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ANOTACE  

Bakterie rodu Arcobacter jsou popsány od roku 1991 a patří mezi zoonotické potenciálně 

patogenní bakterie. Po mnoha letech došlo k reklasifikaci v rámci taxonomie Arcobacter-like 

species bakterií. O této problematice pojednává tato bakalářská práce. Cílem bylo na základě 

vědeckých publikací zaměřit se na Arcobacter spp. z historického hlediska, shrnout poznatky  

o současné taxonomii, charakterizovat aktuální druhy a popsat další změny, ke kterým došlo 

v posledních několika letech. 
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TITLE 

Changes in taxonomy of „Arcobacter-like species“ 

ANNOTATION 

Bacteria of the genus Arcobacter have been described since 1991 and they belong among the 

zoonotic potentially pathogenic bacterie. After many years, it was reclassified within the 

taxonomy of Arcobacter-like species. This bachelor deals with this issue. This aim of the work 

was to focus on Arcobacter spp. from a historical point of view, to summarize the findings on 

current taxonomy, to characterize current species and to describe other changes that have 

occurred in the last few years. 
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0. Úvod 
 

Tato práce je zaměřena na změny v taxonomii Arcobacter-like species.  Popisuje 

Arcobacter-like bakterie z historického hlediska a historické souvislosti spojené s touto 

skupinou mikroorganismů. Dále se zabývá bakteriemi Arcobacter spp. dle současné taxonomie 

a v neposlední řadě zmiňuje změny ve výskytu a patogenitě charakteristické pro dnešní 

zástupce. 

Arcobacter-like species jsou Gram-negativní malé zakřivené tyčinky, které se pohybují 

pomocí jednoho polárního bičíku. Tyto bakterie byly poprvé popsány v roce 1991 v rámci 

zařazení do rodu Arcobacter, čeledi Campylobacteraceae. Kvůli neustále přibývajícím druhům 

byla v roce 2017 vytvořena nová čeleď Arcobacteraceae, která zahrnuje rod Arcobacter  

a dalších 5 nově vytvořených rodů, a to rody Aliarcobacter, Poseidonibacter, Malaciobacter, 

Halarcobacter a Pseudarcobacter. Z důvodu nedávných taxonomických změn je v textu 

bakalářské práce uváděno již nově platné taxonomické označení druhů, navzdory tomu,  

že informace jsou v některých případech převzaty z literatury vydané ještě před přijetím těchto 

změn.   

Kmeny Arcobacter spp. jsou považovány za zoonotické patogeny spojené s lidskými 

enteritidami. První popsané druhy byly izolovány zejména z hospodářských zvířat, ze skotu, 

prasat, a především z drůbeže. Dále byly tyto druhy objeveny u lidí, v mléce a mléčných 

výrobcích, v zelenině, ve vodě a v současnosti se nejčastěji izolují z mořských plodů  

a mořských živočichů.  
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1. Historie a historické souvislosti Arcobacter-like species 
 

Arcobacter-like species byly poprvé izolovány v Belfastu ve Velké Británii roku 1977 

(Ellis et al., 1977). Samostatný rod Arcobacter byl navržen v roce 1991 (Vandamme and De 

Ley, 1991), kam byly také zařazeny bakterie označené jako „aerotolerantní kampylobaktery“ 

(Neill et al.,1979). Mezi tyto bakterie patřili Campylobacter cryaerophilus a Campylobacter 

nitrofigilis, které byly následně přejmenovány na Arcobacter cryaerophilus a Arcobacter 

nitrofigilis. V roce 1992 došlo k další reklasifikaci a rod byl rozšířen o druh s názvem 

Campylobacter butzleri, který byl následně přejmenován na Arcobacter butzleri. Ve stejný rok 

byl také popsán nový druh Arcobacter skirrowii (Collado and Figueras, 2011; Vandamme  

et al., 1992). V průběhu následujících let došlo k popsání dalších druhů a v roce 2018  

již bylo mezi Arcobacter-like species zařazeno asi 27 druhů: A. butzleri, A. cryaerophilus,  

A. nitrofigilis,A. skirrowii, A. cibarius, A. halophilus, A. mytili, A. thereius, A. marinus,  

A. defluvii, A. ellisii, A. molluscorum, A. trophiarum, A. venerupis, A. bivalviorum,  

A. anaerophilus, A. cloacae, A. suis, A. aquamarinus, A. ebronensis, A. lanthieri, A. pacificus, 

A. haliotis, A. lekithochrous, A. canalis, A. aquaticus a A. lacus (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

Počet druhů se však neustále rozšiřuje a dochází k častým reklasifikacím a změnám. K zásadní 

změně došlo v roce 2017, kdy byla provedena reklasifikace čeledi Campylobacteraceae,  

která byla dosud složena z rodů Arcobacter, Campylobacter a Sulfurospirillum. Bylo navrženo 

zažadit rod Arcobacter a rod Sulfurospirillum do nové čeledi. Byla vytvořena čeleď 

Arcobacteraceae a čeleď Sulfurospirillaceae (Waite et al., 2017). Nově vytvořená čeleď 

Arcobacteraceae nyní zahrnuje 6 rodů, a to včetně původního rodu Arcobacter. Arcobacter 

spp. jsou řazeni do těchto rodů na základě jejich fylogenetických a specifických vlastností 

(Chieffi et al., 2020). 
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2. Čeleď Campylobacteraceae 
 

Čeleď Campylobacteraceae po dlouhá léta zahrnovala rody Arcobacter, Campylobacter 

a také rod Sulfurospirillum. Dle klasifikace patřila do domény Bacteria, kmenu Proteobacteria, 

třídy Epsilonproteobacteria a řádu Campylobacterales (Busse, 2011). To se však v rámci 

rozsáhlé reklasifikace změnilo. V současné době čeleď Campylobacteraceae, stejně jako čeleď 

Arcobacteraceae a Sulfurospirillaceae, patří do domény Bacteria, kmenu Campylobacterota, 

třídy Campylobacteria a řádu Campylobacterales (Chieffi et al., 2020; Waite et al., 2017). 

Zástupci této čeledi jsou pohyblivé, Gram-negativní, zakřivené až spirálovité tyčinky,  

které netvoří spory (Score and Phillips, 2015). Jednotlivé druhy rostou za mikroaerobních, 

anaerobních i aerobních podmínek při teplotě 25-42 °C. Bakterie čeledi Campylobacteraceae 

žijí volně v přírodě, ale také se přirozeně vyskytují u zvířat, například u dobytka, ptáků a plazů. 

U lidí jsou schopny kolonizovat ústní dutinu, žaludek, střeva nebo reprodukční ústrojí 

(Lastovica et al., 2014). 

 

2.1. Rod Campylobacter 
 

2.1.1. Historie 

 

První zmínky o onemocnění vyvolané Campylobacter spp. pochází z roku 1913,  

kdy McFaydean a Stockman objevili zakřivený mikroorganismus, který způsobil potrat u ovcí 

a skotu. Až do roku 1919 neměla tato bakterie pojmenování, dokud Smith a Taylor 

nevyizolovali stejný mikroorganismus z bovinních plodových tekutin. Tento mikroorganismus 

poté pojmenovali Vibrio fetus. V roce 1973 Véron a Chatelain navrhli vytvoření nového rodu 

Campylobacter a navrhli reklasifikaci Vibrio fetus na Campylobacter fetus. Od počátku  

20. století byl C. fetus klasifikován jako veterinární patogen a původce infekcí krevního řečiště 

u lidí. Avšak až počátkem 80. let bylo prokázáno onemocnění gastrointestinálního traktu 

způsobené kampylobaktery. V dnešní době je nejvýznamnějším druhem rodu C. jejuni,  

který způsobuje bakteriální gastroenteritidy u lidí. Celosvětový výskyt je vyšší než u dalších 

známých patogenních mikroorganismů, mezi které patří např. Escherichia coli, Salmonella spp.  

nebo Shigella spp. (Costa and Iraola, 2019). 
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2.1.2.  Charakteristika  

 

Buňky rodu Campylobacter jsou štíhlé, zakřivené tyčinky ve tvaru spirály (mohou mít 

až čtyři „stočení“), které dosahují šířky 0,2-0,5 µm a délky 0,5-5 µm. Při vystavení bakterie 

nepříznivým podmínkám se buňky vyskytují v kokoidním tvaru (Donnison and Ross, 2014). 

Někdy se také objevují ve tvaru písmene S nebo ve tvaru křídla. Tato konformace se vyskytuje, 

když dvě buňky vytvoří krátké řetězce. Bakterie rodu Campylobacter se pohybují pomocí 

jednoho polárního bičíku, který se vyskytuje na jednom nebo obou koncích buňky. Jejich pohyb 

se podobá pohybu vývrtky (Vandamme et al., 2015). Výjimku tvoří Campylobacter gracilis, 

který je nepohyblivý a Campylobacter showae, jehož buňky mají na povrchu bičíků více 

(Donnison and Ross, 2014).  Všechny bakterie tohoto rodu jsou extrémně náročné organismy, 

které nejlépe rostou na bohatých kultivačních médiích při optimální růstové teplotě v rozmezí 

35-42 °C (Gunther and Chen, 2009). Energii získávají z meziproduktů metabolizace 

aminokyselin nebo trikarboxylových kyselin. Sacharidy tyto bakterie nezkvašují ani neoxidují. 

Kampylobaktery jsou mikroaerofilní bakterie, které vyžadují pro svůj růst nízké koncentrace 

kyslíku. Jejich optimální růst je v mikroaerobní atmosféře s obsahem 5 % kyslíku, 10 % oxidu 

uhličitého a 85 % dusíku (Donnison and Ross, 2014).  

