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Uvod
 jeden z celosvétove nejrozsirengjSich klont podilejici se na
diseminaci antibiotickeé rezistence
lidé (nozokomialni infekce, UTIs)
prostifedi (COV, pfirodni vody)
zvirata (volne zijici, potravinova)

Produkce Rezistence k Rezistence k

fimbrii beta-laktamim fluorochinoloniim

fimH41

CTX-M-27 zadna

fimH22 CTX-M-14 zadna
fimH30 rdzna CTX-M zadna
C1 (H30R) fimH30 CTX-M-27 gyrA + parC

C2 (H30RXx) fimH30 CTX-M-15 gyrA + parC

Cile studie

1 Genomicka struktura

2 Fylogenetika

3 Asociace se zdroji

Obsah genu antibiotické
rezistence, virulence a
plazmidu ve sbirce.

Blizké skupiny izolatl zalozené
na fylogenetické pribuznosti.

Pritomnost urcitych genu a
plazmidd napfic riznymi
zdroji. Fylogenetika izolatu z
riznych zdroju.



Design projektu
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fylogeneticke stromy




Zaver

Dulezitost vyzkumu zaméreného na dfive neprozkoumané

casti svéta.
Vaznost globalni hrozby predstavované rezistentnimi

bakteriemi.
* Nejvice prevalentni
clades C1 a C2 zaroven
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« Sdruzeni vybranych

sublinii s epidemiologicky

relevantnimi Inck
plazmidy.
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