), Mycobacterium tuberculosis (>10 buněk) nebo pro enterohemoragické kmeny Escherichia coli 

(>10 buněk) [25,25], není jisté, zda bude infekční dávka kmene stejného druhu, který je rezistentní na 

antibiotika, identická. Dostupné hodnoty nicméně naznačují, že i velmi nízké dávky některých vektorů 

mohou člověku způsobit újmu. Pokud se k tomu vezme v úvahu model tiché kolonizace, který může 

být progresivní a kumulativní, může být dávka vektorových bakterií schopná zahájit kolonizaci ARB u 

jedince skutečně extrémně nízká. Zatímco tedy infekční dávka závisí na mechanismech patogenity 

používaných k obcházení imunitního systému [25], mohou být v případě vektorů ARB determinanty 

také další faktory, jako jsou schopnost ustavit rezidentní kolonizaci nebo vysoký potenciál 

horizontálního přenosu genů. Dále je třeba zdůraznit, že lidé s nejvyšším rizikem infekce způsobené 

ARB mají často narušeny primární a imunitní bariéry. Ve světle těchto argumentů můžeme dospět 

k závěru, že dávka schopná okamžitě nebo dlouhodobě ohrozit lidské zdraví může být – alespoň u 

některých vektorů – extrémně nízká. 

Kvantifikace ARB a ARG: hlavní omezení pro přesná posuzování rizik 
Za předpokladu, že by byla známa infekční dávka pro všechny klinicky významné vektory, bylo by další 

otázkou, jak lze na základě těchto hodnot odvodit rizika související s daným zdrojem ARB. Jako první 

krok by bylo potřeba shromáždit kvantitativní údaje o absolutním množství sledované ARB v 

environmentálním zdroji, protože to by bylo základem pro odhad hodnot na posouzení expozice 

(Tabulka 1). Jedním z nedostatků v tomto aspektu je, že specificita a citlivost v současné době 

používaných metod (qPCR a metagenomika) nemusí být dostatečná pro detekci konkrétního vektoru. 

Ve výsledku může být potřeba používat jako doplňkové metody kultivační nebo selektivní sondování 

(např. fluorescenční in situ hybridizace – FISH). Další starostí je skutečnost, že pro tyto způsoby 

posuzování nestačí znát hodnoty prevalence nebo relativní četnosti, jak se (většinou) vyjadřují 

v metagenomických studiích nebo studiích na bázi kvantitativní PCR [2,27,28]. Pro odhadování rizik je 

potřeba hodnota absolutní, a nikoliv relativní četnosti. Dále může být důležité mít na paměti, že 

jakékoliv vyčíslování mikrobiálních buněk v daném prostředí se vyjadřuje jako průměrná hodnota. 

Buňky bakterií se však často vyskytují v agregátech, ve kterých mohou dosáhnout klinicky významných 

dávek navzdory tomu, že je jejich průměrná četnost v daném zdroji zdánlivě nízká, pod infekční dávkou. 

Tyto argumenty naznačují, že rizika představovaná environmentálními zdroji mohou být vyšší, než by 

se dalo očekávat. 

Závěrečné poznámky 
Podle navrhovaného koncepčního modelu nelze rizika přenosu antibiotické rezistence 

z environmentálních zdrojů na člověka odhadnout pouze na základě analýzy poolů antibiotické 

rezistence s použitím konvenčních screeningových metod. Bakteriální kmen s nízkou infekční dávkou 

přechovávající gen, který způsobuje rezistenci na antibiotikum poslední záchrany, a s vysokým 

potenciálem množení v lidském těle bude mezi ARB klasifikovanými na nejvyšší úrovni rizika. Tyto 

škodlivé bakterie však nemusí být detekovány pomocí v současné době používaných metod, jako jsou 

metagenomika nebo qPCR. Mezi množstvím antibiotické rezistence a souvisejícími riziky existuje 

zřejmý nelineární vztah*. Nemožnost detekce daných ARB a ARG pomocí v současné době používaných 

metodologií nelze interpretovat jako absenci rizik. ARB a ARG, které jsou pod mezemi detekce a 

kvantifikace, mohou ve skutečnosti představovat významné riziko pro lidské zdraví. Vysoké detekční a 

kvantifikační limity mikroorganismů a genů v environmentálních zdrojích (sensu lato, např. voda, 

potraviny nebo klinické vzorky) jsou dosud technickým nedostatkem mikrobiologie a zhoršují 

 
* Pozn. překl.: „non-direct proportionality“, tedy doslova ne-přímá nebo nelineární úměrnost (jiný vztah než y=kx), nikoliv 
však ve smyslu nepřímá úměra (y=1/x) 



spolehlivé posuzování rizik (viz Vynikající otázky). Proto je nyní nutné propojit různé (např. kultivační, 

metagenomické a imunologické) přístupy k posuzování rizik spojených s bakteriemi rezistentními vůči 

antibiotikům v životním prostředí. I když rizika nelze přesně vyčíslit, je nutné dodržovat princip 

předběžné opatrnosti a nepřehlížet potenciální rizika spojená s některými environmentálními zdroji a 

postupy. 