 

2.1.3. Zástupci 

 

Rod Campylobacter se skládá z 32 oficiálně popsaných druhů a 9 poddruhů,  

a to C. avium, C. blaseri, C. canadensis, C. coli, C. concisus, C. corcagiensis, C. cuniculorum, 

C. curvus, C. fetus subsp. plod, C. fetus subsp. venerealis, C. fetus subsp. testudinum,  

C. geochelonis, C. gracilis, C. helveticus, C. hepaticus, C. hominis, C. hyointestinalis subsp. 

hyointestinalis, C. hyointestinalis subsp. lawsonii, C. iguaniorum, C. insulaenigrae, C. jejuni 

subsp. jejuni, C. jejuni subsp. doylei, C. lanienae, C. lari subsp. lari, C lari subsp. concheus,  

C. mucosalis, C. ornithocola, C. peloridis, C. pinnipediorum subsp. pinnipediorum,  

C. pinnipediorum subsp. caledonicus, C. rectus, C. showae, C. sputorum, C. subantarcticus,  

C. troglodytis, C. upsaliensis, C. ureolyticus a C. volucris. Tyto druhy se shlukují  

do 5 samostatných fylogenetických skupin (viz Obrázek 1). Všechny skupiny obsahují 

patogenní zástupce, což zdůrazňuje klinický význam celého rodu (Costa and Iraola, 2019). 
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Obrázek 1 – Zařazení druhů rodu Campylobacter do 5 fylogenetických skupin  

(Costa and Iraola, 2019) 

 

2.1.4. Výskyt kampylobakterů 

 

Bakterie rodu Campylobacter se běžně vyskytují ve střevním traktu teplokrevných 

zvířat. Na člověka se mohou přenášet konzumací kontaminovaných potravin a vody, včetně 

syrového mléka, masných výrobků a syrového masa. Ke kontaminaci syrového masa dochází 

nejčastěji během porážky zvířat (Nisar et al., 2018). Zdrojem bývá drůbeží maso od nosnic, 

krůt, pštrosů, kachen a brojlerů, krepelčí a koroptví maso nebo drůbeží výrobky (Igwaran  

and Okoh, 2019; Zendehbad et al., 2013). 
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2.1.5. Patogeneze kampylobakterů 

 

Campylobacter spp. způsobují nejvíce bakteriálních alimentárních onemocnění  

na světě, u lidí především gastroenteritidy (Epps et al., 2013).  Bylo hlášeno, že jsou detekovány 

ve větším množství při průjmových infekcí u lidí, než jakýkoliv jiný enterický patogen  

a k infikování hostitele stačí méně než 100 buněk (Otigbu et al., 2018). Mezi nejčastější 

zástupce způsobující tato onemocnění patří druhy Campylobacter jejuni a Campylobacter coli, 

které mají schopnost kolonizovat hostitele a přežívat v nejrůznějších živočišných druzích, 

přičemž jejich detekce není vůbec snadná. Jejich značná rezistence na antibiotika jim umožňuje 

odolávat antibakteriální terapii (Epps et al., 2013). S vysokou rezistencí kampylobakterů 

souvisí významný faktor, a to tvorba biofilmu, která umožňuje bakteriím odolávat nepříznivým 

vlivům prostředí, antibiotikům a dalším faktorům, které by za normálních okolností  

byly pro ně letální (Gunther and Chen, 2009). Biofilmy jsou definovány jako extracelulární 

polymerní matrice, které mohou adherovat k sobě navzájem, k povrchům nebo na rozhraní fází. 

Jejich vývoj probíhá v pěti koordinovaných po sobě jdoucích fázích. V první fázi dochází 

k reverzibilnímu připojení bakteriálních buněk k povrchu, kterou následuje fáze nevratného 

připojení. Dále dochází k tvorbě mikrokolonií biofilmu, zrání biofilmu a nakonec k oddělení 

buněk a disperzi. Zásadní děj pro tvorbu biofilmu je adheze, která spojuje první a druhou fázi 

a končí nevratnou adhezí buněk k substrátu. Schopnost tvorby biofilmu má především 

Campylobacter jejuni, který může vytvářet jednodruhové biofilmy na inertních površích  

nebo může přežívat v multidruhových biofilmech. Biofilmy C. jejuni byly také popsány ve třech 

formách v kapalné kultuře při 30 a 37 °C. První formu tvoří buňky připojené k inertním 

povrchům. Ve druhé formě se tvoří agregáty buněk, které plavou v kapalině a ve třetí formě 

dochází k tvorbě pelikul buněk, které rostou na rozhraní mezi plynem a kapalinou. C. jejuni 

může také tvořit biofilmy na skle, plastu a nitrocelulózové membráně (Sulaeman et al., 2010). 

Patogeneze rodu Campylobacter je složitá a stále nedostatečně pochopená. Je však 

známo, že s patogenitou kampylobakterů souvisí faktory virulence, které napomáhají 

mikroorganismům vyhnout se obraně hostitele a tím způsobit onemocnění. Mezi mechanismy 

virulence patří chemotakticky řízená buněčná motilita zprostředkovaná bičíky, bakteriální 

adheze, invaze do hostitelské buňky a tvorba toxinů. Dále se na patogenitě podílejí další faktory 

jako např. antigeny, mechanismy využití železa a reakce na oxidační a environmentální stres 

(Igwaran and Okoh, 2019; Kreling et al., 2020). 

Velmi významnými faktory patogenity jsou také různé geny. Motilita bakteriálních 

buněk je zprostředkovaná koordinací genů flaA a flhA, které jsou nezbytné pro průchod 
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prostředím žaludku a střev, kde bakterie Campylobacter produkuje na buněčném povrchu 

proteiny cadF, docA, racR, virB11, ciaB a iam geny, které podporují adherenci a napadání 

intestinálních epiteliálních buněk. Bakterie mohou také vylučovat několik cytotoxinů 

kódovaných geny cdtA, cdtB, cdtC a wlaN, které přispívají k rozvoji onemocnění. Kromě toho 

je C. jejuni schopen produkovat enzym superoxiddismutáza kódovaný genem sodB,  

který katalyzuje štěpení superoxidových radikálů a je jedním z hlavních bakteriálních 

obranných mechanismů proti oxidačnímu stresu (Wieczorek et al., 2018). 

Bakterie rodu Campylobacter se podílejí na různých lidských systémových infekcích, 

mezi které patří endokarditida, neonatální sepse, pneumonie, infekce krevního řečiště, akutní 

kolitida a akutní apendicitida. Mezi další významné postinfekce způsobené kampylobaktery lze 

zařadit závažnou demyelinizační neuropatii, Guillain-Barrého syndrom (GBS)  

a Miller-Fisherův syndrom (MFS). Onemocnění způsobené kampylobaktery se označuje  

jako kampylobakterióza, kterou způsobují především již zmíněné druhy C. jejuni a C. coli 

(Igwaran and Okoh, 2019; Kovalenko et al., 2013). Choroba postihuje hlavně děti do 5 let, 

starší pacienty, lidi s oslabenou imunitou, pacienty s hemoglobinopatií a pacienty trpící 

zánětlivým onemocněním střev. Nemoc se projevuje silným vodnatým nebo krvavým průjmem, 

extrémně vysokými horečkami, velkým úbytkem hmotnosti a silnými břišními křečemi,  

které trvají v průměru asi 6 dní (Igwaran and Okoh, 2019; Reddy and Zishiri, 2018). 

 

 

2.2. Rod Sulfurospirillum 
 

Rod Sulfurospirillum po dlouhá léta patřil do čeledi Campylobacteracea. Nyní patří  

do samostatné čeledi Sulfurospirillaceae (Waite et al., 2017). Většina dosud izolovaných 

zástupců tohoto rodu je mikroaerofilního metabolismu. Jedná se o mírně zakřivené, středně 

velké tyčinky o průměru 0,3-0,5 µm a délce 2-5 µm s optimem růstu mezi 26-33 °C.  

Tyto bakterie jsou pohyblivé stejně jako bakterie čeledi Campylobacteraceae. Tento rod 

zahrnuje S. alkalitolerans, S. arcachonense, S. arsenophilum, S. barnesii, S. cavolei,  

S. deleyianum, S. halorespirans, S. multivorans, a S. carboxydovorans (Goris and Diekert, 

2016). Jedná se o volně žijící a metabolicky všestranné bakterie, mnozí zástupci jsou známy 

svou schopností metabolizovat toxické nebo pro životní prostředí škodlivé sloučeniny, mezi 

které patří například sloučeniny arsenu nebo selenu (Kruse et al., 2018). Dalšími škodlivými 

látkami mohou být dusičnany nebo sloučeniny síry (Goris and Diekert, 2016). 

Rozmanitost růstových substrátů, která zahrnuje velký počet toxických sloučenin, 

umožňuje mnoha druhům Sulfurospirillum prospívat ve znečištěných prostředích, což se odráží 
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v přítomnosti těchto bakterií na mnoha kontaminovaných místech. Oblasti, ve kterých se tyto 

mikroorganismy často vyskytují jsou ropou kontaminovaná místa, ropná pole, čistírny 

odpadních vod a mořské prostředí (Goris and Diekert, 2016; Kruse et al., 2018). 
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3. Čeleď Arcobacteraceae 
 

3.1. Historie vzniku 
 

Od popisu rodu Arcobacter v roce 1991 bylo do roku 2018 popsáno asi 27 druhů,  

i přestože vykazovaly některé druhy podobnost 16S rRNA pod 95 %, což je mezní hodnota, 

která obvykle odděluje druhy patřící do různých rodů. V posledních letech se počet druhů rodu 

výrazně zvýšil. Tento přírůstek byl způsoben různými faktory, jako je použití nových 

molekulárních nástrojů, nových metodik pro izolaci těchto bakterií nebo také vzorkování 

nových prostředí. Díky těmto faktorům byly v laboratořích izolovány nové druhy Arcobacter,  

které navíc vykazovaly širokou škálu podobností genů 16S rRNA (Pérez-Cataluňa et al., 

2018a). V posledních letech však došlo k několika taxonomickým změnám a různým 

reklasifikacím (Waite et al., 2017). Vzhledem k neustále se objevujícím novým druhům rodu 

Arcobacter a snaze v rámci širší reorganizace taxonomie založit nový kmen 

Epsilonbacteraeota, který by zahrnoval jak Epsilonproteobacteria, tak Deltaproteobacteria, 

byla v roce 2017 navržena nová čeleď Arcobacteraceae (On et al., 2020; Waite et al., 2017).  

V roce 2018 Pérez-Cataluña et al.  zveřejnili studii, kdy cílem bylo přehodnotit taxonomii rodu 

Arcobacter pomocí informací získaných sekvenací genomů 57 kmenů a analýzy multilokusové 

sekvence (Chieffi et al., 2020; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Na základě získaných výsledků 

autoři navrhli rozdělení současného rodu Arcobacter do 7 různých taxonomických celků: 

Arcobacter, Aliiarcobacter, Pseudarcobacter, Halarcobacter, Malaciobacter, Poseidonibacter 

a Arcomarinus. Rod Arcomarinus však dodnes nebyl schválen jako validovaný rod čeledi 

Arcobacteraceae (Chieffi et al., 2020). Později byl druh Aliiarcobacter dle korekcí upraven  

na rod s názvem Aliarcobacter (Pérez-Cataluña et al., 2019a).  

 

3.2. Charakteristika arkobakterů 
 

Arkobaktery jsou malé zakřivené Gram-negativní tyčinky, které se často vyskytují  

ve spirálovité formě nebo jsou zakřivené do tvaru S. Jsou 0,2-0,9 mm široké a 0,5-3 mm dlouhé 

(Ferreira et al., 2015). Tyto mikroorganismy vykazují charakteristický pohyb kolem jejich 

vlastní osy, který je znám jako vývrtkovitý pohyb (Jiménez-Guerra et al., 2020). Pohyb  

je zajištěn pomocí polárních bičíků (Ferreira et al., 2015).  

Tyto bakterie mohou růst v médiích obohacených krví, ale také v mnoha dalších 

(Jiménez-Guerra et al., 2020).  Rostou v koncentracích kyslíku v rozmezí 0-20 % O2  

a při teplotách 5-37 °C, i když některé kmeny mohou růst při 42 °C. Některé kmeny mohou 
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přežívat v koncentraci až 7 % NaCl a také v přítomnosti těžkých kovů (Wesley, 2014).  

Arcobacter-like species jsou úzce spjaté s rodem Campylobacter. Hlavní rozdíly  

mezi arkobaktery a kampylobaktery spočívají ve zvýšené toleranci vůči kyslíku a schopnosti 

růst při nižších teplotách (Jiménez-Guerra et al., 2020). 

 

3.3. Izolace a výskyt arkobakterů 
 

Arcobacter-like species představují volně žijící organismy, které se nacházejí především 

ve vodním prostředí. Často se vyskytují v ústí řek, říčních vodách, odpadních vodách, vodních 

kanálech nebo také v mořské vodě (Laishram et al., 2016).  Můžeme je však izolovat také 

z humánních vzorků stolice. Některé tyto bakterie byly izolovány od pacientů trpících 

průjmovým onemocněním (Houf and Stephan, 2007). První arkobakter Aliarcobacter 

cryaerophilus byl izolován z potracených hospodářských zvířat, zejména skotu a prasat 

(Wesley, 2014). Následně byly také druhy Arcobacter spp. izolovány z kořenů, vody, zeleniny, 

mléčných výrobků a zejména z drůbežího, hovězího nebo vepřového masa (Collado  

and Figueras, 2011; Wesley, 2014). V posledních letech přibývá členů, kteří byli izolování 

z mořských plodů, měkkýšů, mlžů nebo mušlí v mořských oblastech (Laishram et al., 2016).  

 

3.3.1. Metody identifikace  

 

Identifikace Arcobacter spp. na základě fenotypových vlastností je obtížná, a to zejména 

proto, že je lze snadno zaměnit s kampylobaktery. Postupně to vedlo k návrhu použít 

k identifikaci Arcobacter-like species různé molekulárně-biologické detekční a identifikační 

metody, mezi které patří např. konvenční PCR, multiplexní PCR (m-PCR), real-time PCR  

(RT-PCR), polymorfismus délky restrikčních fragmentů (RFLP), denaturační gradientova 

gelová elektroforéza (DGGE), fluorescenční hybridizace in situ (FISH) a hmotnostní 

spektrometrie s matricí asistovanou laserovou desoprcí/ionizací (MALDI-TOF MS). Většina 

metod založených na PCR se zaměřuje na identifikaci rodu nebo na identifikaci pouze 

některých druhů – a to zejména Al. butzleri, Al. cryaerophilus a jejich kmeny. PCR se používá 

také na identifikaci domnělých genů virulence Arcobacter-like species. Na Obrázku 2 lze vidět 

PCR záznam, který zobrazuje vybrané geny virulence Arcobacter spp. (Sekhar et al., 2017).  
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Obrázek 2 – PCR záznam – identifikace vybraných genů virulence Arcobacter spp.,  

M – DNA marker, 1-6 – pozitivní kontrola 6 genů virulence, 7 – negativní kontrola,  

8-19 – jednotlivé kmeny arkobakterů (Sekhar et al., 2017) 

 

3.4. Patogeneze arkobakterů 
 

Arcobacter spp. jsou bakterie schopné přežít v nepříznivých podmínkách (Ferreira  

et al., 2015). Tyto mikroorganismy se řadí mezi zoonotické patogeny, které pocházejí 

především z potravy a vody (Zambri et al., 2019). Kromě těchto znaků tyto bakterie vykazují 

zvýšenou rezistenci proti antibiotikům spolu s vysokou multirezistencí, konkrétně na některá 

z antibiotik doporučovaných pro léčbu humánních infekcí způsobených bakteriemi rodu 

Campylobacter, jako jsou erythromycin a ciprofloxacin (Ferreira et al., 2015; Ferreira et al., 

2014). 

Doposud bylo známo jen málo informací o mechanismech patogenity těchto bakterií, 

proto v současné době zůstává patogenní potenciál nejasný (Douidah et al., 2012; Ramees  

et al., 2017). Pouze několik studií se pokusilo prozkoumat patogenní mechanismy  

Arcobacter-like species. Studie buněčných kultur živočišného a lidského původu in vitro 

odhalily, že Arcobacter spp. může přilnout k eukaryotickým buňkám, napadnou je a produkovat 

toxiny, což vede k poškození hostitelských buněk. Adhezivní vlastnosti a invaze bakterií  

do hostitelských buněk jsou důležité parametry pro úspěšnou kolonizaci a vznik infekce, 

přičemž nejčastějšími pozorovanými účinky byla toxicita a adherence (Ramees et al., 2014).  

Některé druhy jsou považovány za patogenní, a to Al. butzleri, Al. cryaerophilus  

a Al. skirrowii (Ferreira et al., 2014). Některé zdroje uvádí ještě čtvrtý mikroorganismus  

Al. thereius, vyskytující se v lidské populaci (Jiménez-Guerra et al., 2020). V roce 2002  

byly druhy Al. butzleri a Al. cryaerophilus klasifikovány Mezinárodní komisí  

pro mikrobiologickou specifikaci potravin jako „vážně nebezpečné bakterie pro lidské zdraví“ 



 

 22 

(Brückner et al., 2020). Uvedené bakterie jsou často spojovány s různými onemocněními,  

jako je gastroenteritida, bakteremie a sepse u lidí, mastitida, průjem, potrat a další poruchy 

reprodukce u zvířat. Gastroenteritida je charakterizovaná dlouhodobým vodnatým průjmem  

a břišními křečemi (Zambri et al., 2019). 

 

3.4.1. Geny virulence 

 

Vzhledem k tomu, že Arcobacter-like species mají velmi podobné fylogenetické 

vlastnosti s Campylobacter spp., shodují se i ve většině genů virulence, které jsou 

identifikovány nejčastěji pomocí PCR metody. Mezi tyto geny patří cadF, ciaB, cj1349, hecA, 

hecB, irgA, mviN, pldA a tlyA. Tyto geny byly nalezeny u Al. butzleri, Al. cryaerophilus a Al. 

skirrowii (Douidah et al., 2012). Každý gen má svou specifickou schopnost spojenou 

s virulencí. CadF a cj1349 jsou kódující proteiny, které vážou fibronektin a podporují vazbu 

bakterie na střevní buňku. CadF navíc indukuje internalizaci bakteriálních buněk pomocí 

schopnosti aktivovat GTPázy. CiaB je invazivní gen, hecA patří do skupiny vláknitých 

hemaglutininů a gen hecB kóduje protein, který aktivuje hemolyzin. MviN gen kóduje protein 

vnitřní membrány, který je potřebný pro biosyntézu peptidoglykanů. PldA kóduje fosfolipázu 

A vnější membrány, která je spojená s lýzou erytrocytů a tlyA je kódující gen pro hemolyzin 

(Douidah et al., 2012; Sekhar et al., 2017). 