Vynikající otázky 
Je tichý proces kolonizace, údajně kumulativní a progresivní, hlavním způsobem přenosu bakterií 
rezistentních vůči antibiotikům z environmentálních zdrojů na člověka? 
Jaké jsou hlavní mechanismy, které zprostředkovávají kolonizaci a infekci ARB s původem 
v environmentálních zdrojích? Je to přenos ARG na komenzální mikroflóru a/nebo virulentní 
patogeny? Oslabení obrany hostitele (např. mikrobiomu nebo primárních bariér v imunitním 
systému)? Nebo se jedná o kombinaci těchto a dalších faktorů? 
Jak mohou v současné době dostupné metody a modelovací pomůcky použity ke stanovení klinicky 
významných dávek bakterií rezistentních vůči antibiotikům potřebných ke způsobení infekce? 
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Obrázky 

Klíčový obrázek 

Vztah mezi přirozeným a kontaminantním environmentálním antibiotickým rezistomem 
Přirozený 

 

 

Kontaminantní 

Rezervoáry 
Většinou striktně environmentální, přechovávají ARG, které mohou být příležitostně 
přímo či nepřímo přenášeny na klinicky významné bakterie 

Nosiče 
Většinou environmentální, s vysokou kapacitou získávat a pomocí horizontálního 
přenosu genů přenášet klinicky významné ARG 

Vektory 
Všudypřítomné pro člověka komenzální a klinicky významné s vysokou kapacitou 
přijímat klinicky významné ARG 

MDR patogeny 
Vektory kombinující ARG s faktory virulence, které mají vysokou kapacitu infikovat a 
způsobovat choroby 

 

Obrázek 1. Lidské činnosti vedou k neustálému vypouštění bakterií rezistentních na antibiotika a genů 

antibiotické rezistence do životního prostředí, které se hromadí a šíří v různých environmentálních složkách. 

Ačkoli mají geny antibiotické rezistence, které jsou v současné době na klinické úrovni významným problém, 

původ v přirozeném antibiotickém rezistomu, je to kontaminující rezistom, který představuje hlavní riziko 

přenosu na člověka. Vysoký obsah kontaminantních bakterií rezistentních na antibiotika, který je neustále 

uvolňován do prostředí, spolu se skutečností, že kontaminantní rezistom zahrnuje bakterie a geny vyvinuvší se 

společně s živočichy a člověkem, tedy s vyššími šancemi osídlení živočichů a člověka, tvoří hlavní důvody, proč 

věnovat kontaminantnímu rezistomu zvláštní pozornost. Pouze některé bakterie tvořící kontaminantní rezistom 

však mají schopnost osídlit člověka, a právě tyto (zde nazývané vektory) jsou stěžejní pro posuzování rizik přenosu 

antibiotické rezistence z prostředí na člověka. Ostatní bakterie kontaminantního rezistomu, které, ať už 

z jakéhokoliv důvodu, člověka osídlit nemohou (zde nazývané nosiče), také hrají roli při šíření genů antibiotické 

rezistence v prostředí a mohou přispívat při obohacování vektorů o geny antibiotické rezistence. 



Způsoby kolonizace vektory rezistentními na antibiotika 

 

 

Obrázek 2. Způsoby osídlení vektory. Při přechodném osídlení mají vektory (červeně) krátkou dobu kontaktu 

s hostitelem. Tato doba však může být dostačující k přenosu genů antibiotické rezistence (ARG) na mikrobiotu 

hostitele (žlutě) – rezistence se přenáší zejména pomocí horizontálního přenosu genů a může se časem zvyšovat 

kvůli proliferaci nebo dalšímu přenosu genů. Při rezidentním osídlení jsou vektory (růžově) schopny se v hostiteli 

množit a jejich počet může postupně růst kvůli kontinuálnímu přísunu a/nebo proliferaci v hostiteli – rezistence 

se přenáší zejména vertikálním přenosem (buněčné dělení) a může také docházet k horizontálnímu přenosu genů 

na komenzální mikrobiotu hostitele (žlutě). 