 

3.5. Aktuální taxonomie čeledi Arcobacteraceae 
 

Čeleď Arcobacteraceae je zařazena do domény Bacteria, kmenu Campylobacterota, 

třídy Campylobacteria a řádu Campylobacterales. V současné době zahrnuje 6 rodů, mezi které 

patří rod Arcobacter, Aliarcobacter, Halarcobacter, Malaciobacter, Poseidonibacter  

a Pseudarcobacter. Byl navržen také nový rod Arcomarinus, ale jeho oficiální zařazení zatím 

nebylo potvrzeno (Khan et al., 2020; Chieffi et al., 2020). Schéma rozdělení taxonomie  

lze vidět na Obrázku 3.  
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Obrázek 3 – Schéma taxonomie čeledi Arcobacteraceae (upraveno dle Khan et al., 2020) 
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Rozdělení Arcobacter spp.  do klastrů 

 

Autoři, kteří popsali novou taxonomii čeledi Arcobacteraceae rozdělili také Arcobacter 

spp. do 4 monofyletických shluků tzv. klastrů. Toto rozdělení provedli na základě fylogenetické 

analýzy jaderného genomu. Tento genom se skládal z 286 genů, které reprezentovali různé 

kmeny Arcobacter-like species. Schéma rozdělení Arcobacter spp. do klastrů lze vidět  

na Obrázku 4. Klastr 1 zahrnuje bakterie, které mají podobné vlastnosti a patří do rodu 

Aliarcobacter. Klastr 2 odpovídá rodu Pseudarcobacter, klastr 3 Malaciobacter a do klastru 4 

byly zařazeni členové patřící do rodu Halarcobacter (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

 

Obrázek 4 – Dendogram rozdělující Arcobacter spp. do klastrů (Pérez-Cataluňa et al., 2018a) 

 

Aktuální rody a druhy čeledi Arcobacteracea 

 

V rodě Arcobacter zůstali z původních 27 druhů 3 zástupci, a to Arcobacter nitrofigilis, 

Arcobacter lacus a Arcobacter haliotis.  Do rodu Aliarcobacter bylo zařazeno 9 validních 

druhů: Aliarcobacter butzleri, Aliarcobacter cibarius, Aliarcobacter cryaerophilus, 

Aliarcobacter faecis, Aliarcobacter lanthieri, Aliarcobacter skirrowii, Aliarcobacter thereius, 

Aliarcobacter trophiarum, Aliarcobacter vitoriensis a 3 nevalidních druhy: Aliarcobacter 

hispanicus, Aliarcobacter miroungae a Aliarcobacter porcinus. Rod Pseudarcobacter zahrnuje 

8 druhů, a to Pseudarcobacter aquimarinus, Pseudarcobacter cloacae, Pseudarcobacter 

defluvii, Pseudarcobacter ellisii, Pseudarcobacter suis, Pseudarcobacter acticola, 
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Pseudarcobacter caeni a Pseudarcobacter venerupis. Mezi uznávané zástupce rodu 

Halarcobacter patří Halarcobacter anaerophilus, Halarcobacter bivalviorum a Halarcobacter 

ebronensis. Do rodu Halarcobacter dále patří 3 nevalidní zástupci, a to Halarcobacter 

mediterraneus, Halarcobacter ponticus a Halarcobacter salis. Rod Malaciobacter obsahuje 6 

validních druhů. Patří mezi ně Malaciobacter canalis, Malaciobacter halophilus, 

Malaciobacter marinus, Malaciobacter molluscorum, Malaciobacter mytili, a Malaciobacter 

pacificus. Dále do tohoto rodu patří ještě 2 nevalidní druhy Malaciobacter neptunis  

a Malaciobacter viscosus (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Mezi rod Poseidonibacter patří 3 

zástupci, a to Poseidonibacter antarcticus, Poseidonibacter lekithochrous a Poseidonibacter 

parvus (Pérez-Cataluňa et al., 2018a; Kim et al., 2021). Přehled současných rodů a druhů lze 

vidět na Obrázku 5. 

 

Obrázek 5 – Schéma aktuálních rodů a druhů čeledi Arcobacteraceae (upraveno dle  

Pérez-Cataluňa et al., 2018a) 
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3.5.1. Rod Arcobacter 

 

Rod Arcobacter zahrnuje bakterie, které využívají jako zdroj uhlíku organické látky  

a aminokyseliny, nikoliv však sacharidy. Redukují dusičnany na dusitany a pro svůj růst 

vyžadují přítomnost NaCl. K jejich růstu dochází při teplotách 10-35 °C, ale ne při teplotě  

42 °C. Nerostou v přítomnosti 1 % glycinu, 0,05 % safraninu, 1 % oxgallu  

nebo 0,04 % 2,3,5-trifenyltetrazoliumchloridu. Jsou pozitivní na oxidázu a katalázu, negativní 

na fosfatázu a sulfatázu. V současné době po rozsáhlé reklasifikaci taxonomie, která byla 

provedena v roce 2018 tento rod zahrnuje bakterie Arcobacter nitrofigilis, Arcobacter lacus 

a Arcobacter haliotis (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Arcobacter nitrofigilis 

Tento druh byl porvé popsán jako Campylobacter nitrofigilis v roce 1983. V roce 1991 

byl nazván Arcobacter nitrofigilis a toto pojmenování mu zůstalo až do dnes i přes výrazné 

taxonomické změny. Název dostal pro svou schopnost vázat dusík. Byl nalezen a izolován 

z kořenů rostlin Spartina alterniflora Loise rostoucích ve slaných močálech na východním 

pobřeží Kanady. Buňky této bakterie, které lze vidět na Obrázku 6, se vyznačují tvarem 

zahnutého luku o šířce 0,2-0,9 µm a délce 1-3 µm. Jejich optimální růstová teplota je 30 °C. 

K růstu dochází za mikroaerofilních podmínek s kyslíkem jako terminálním akceptorem 

elektronů. Za anaerobních podmínek je nutný přídavek fumarátu nebo aspartátu, nikoliv však 

dusičnanu. Přítomnost dusičnanů je pro A. nitrofigilis inhibiční. Tento mikroorganismus  

je chemoorganotrofní, jako zdroj uhlíku využívá organické kyseliny a aminokyseliny. Je citlivý 

na ATB cefalotin a kyselinu nalidixovou, naopak je rezistentní k vankomycinu. A. nitrofigilis 

je fylogeneticky zajímavý pro svůj životní styl, žije v symbióze v mořském prostředí, na rozdíl 

od jiných druhů Arcobacter-like species, které jsou spojovány spíše s teplokrevnými živočichy 

a bývají patogenní (Pati et al., 2010). 
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Obrázek 6 – Buňky Arcobacter nitrofigilis (Pati et al., 2010) 

 

Arcobacter lacus 

A. lacus je mírně zakřivená tyčinka o délce 1,5-1,8 µm a šířce 0,2-0,3 µm,  

která byla izolovaná v roce 2014 ze sekundárně vyčištěné odpadní vody ve Španělsku.  

Tato bakterie je nejčastěji kultivována na krevním agaru, a to při teplotě 20 °C po dobu  

48 hodin. Kolonie jsou béžové až šedobílé o průměru 2-4 mm. Nevytváří pigmenty  

ani hemolýzu. Dále dobře roste na krevním agaru při 22-25 °C, v přítomnosti kyslíku při 30 °C  

a 37 °C, za anaerobních podmínek při 30 °C a za mikroaerobních podmínek při teplotách 30, 

37 a 42 °C. K růstů nedochází za anaerobních podmínek při teplotách 37 a 42 °C a za aerobních 

podmínek při 42 °C (Pérez-Cataluňa et al., 2019b). 

 

Arcobacter haliotis 

Tento druh byl izolován ze střev mořského šneka druhu Haliotis gigantea,  

který byl nalezen ve městě Owase v Japonsku. A. haliotis je přibližně 0,5-0,8 µm široký  

a 0,8-2,0 µm dlouhý. Na mořském agaru po třech dnech inkubace při 25 °C vyrůstá v bílých 

koloniích o průměru 1 mm. Roste za aerobních a mikroaerobních podmínek v rozmezí teplot 

10-25 °C, nikoliv však při 4, 30, 37 a 42 °C. Při teplotě 10 °C vykazuje jen velmi slabý růst. 

Dále roste v přítomnosti 2-5 % NaCl, 0,01 % TTC, 0,05 % safraninu a 0,1 % deoxycholátu 

sodného. K růstu nedochází na CCDA, minimálním agaru, MacConkeyho agaru nebo na médiu 

s obsahem 1 % glycinu. Vykazuje pozitivní aktivitu na oxidázu, katalázu a ureázu, redukuje 

dusičnany na dusitany a je citlivý na cefoperazon (Tanaka et al., 2017).  
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3.5.2. Rod Aliarcobacter 

 

Tento rod vznikl v roce 2018 při vytvoření nové čeledi Arcobacteraceae. Zástupci jsou 

chemoorganotrofní organismy, kteří jsou pozitivní na oxidázu, katalázu a neprodukují 

fluorescenční pigmenty. Dobře rostou v rozmezí teplot 15-42 °C.  Nerostou v přítomnosti 4 % 

NaCl. Některé druhy mohou růst na médiu s obsahem 0,05 % safraninu nebo 1 % oxgalu 

(Chieffi et al., 2020; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Aliarcobacter butzleri 

Aliarcobacter butzleri je nejběžnějším druhem rodu Aliarcobacter, který byl izolován 

z nejrůznějších zdrojů. Je to aerotolerantní bakterie, popsána v roce 1991 (Müller et al., 2020). 

V roce 2018 byl tento druh v rámci rozsáhlé reklasifikace rodu Arcobacter přeřazena do rodu 

Aliarcobacter, Od té doby nese pojmenování Aliarcobacter butzleri (Pérez-Cataluňa et al., 

2018a). Buňky tohoto druhu zobrazené na Obrázku 7 jsou 0,2-0,4 µm široké a 1-3 µm dlouhé 

(Chieffi et al., 2020). Roste v širokém rozmezí teplot 15-42 °C, jak na MacConkeyho, tak na 

krevním agaru za aerobních a anaerobních podmínek (Simmons and Gibson, 2012). Na KA 

vytváří kulaté a bělavé kolonie o průměru 2-4 mm, které lze vidět na Obrázku 8. Kromě 

obecných charakteristik rodu mají buňky Al. butzleri slabou katalázovou aktivitu a mohou růst 

v přítomnosti 8 % glukózy. Všechny jeho kmeny redukují dusičnany (Chieffi et al., 2020). 

Tento druh byl izolován z mnoha zdrojů. Jedná se například o izolaci z masa živočišného 

původu jako je drůbeží, vepřové a hovězí maso, z vodních zdrojů nebo klinických vzorků (Šilha 

et al., 2017, Müller et al., 2020). Některé zdroje také uvádí výskyt této bakterie v zelenině, 

měkkýších, mléce a mléčných výrobcích, což naznačuje schopnost přizpůsobit se širokému 

spektru ekologických podmínek (Chieffi et al., 2020; Müller et al., 2020).  

Nejpravděpodobnější způsob přenosu bakterie na člověka a zvířata je konzumace 

kontaminovaných potravin nebo vody. Jelikož Al. butzleri byl nalezen v ústní dutině koček  

je kontakt s domácími zvířaty dalším možným způsobem přenosu na člověka.  

Tento mikroorganismus není jen vznikajícím potravinovým a zoonotickým patogenem,  

ale je také považován za vážné nebezpečí pro lidské zdraví (Müller et al., 2020).  Al. butzleri 

společně s Al. cryaerophilus, Al. skirrowii a Al. thereius jsou považováni za lidské patogeny 

(Chieffi et al., 2020). Al. butzleri je druh nejčastěji se vyskytující u lidí, způsobující 

gastroenteritidu a bakteremii, přičemž nejvíce převládajícím příznakem je přetrvávající vodnatý 

průjem. Způsobuje však méně krvavý a akutní průjem než taxonomicky související 

Campylobacter jejuni. Uvádí se také, že je čtvrtým nejčastějším patogenem nalézajícím  
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se v humánních vzorcích stolice (Ferreira et al., 2014; Chieffi et al., 2020). Možná závažnost 

nemoci a ochrana symptomů může vyžadovat antibiotickou léčbu, kterou může komplikovat 

multirezistence kmenů toho druhu na antibiotika (Chieffi et al., 2020). U zvířat může způsobit 

enteritidu a aborty (Arias et al., 2011).  

 

 

Obrázek 7 – Aliarcobacter butzleri v elektronovém mikroskopu  

(Fernández and Jaramillo, 2016) 

 

 

Obrázek 8 – Aliarcobacter butzleri na krevním agaru (Fernández and Jaramillo, 2016) 

 

Aliarcobacter cibarius 

Tento zástupce byl poprvé izolován v Belgii v roce 2002 z kůže jatečně upravených těl 

brojlerů (Houf et al., 2005). Bakterie byla poprvé popsána v roce 2005 jako Arcobacter cibarius 

a od roku 2018, kdy byla vytvořena nová čeleď a došlo k reklasifikaci druhů nese název 

Aliarcobacter cibarius (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Mikroorganismus je 1,5 µm dlouhý  

a 0, 5 µm široký. Nejčastěji je kultivován na KA za mikroaerobních podmínek po dobu  
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72 hodin a teplotě 28 °C. Vzniklé kolonie jsou bělavé, hladce zaoblené s hladkými okraji  

o průměru asi 2 mm. Není pozorována žádná hemolýza a tento druh není pozitivní  

na ureázu. Na selektivním agaru pro arkobaktery tvoří tyto kmeny průsvitné až neprůhledné, 

hladce zaoblené kolonie o průměru 1-2 mm. K růstu nedochází za mikroaerobních podmínek  

při 42 °C a za aerobních podmínek při 37 °C (Houf et al., 2005). Přestože Al. cibarius  

byl izolován z potravinářských zvířat, nebyl dosud tento kmen spojen s onemocněním  

u člověka (Wesley, 2014). 

 

Aliarcobacter thereius 

Al.thereius byl poprvé popsán v roce 2009 jako Arcobacter thereius a v roce 2018  

byl přejmenován na Aliarcobacter thereius (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Tento druh  

byl izolován z kachen a z vnitřních orgánů potracených selat. Nejčastější výskyt této bakterie 

je u zdravých prasat. Ačkoliv byl tento druh izolován z živočišných zdrojů o jeho chování není 

známo příliš informací (Rovetto et al., 2017). Jeho buňky jsou 2,5 µm dlouhé a 0,5 µm široké. 

Na KA a selektivním agaru pro arkobaktery se chová stejně jako Al. cibarius. Neroste  

za mikroaerobních a aerobních podmínek při teplotě 37 °C, na půdě obsahující kasein  

a na médiu s obsahem 4 % NaCl. Není schopen degradovat močovinu a je pozitivní na oxidázu, 

katalázu a redukuje dusičnany (Houf et al., 2009). 

 

Aliarcobacter cryaerophilus 

Původně byl tento druh popsán v roce 1991 jako Arcobacter cryaerophilus patřící  

do rodu Arcobacter. V roce 2018 byl přeřazen v rámci nové taxonomie z rodu Arcobacter  

do rodu Aliarcobacter a byl pojmenován Aliarcobacter cryaerophilus (Pérez-Cataluňa et al., 

2018a). Vyskytuje se ve tvaru zakřivené pohyblivé tyčinky, která roste v rozmezí teplot  

15-42 °C. Tento druh vykazuje vysoký stupeň heterogenity a byl proto rozdělen do dvou 

podskupin (1A a 1B) na základě polymorfismu délky restrikčních fragmentů genů rRNA, 

celobuněčných proteinů a obsahu mastných kyselin. Pérez-Cataluňa et al. (2018) navrhli 

rozdělení Al. cryaerophilus do čtyř klastrů na základě analýz sekvencí celého genomu. Výpočet 

průměrné nukleotidové identity a digitální hybridizace DNA-DNA in silico ukázaly, že tyto 

čtyři shluky by neměly být přiřazeny pouze jednomu druhu. Al. cryaerophilus tedy představuje 

druhový komplex, ve kterém čtyři shluky představují čtyři různé druhy (Müller et al., 2020). 

Al. cryaerophilus je globálně rozšiřující se potravinový a zoonotický patogen,  

který se může přenášet vodou a potravou. Tato bakterie byla poprvé izolována ve Střední 

Americe ze vzorku lidské stolice (Barboza et al., 2017, Müller et al., 2020). Nedávná studia  
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na Novém Zélandě odhalila také přítomnost těchto bakterií, jakožto jediného zástupce 

z původního rodu Arcobacter, u zelených mušlí (On et al., 2019). Dále jsou přítomny 

v potravinách živočišného původů, mléčných výrobcích, mořských plodech, pitné vodě  

a ve vodě odpadní. Aliarcobacter spp. působí jako komenzálové ve střevní mikroflóře drůbeže 

a mohou tedy během porážky kontaminovat mrtvá těla zvířat. Drůbež je proto přirozeným 

rezervoárem a působí jako hlavní zdroj infekce pro člověka. Dalším způsobem přenosu je stejně 

jako u Al. butzleri kontakt s domácími zvířaty. Některé dřívější studie ukázaly,  

že Al. cryaerophilus má méně genů spojených s virulencí než Al. butzleri. V současné době  

je však známo jen velmi málo informací, které se týkají virulence a antimikrobiální rezistence 

tohoto druhu (Müller et al., 2020). Tento patogen může u lidí způsobit samolimitující akutní 

enteritidu s vodnatým průjmem, horečkou a bolestmi břicha, kolitidu nebo také septikémii.  

U zvířat je spojován s aborty a jinými poruchami reprodukce (Abeele et al., 2016; Müller et al., 

2020).  

 

Aliarcobacter lanthieri 

Al. lanthieri byl izolován v roce 2015 z hnoje skotu v Kanadě. Jméno dostal na počest 

zesnulého Dr. Martina Lanthiera, kanadského mikrobiologa, který zahájil tuto výzkumnou 

studii za účelem identifikace nově se objevujících bakteriálních patogenů v zemědělství. 

Popsán byl jako Arcobacter lanthieri patřící do rodu Arcobacter. V roce 2018 byl přejmenován 

na Aliarcobacter lanthieri řadící se podle nové taxonomie do nově vytvořeného rodu 

Aliarcobacter. Buňky této bakterie jsou 0,2-0,4 µm široké a 1,4-2,0 µm dlouhé. Dobře rostou 

v rozmezí teplot 25-37 °C na modifikováném agaru pro arkobaktery (m-AAM), selektivním 

agaru pro kampylobaktery (CCDA), MacConkeyho agaru a na trypton sójovém agaru (TSA) 

s obsahem 1 % glycinu. Jejich optimální růstová teplota je 30 °C, kdy při této teplotě na agaru 

pro arkobaktery po 3 dnech vyrůstají v malých, průsvitných, béžových až bělavých koloniích 

(Whiteduck-Léveillée et al., 2015; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

 

Aliarcobacter faecis 

Tento druh byl izolován v roce 2016 ze septiku obsahujícího splašky. Popsán byl jako 

Arcobacter faecis a v roce 2018 přejmenován na Aliarcobacter faecis (Pérez-Cataluňa et al., 

2018a; Whiteduck-Léveillée et al., 2016). Bakterie je 0,2-0,5 µm široká a 1,3-2,1 µm dlouhá. 