  



Vstupní brány/cesty/zdroje ARB z environmentálních zdrojů 

 

Obrázek 3. Environmentální zdroje, přenos a vstupní brány bakterií rezistentních vůči antibiotikům do 

člověka. K transmisi bakterií rezistentních vůči antibiotikům z životního prostředí na člověka může docházet 

prostřednictvím vstupních bran popsaných pro patogeny, zejména prostřednictvím vystavení vodě a 

potravinářským produktům, vzduchem nebo kontaktem. Třebaže přesné mechanismy invaze bakterií 

rezistentních vůči antibiotikům nejsou známy, je možné uvažovat dva hlavní způsoby. Jedním je cesta typická pro 

exogenní infekce, kde infekční agens vstupuje přímo do tkáně nebo orgánu, a druhým je endogenní infekční 

model, ve které invazi v tkáních nebo orgánech předchází pasivní kolonizace kůže nebo sliznice. V takovém 

případě mohou být vektory součástí komenzální mikrobioty po dlouhou dobu, dokud stav hostitele neumožní 

jejich množení a/nebo invazi. S ohledem na preferenční místa výskytu některých bakterií rezistentních vůči 

antibiotikům a místa infekce, se kterými jsou často spojovány, jsou uvedeny některé příklady bakteriálních skupin 

a potenciálních vstupních bran, jejichž prostřednictvím mohou tyto bakterie vnikat do těla a osidlovat ho, třebaže 

nemusí nutně způsobit infekci. Na tomto obrázku jsou uvedeny některé příklady bakterií rezistentních vůči 

antibiotikům a příslušné vstupní brány, jejichž prostřednictvím mohou vnikat do těla a osidlovat ho, třebaže 

nemusí nutně způsobit infekci. Tyto příklady byly zvoleny s ohledem na preferenční místa výskytu vybraných 

skupin bakterií a místa infekcí, se kterými jsou často spojovány. Zkratky: ARB, bakterie rezistentní vůči 

antibiotikům; ESBL, beta-laktamáza s rozšířeným spektrem. 

  



Tabulka 1. Kritické faktory určující úroveň rizika souvisejícího s bakteriemie rezistentními vůči 

antibiotikům (ARB) a geny antibiotické rezistence (ARG) v životním prostředí a 

Krok posuzování rizika Popis kroku Kritické faktory 

Identifikace nebezpečí (A) 
 
Je daná environmentální složka 
potenciálním zdrojem ARB a 
ARG? 

Identifikace ARB a ARG náležící do 
kontaminantního rezistomu, tj. 
které jsou výsledkem lidského 
působení 

Receptor vylučovaný lidmi nebo 
jinými živočichy 
Přechovává prostředí bakterie 
schopné se množit a horizontálně 
přenášet geny? 
Přichází environmentální složka do 
kontaktu, přímého nebo 
nepřímého, s člověkem (např. 
odpadní voda, zemědělská půda 
zavlažovaná odpadní vodou, 
městská divoká zvěř, rekreační 
oblasti apod.)? 

Charakterizace nebezpečí (B) 
 
Přechovává potenciální 
environmentální zdroj 
identifikovaný v (A) ARB 
schopné kolonizovat člověka, tj. 
vektory? 

Kvalitativní a/nebo kvantitativní 
hodnocení výskytu ARB schopných 
kolonizovat člověka a hodnocení 
potenciálních souvisejících 
nepříznivých účinků 

Jsou ARB schopny kolonizovat, 
množit se a napadat tkáně nebo 
orgány lidského těla? 
Jsou ARB schopny odolávat 
antibiotikům poslední volby nebo 
jsou multirezistentní (MDR)? 

Posuzování expozice (C) 
 
Jak pravděpodobná je 
kolonizace vektory 
identifikovanými v (B)? 

Kvalitativní a/nebo kvantitativní 
hodnocení pravděpodobnosti, že 
mohou vektory 
z environmentálních zdrojů někoho 
napadnout 

Je stupeň expozice zdroji 
identifikovanému v (A) velmi 
vysoký? 
Jsou bakterie identifikované v B: 
vysoce přenosné (potravinami, 
vodou, vzduchem, 
kontaminovanými předměty, 
z člověka na člověka, zvířaty), mají 
vysokou schopnost kolonizovat 
člověka, mají nízkou infekční 
dávku? 

Charakterizace rizika (D) 
 
Jak nebezpečné je? 
D = A × B × C 

Odhad nepříznivých účinků, které 
se pravděpodobně vyskytnou, na 
základě kombinace identifikace 
nebezpečí, charakterizace 
nebezpečí a posuzování expozice 

 

a Podle rámce WHO používaného pro účely bezpečnosti potravin 
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