Je pozitivní na oxidázu, katalázu a esterázu. Redukuje dusičnany na dusitany a vyznačuje  

se velkou citlivostí na antimikrobiální látky.  Tento mikroorganismus na krevním agaru  
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a modifikovaném agaru pro arkobaktery roste při teplotě 30 °C po 96 hodinách v průsvitných 

béžovo-bělavých koloniích o průměru 1-3 mm. Dále roste při 25, 30 a 37 °C za aerobních  

a mikroaerofilních podmínek na CCDA a MacConkeyho agaru. Neroste na mořském agaru,  

v přítomnosti 1 % glycinu a 4 % NaCl (Whiteduck-Léveillée et al., 2016). 

 

Aliarcobacter skirrowii 

Tento druh byl poprvé popsán v roce 1992 jako Arcobacter skirrowii. V roce 2018,  

kdy došlo k reklasifikaci taxonomie rodu Arcobacter, byl A. skirrowii přejmenován  

na Aliarcobacter skirrowii (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Al. skirrowii se řadí do příbuzné 

skupiny taxonů spolu s Al. trophiarum, Al. cibarius, Al. cryaerophilus a Al. thereius,  

které se dají izolovat z prasat, skotu nebo drůbeže. Tento druh byl původně izolován 

z veterinárních vzorků, mezi které patřila zvířata s onemocněním urinogenitálního  

a gastrointestinálního traktů a potracené plody skotů a prasat. Následně byl získán také 

z hovězího a vepřového masa, drůbeže, ryb, mléka a sýrů (Miller and Yee, 2018; Gill and 

Youssef, 2014). Není však prokázáno, že by způsoboval onemocnění u člověka, ale může to 

být způsobeno obtížností izolace těchto bakterií ze vzorku stolice (Gill and Youssef, 2014). 

Tento organismus je pozitivní na oxidázu a katalázu ale negativní na ureázu. Dobře roste  

na krevním agaru při teplotě 15 °C a 25 °C (Wybo et al., 2004). 

 

Aliarcobacter trophiarum 

Tato bakterie byla izolována v roce 2011 z fekálních vzorků odebraných z prasat  

na dvou belgických farmách (Miller and Yee, 2018). Z tohoto důvodu dostala svůj druhový 

název trophiarum tzn. “ ze zvířat chovaných ve stájích“ (Smet et al., 2011). Popsána byla  

jako Arcobacter trophiarum patřící do rodu Arcobacter, čeledi Campylobacteraceae. V roce 

2018 byla tato bakterie přejmenována na Aliarcobacter trophiarum a zařazena do rodu 

Aliarcobacter, především kvůli podobným vlastnostem s ostatními druhy tohoto rodu  

(Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Buňky Al. trophiarum jsou 0,3-0,5 µm široké a 1,4-2,0 µm 

dlouhé. Na krevním agaru za mikroaerobních podmínek a teplotě 28 °C vytváří po 48 hodinách 

bělavé, mírně konvexní, hladké, zaoblené kolonie o průměru asi 2 mm. Neroste za aerobních 

podmínek při teplotě 37 a 42 °C. Produkuje oxidázu, katalázu a hydrolyzuje indoxyl-acetát. 

Nevykazuje žádnou aktivitu ureázy nebo redukci dusičnanů (Smet et al., 2011). 

 

 

 



 

 33 

Aliarcobacter vitoriensis 

Tento nově objevený patogen byl poprvé izolován z mrkve a městské odpadní vody  

ve Španělsku. Buňky Al. vitoriensis jsou 0,4-0,5 µm široké a 1,3-1,8 µm dlouhé. Na krevním 

agaru za aerobních podmínek po 48 hodinách rostou v béžových až téměř bílých koloniích  

o průměru 2-4 mm bez známky hemolýzy a pigmentu. Růst byl také zaznamenán  

bez významných rozdílů při 25, 30 a 37 °C na živném médiu doplněném 5 % ovčí krve. Dále 

roste za aerobních podmínek při teplotě 30 °C na McConkeyho agaru, CCDA a živném agaru 

obsahujícím 5 % ovčí krve a 2 % NaCl (Alonso et al., 2020). 

 

3.5.3. Rod Pseudarcobacter 

 

Rod Pseudarcobacter v současné době zahrnuje 7 zástupců, kteří patřili původně  

do rodu Arcobacter. Mezi členy rodu Pseudarcobacter se řadí P. acticola, P. aquamarinus,  

P. cloacae, P. defluvii, P. ellisii, P. suis a P. venerupis. Členové tohoto rodu  

jsou Gram-negativní pohyblivé buňky, jejichž velikost u některých druhů může dosahovat 

délky až 10 µm (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Pseudarcobacter acticola 

Tento druh byl poprvé popsán v roce 2016 jako Arcobacter acticola. V roce 2018 

proběhla reklasifikace rodu Arcobacter a tento mikroorganismus byl zařazen v rámci nové 

čeledi Arcobacteraceae do rodu Pseudarcobacter. Od této doby nese název Pseudarcobacter 

acticola (Park et al., 2016; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). P. acticola byl izolován z mořské 

vody ve východním moři v Jižní Koreji. Dobře roste při teplotě 30 °C, pH 7,0-8,0  

a v přítomnosti 0-0,5 % koncetraci NaCl (Park et al., 2016). 

 

Pseudarcobacter aquimarinus 

Tento druh byl popsán v roce 2014 jako Arcobacter aquimarinus. V roce 2018  

byl zařazen v rámci nové taxonomie do rodu Pseudarcobacter a dostal název Pseudarcobacter 

aquimarinus (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). P. aquimarinus byl izolován ze vzorku vody 

odebraného ze Středozemního moře na pláži Garraf ve španělském Katalánsku. Buňky tohoto 

kmenu jsou 0,4-0,6 µm široké, 1,0-2,0 µm dlouhé a jak název napovídá, byly pojmenovány 

podle moře, ze kterého byly izolovány. Dobře rostou za aerobních podmínek  

při teplotě 30 °C na mořském agaru, CCDA a na živném médiu doplněném 5 % ovčí krve  

a s obsahem 0,5-2 % NaCl. K růstu nedochází při teplotě 42 °C na MacConkeyho agaru  
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a na živném médiu doplněném 5 % ovčí krve a s obsahem 4 % NaCl. Tento mikroorganismus 

je pozitivní na oxidázu a katalázu, redukuje dusičnany na dusitany a hydrolyzuje indoxyl-acetát, 

nikoliv však kasein, močovinu, lecitin nebo škrob (Levican et al., 2015). 

 

Pseudarcobacter cloacae a Pseudarcobacter defluvii. 

Tyto druhy byly izolovány z čistírny odpadních vod ve městě Reus, který se nachází 

v Katalánsku ve Španělsku. Původně byly pojmenováni jako Arcobacter cloacae a Arcobacter 

defluvii patřící do rodu Arcobacter. V roce 2018 byly zařazeni do rodu Pseudarcobacter  

a pojmenováni Pseudarcobacter clocae a Pseudarcobacter defluvii (Levican et al., 2013; 

Collado et al., 2011; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Na krevním agaru za přístupu kyslíku  

a teplotě 30 °C tyto druhy tvoří po 48 hodinách béžové až téměř bílé kolonie o průměru  

2-4 mm s celými okraji a bez pigmentu. Za anaerobních podmínek při 30 °C nebo za aerobních 

podmínek při 42 °C byl pozorován jen velmi slabý růst nebo v případě P. cloacae dokonce 

žádný. P. defluvii (oproti P. cloacae) vykazuje jen slabou katalázovou aktivitu a hydrolyzuje 

močovinu (Levican et al., 2013; Collado et al., 2011). 

 

Pseudarcobacter ellisii 

Tento druh je pojmenovaný po objeviteli Ellisovi, který popsal první členy původního 

rodu Arcobacter jako organismy podobné bakteriálnímu rodu Vibrio z potracených hovězích 

plodů (Figueras et al., 2011). Popsán byl v roce 2011 jako Arcobacter ellisii patřící do rodu 

Arcobacter. O pár let později, v roce 2018 byl přejmenován na Pseudarcobacter ellisii  

a zařazen v rámci nové taxonomie do rodu Pseudarcobacter (Pérez-Cataluňa et al., 2018a).  

P. ellisii byl poprvé izolován během průzkumu ve španělském Katalánsku v rámci detekce 

Arcobacter spp. u měkkýšů. Přestože byl původně izolován z mušlí, byl později také detekován 

v závodě na zpracování špenátu a čistírně odpadních vod. Tato informace naznačuje, že tento 

druh může kontaminovat vodu, která se koncentruje v mušlích (Miller et al., 2018). Buňky 

tohoto mikroorganismu jsou 0,3-0,9 µm široké a 1-1,8 µm dlouhé. Některé mají vláknitou 

formu dosahující délky až 7 µm. Všechny kmeny rostou za aerobních  

i mikroaerobních podmínek při teplotách 18-22 °C, 30 °C a 37 °C (Figueras et al., 2011).  

 

Pseudarcobacter suis 

Tato bakterie poprvé byla popsána v roce 2013 jako Arcobacter suis. V roce 2018  

byla v rámci změn v taxonomii přejmenována na Pseudarcobacter suis (Pérez-Cataluňa et al., 

2018a). P. suis byl izolován z prasete ve španělském Katalánsku. Ve srovnání s jinými druhy 
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vykazuje 11,1 % výskyt ve vepřovým mase. Jeho buňky jsou 0,3-0,6 µm široké, 1,2-2,1 µm 

dlouhé a stejně jako v případě P. ellisii mohou vytvářet vláknité formy dlouhé až 7 µm. Na KA 

za aerobních podmínek a teplotě 30 °C vytváří po 48 hodinách béžové až šedobílé kolonie  

o průměru 1-3 mm. Za stejných podmínek roste také na minimálním agaru a MacConkeyho 

agaru, ale ne na mořském agaru nebo CCDA. Při 30, 37 a 42 °C za anaerobních podmínek nebyl 

pozorován žádný růst. Tento kmen je pozitivní na oxidázu a katalázu, redukuje dusičnany  

a hydrolyzuje indoxyl-acetát (Levican et al., 2013). 

 

Pseudarcobacter venerupis 

P. venerupis byl poprvé popsán v roce 2012 jako Arcobacter venerupis. V roce 2018 

byl zařazen do rodu Pseudarcobacter a přejmenován na Pseudarcobacter venerupis  

(Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Tento kmen byl izolován ve Španělsku ze škeble druhu 

Venerupis pullastra a ze vzorku mušlí. Buňky P. venerupis jsou mírně zakřivené 

nezapouzdřené tyčinky, které nevytvářejí spory. Dosahují šířky 0,3-0,6 μm a délky 0,9-2,2 μm. 

Tento kmen dobře roste na krevním agaru při pokojové teplotě 18-22 °C, 30 °C a 37 °C, nikoliv 

však při 42 °C za mikroaerobních podmínek. Za anaerobních podmínek při teplotě 30 °C nebyl 

pozorován žádný růst (Levican et al., 2012). 

 

Pseudarcobacter caeni 

Tato bakterie byla izolována v roce 2013 ze sekundárně vyčištěné odpadní vody  

ve městě Reus, které se nachází ve Španělsku. Popsán byl však až o mnoho let později v roce 

2019 jako Arcobacter caeni. Z pohledu fylogenetických vlastností však odpovídá druhům 

patřících do rodu Pseudarcobacter, kam byl také později zařazen. Nyní je pojmenován  

jako Pseudarcobacter caeni (Pérez-Cataluňa et al., 2018a; Pérez-Cataluňa et al., 2019b).  

Tento druh je 0,2-0,4 μm široký a 2,0-2,5 μm dlouhý. Na KA za anaerobních podmínek a teplotě 

30 °C vytváří po 48 hodinách béžové až téměř bílé kolonie, které mají průměr 1-3 mm. Dále 

může růst na KA při teplotách 22-25 °C a 30 °C za aerobních, anaerobních i mikroaerobních 

podmínek. Při jiných teplotách nebyl pozorován žádný růst. Na agaru TSI lze pozorovat 

produkci sirovodíku. Neroste na médiích v přítomnosti 2 % a 4 % koncentraci NaCl, 1 % 

oxgallu, 0,1 % deochycholátu sodného, 1 % glycinu, bazického fuchsinu, krystalové violeti  

a v přítomnosti briliantní zeleně. Vyznačuje se citlivostí na některá antibiotika jako je např. 

kyselina nalidixová, cefalotin a cefoperazon (Pérez-Cataluňa et al., 2019b). 
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3.5.4. Rod Halarcobacter 

 

Tento rod zahrnuje v současné době 4 druhy a to H. anaerophilus, H. bivalviorum,  

H. ebronensis a nově objevený druh H. arenosus, který však ještě nebyl dostatečně popsán.  

Členové jsou většinou pohyblivé tyčinky, které byly do toho rodu zařazeny pro svou zálibu růst 

v přítomnosti soli, jedná se tedy o halofilní bakterie. Většina roste v rozmezí teplot 15-42 °C, 

v mikroaerofilních podmínkách při 37 °C nebo při 42 °C za anaerobních podmínek. 

Nefermentují sacharidy, s výjimkou H. ebronensis nehydrolyzují močovinu a některé druhy 

mohou redukovat dusičnany na dusitany (Baek et al., 2020; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Halarcobacter anaerophilus 

Tato bakterie dostala svůj druhový název podle své nelibosti ke vzduchu. Poprvé  

byla popsána v roce 2013 jako Arcobacter anaerophilus a v roce 2018 se zařadila mezi druhy 

patřící do rodu Halarcobacter. Od té doby nese pojmenování Halarcobacter anaerophilus 

(Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Dva jeho kmeny byly izolovány ze vzorku sedimentu v ústí řeky 

Gangasagar nacházející se v Indii. Patří mezi nepohyblivé zástupce čeledi Arcobacteraceae  

o délce 1-2 μm a šířce 0,1-0,3 μm (Sasi Jyothsna et al., 2013). O dva roky později byl popsán 

nový kmen IR-1 pocházející z korozních experimentů, které byly upraveny dusičnany. Při 

charakterizaci studie se ukázalo, že tento kmen má lithoautotrofní, lithoheterotrofní  

a organoheterotrofní životní styl spojený s širokým výběrem elektronů.  Buňky nového kmene 

byly pozorovány jako jednotlivé buňky nebo v řetězcích 2-6 buněk během aktivního růstu. 

Oproti původním dvou kmenům má schopnost pohybu pomocí jednoho polárního bičíku. IR–1 

kmen pod elektronovým mikroskopem lze vidět na Obrázku 9 (Roalkvam et al., 2015).  

H. anaerophilus roste na nitrátovém agaru za anaerobních podmínek ve světle žlutých, 

kruhových, hladkých a dobře pěstovaných koloniích. Bujónová kultura je světle žlutá, 

želatinová a na dně se nacházejí sedimenty. K růstu dochází také na médiích obsahujících 

omezený zdroj uhlíku nebo na komplexních médiích. Tento organismus nevyžaduje k růstu 

NaCl, avšak v přítomnosti 1-3 % NaCl dochází ke zlepšení jeho růstu. Řadí se mezi oxidáza 

pozitivní a kataláza negativní bakterie, využívá citrát, hydrolyzuje kasein, redukuje dusičnany 

a produkuje H2S (Sasi Jyothsna et al., 2013). 
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Obrázek 9 – H. anaerophilus v elektronovém mikroskopu  

(převzato a upraveno dle Roalkvam et al., 2015) 

 

Halarcobacter bivalviorum 

H. bivalviorum je kataláza pozitivní, ureáza negativní halarkobakter, který je široký  

0,2-0,5 μm a dlouhý 0,9-2,0 μm. Původně byl přidán do zástupců rodu Arcobacter společně 

s A. venerupis v roce 2012, kdy byl pojmenován jako Arcobacter bivalviorum. O pár let později 

v roce 2018 po vytvoření nové čeledi Arcobacteraceae byl přeřazen do rodu Halarcobacter  

a dostal pojmenování Halarcobacter bivalviorum (Levican et al., 2012; Miller et al., 2018;  

Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Tato bakterie byla poprvé izolována v březnu roku 2007 z mušlí 

delty řeky Ebro nacházející se ve Španělsku (Miller et al., 2018). Na KA za aerobních podmínek 

a teplotě 30 °C vytváří po 48 hodinách béžovo-bílé kolonie o průměru 2-4 mm. Za anaerobních 

podmínek při 30 °C vykazuje jen velmi slabý růst (Levican et al., 2012). 

 

Halarcobacter ebronensis 

Druh H. ebronensis byl izolován v červnu 2011 z mušlí odebraných z delty řeky Ebro  

na severovýchodě Španělska. Nejprve byl popsán jako Arcobacter ebronensis a později, v roce 

2018 přejmenován na Halarcobacter ebronensis (Levican et al., 2015; Pérez-Cataluňa et al., 

2018a). Jedná se o mírně zakřivenou tyčinku o délce 1,5-2,5 μm a šířce 0,3-0,5 μm. Roste  

na krevním agaru v rozmezí teplot 18-22 °C a při 30 °C za aerobních i mikroaerobních 

podmínek. Pokud se do média přidá NaCl o koncentraci 1 % dojde mírně ke zvýšení růstu.  

Za aerobních podmínek při 30 °C roste na mořském agaru, minimálním agaru a na živném 

médiu doplněném 5 % ovčí krve s obsahem 0,5-4 % NaCl, 0,1 % deoxycholátu sodného, 

safraninu nebo bazického fuchsinu. Žádný růst nebyl pozorován za aerobních podmínek, ani za 

aerobních nebo mikroaerobních podmínek při 37 a 42 °C. Neroste také na MacConkeyho agaru, 
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CCDA a na živném médiu doplněném 5 % ovčí krve obsahujícím 1 % glycinu, 0,01-0,1 % 

2,3,5-trifenyltetrazoliumchloridu (TTC), 64 mg L-1 cefoperazonu, 1 % oxgallu, krystalové 

violeti nebo briliantní zeleně. Tento člen je oxidáza pozitivní, kataláza negativní, hydrolyzuje 

indoxyl-acetát a močovinu, nikoliv však kasein, lecitin nebo škrob. Není schopen produkovat 

kyselinu z glukózy oxidací ani fermentací a neredukuje dusičnany (Levican et al., 2015). 

 

3.5.5. Rod Malaciobacter 

 

V roce 2018 byl vytvořen rod Malaciobacter zařazující se do nové čeledi 

Arcobacteraceae (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Členové rodu Malaciobacter jsou často 

izolováni z měkkýšů. Prevalence druhů tohoto rodu ve vodách naznačuje, že tyto organismy 

mohou kontaminovat měkkýše. Tato kontaminace může po konzumaci syrových nebo jen 

částečně vařených měkkýšů způsobit onemocnění člověka (Miller et al., 2018). Jedná  

se o bakterie, které se vyznačují druhovou variabilitou na přítomnost enzymů oxidáza  

a kataláza. Zástupci tohoto rodu jsou halofilní, tzn. bez přítomnosti NaCl nedochází k růstu. 

Bakterie jsou schopné růst v přítomnosti až 4 % NaCl. Růst nastává také v rozmezí teplot  

15-37 °C, nikoliv však při 37 °C v mikroaerofilních podmínkách nebo při 42 °C za anaerobních 

podmínek (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Malaciobacter canalis 

Tento poměrně nový druh byl izolován z ústřic, které byly nalezené v kanále Poble Nou 

ve španělském Katalánsku. Původně byl popsán v roce 2018 jako Arcobacter canalis patřící  

do rodu Arcobacter.  O pár měsíců později téhož roku byl zařazen do nového rodu 

Malaciobacter a dostal pojmenování Malaciobacter canalis (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

Bakterie je 0,2-0,4 μm široká a 1,2-2,8 μm dlouhá. Na mořském agaru za aerobních podmínek 

při teplotě 30 °C tvoří po 48 hodinách bledě žluté až světle oranžové, kruhové kolonie  

o průměru 2-4 mm. Kmeny také rostou na mořském agaru v rozmezí teplot 22-25 °C a dále při 

30 a 37 °C za aerobních, mikroaerobních a anaerobních podmínek. Na KA nebyl pozorován 

žádný růst, i přes použití různých teplot a atmosférických podmínek. Je pozitivní na produkci 

oxidázy a katalázy, ale nehydrolyzuje indoxyl-acetát, močovinu, kasein, lecitin nebo škrob. 

Není schopen redukovat dusičnany a produkovat kyselinu z glukózy oxidací ani fermentací 

(Pérez-Cataluňa et al., 2018b). 
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Malaciobacter halophilus 

M. halophilus je bakterie, která byla poprvé popsána v roce 2005 jako Arcobacter 

halophilus, řadící se do rodu Arcobacter. Od roku 2018 se řadí do rodu Malaciobacter a nese 

název Malaciobacter halophilus. Proběhla předběžná charakterizace, která byla založená  

na analýze genové sekvence 16 S rRNA a ukázala, že se genom M. halophilus shoduje z 96 % 

s genomem Arcobacter spp. izolovaného z hypersalinního jezera Sinaj, a z 94 % s A. 

nitrofigilis. Tento druh patřil mezi prvně objevenou obligátně halofilní bakterii, která byla 

součástí původního rodu Arcobacter (Donachie et al., 2005).  Halofilní bakterie je organismus, 

který je přizpůsoben vysokému osmotickému tlaku a nejčastěji žije v solných jezerech  

a na dalších podobných místech s vysokým obsahem NaCl v okolním prostředí (Amoozegar  

et al., 2019). M. halophilus byl izolován z vody shromážděné z hypersalinní laguny  

na korálovém ostrově Lyasan, nacházející se na severozápadě Havajských ostrovů. Jeho buňky, 

které lze vidět na Obrázku 10, jsou 0,4-0,5 μm široké a 1,5-2,5 μm dlouhé. Na 5 % krevním 

agaru obsahujícím 3,5 % NaCl za mikroaerobních podmínek v rozmezí teplot 18-22 °C vytváří 

po 72 hodinách hladké, bělavé kolonie o průměru asi 2 mm s celými okraji a lepkavou 

konzistencí. Špatně roste na médiích, která obsahují méně než 2 % NaCl nebo méně než 0,1 % 

dusičnanu draselného (Donachie et al., 2005).  

 

Obrázek 10 – Arcobacter halophilus v elektronovém mikroskopu (Donachie et al., 2005) 
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Malaciobacter marinus 

M. marinus byl navržen jako člen původního rodu Arcobacter v roce 2010 pod názvem 

Arcobacter marinus. V roce 2018 dostal pojmenování Malaciobacter marinus a byl zařazen  

do rodu Malaciobacter (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Je to přibližně 0,5-1,7 μm dlouhá  

a 0,1-0,3 μm široká bakterie, která dostala druhový název s odkazem na moře, odkud byl 

izolován jeho typový kmen (Kim et al., 2010). Tento druh byl izolován z mořské vody, hvězdic 

a řas v blízkosti ostrova Dokdo ve východním moři v Koreji (Kim et al., 2010; Mizutani et al., 

2019). Na MacConkeyho agaru při teplotě 30 °C vytváří po 3 dnech kruhové, konvexní, 

krémově bílé kolonie o průměru 1 mm. Za stejných podmínek tvoří na Slanetz-Bartleyho agaru 

nepravidelné, neohraničené, šedé kolonie s průměrem přibližně 4 mm. Dobře roste v rozmezí 

teplot 10-40 °C, při pH 5,9-8,5 a v koncentraci 1-9 % NaCl. Výsledky studií naznačují,  

že přítomnost NaCl je nejen požadavkem pro růst, ale také přímo ovlivňuje pohyblivost bakterie 

(Salas-Massó et al., 2016). Produkuje oxidázu, nikoliv však katalázu, ureázu, alkalickou 

fosfatázu nebo sulfan. Redukuje dusičnany a hydrolyzuje indoxyl-acetát (Kim et al., 2010). 

 

Malaciobacter mytili 

Tento druh byl popsán v roce 2009 jako Arcobacter mytili. V roce 2018 byl poté zařazen 

do rodu Malaciobacter a přejmenován na Malaciobacter mytili (Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

M. mytili byl izolován v roce 2006 z mušlí shromážděných z delty řeky Ebro ve španělském 

Katalánsku (Miller et al., 2018). Tato bakterie je slabě pozitivní na oxidázu a katalázu (Collado 

et al., 2009; Vasiljevic et al., 2019). Všechny kmeny rostou za aerobních podmínek při 30 °C 

na MacConkeyho agaru a na médiu obsahujícím 2,0-4,0 % NaCl. Velmi slabý nebo žádný růst 

je pozorován za anaerobních podmínek při 30 °C, za aerobních podmínek při 42 °C, 4 °C  

a na médiu obsahujícím kasein. Je negativní na ureázu a neredukuje dusičnany (Collado et al., 

2009). V mořské biologii byla popsána řada různých druhů čeledi Arcobacteraceae izolovaná  

z měkkýšů, tyto organismy však nejsou běžně spojovány s onemocněním u lidí. V roce 2019 

byl v souvislosti s tímto druhem hlášen první případ symptomatické lidské bakteremie,  

která byla způsobena M. mytili (Vasiljevic et al., 2019). 

 

Malaciobacter molluscorum 

M. molluscorum byl získán v roce 2009 izolací ze slávek z delty řeky Ebro  

ve španělském Katalánsku (Miller et al., 2018). V roce 2018 byl přeřazen z původního rodu 

Arcobacter do nového rodu Malaciobacter. V rámci rodu Malaciobacter byl přejmenován na 

Malaciobacter molluscorum (Figueras et al., 2011; Pérez-Cataluňa et al., 2018a). Tělo má  
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0,3-0,5 μm široké a 1-3,4 μm dlouhé. Sekvenace 16 S rRNA, která byla provedena na genomu 

reprezentativního kmene M. molluscorum ukázala z 97,6 % podobnost s nejbližším druhem  

M. marinus, z 95,6 % s M. halophilus a z 94,7 % s M. mytili. Z této studie lze usuzovat, proč 

byly tyto podobné druhy nedávno nově zařazeni do stejného rodu. Všechny kmeny tohoto 

zástupce rostou na krevním agaru při teplotách 18-22 °C, 30 °C a 37 °C za aerobních  

a mikroaerobních podmínek bez vizuálních rozdílů. Pokud se však přidá 2 % NaCl dojde ke 

zvýšení růstu. Dobře rostou také za aerobních podmínek při teplotě 30 °C na MacConkeyho 

agaru a na médiích, která obsahují 0,1 % deoxycholátu sodného, 1 % oxgallu, safraninu  

a krystalové violeti. Jsou aktivní v produkci oxidázy a katalázy, avšak nehydrolyzují indoxyl-

acetát, kasein, lecitin, škrob nebo močovinu (Figueras et al., 2011). 

 

Malaciobacter pacificus 

M. pacificus dostal název podle prvotní izolace z povrchové mořské vody v jižním 

Pacifiku. Byl popsán v roce 2016 jako Arcobacter pacificus a v roce 2018 přejmenován  

na Malaciobacter pacificus (Pérez-Cataluňa et al., 2018a; Zhang et al., 2016). Tato bakterie 

dosahuje šířky 0,3-0,5 μm a délky 1-3,6 μm. Na mořském agaru za aerobních podmínek  

při teplotě 37 °C vytváří po 48 hodinách kruhové, světle žluté kolonie bez známek pigmentu. 

Roste také v přítomnosti 0,5-9 % NaCl, přičemž optimální koncentrace se pohybuje v rozmezí 

2-4 %. Roste na mořském agaru v rozmezí teplot 0-45 °C a při pH 7,0-11,0. Neroste  

na minimálním agaru a MacConkeyho agaru. Je aktivní v produkci katalázy a oxidázy, 

hydrolyzuje indoxyl-acetát a redukuje dusičnany. Odbourává škrob, nikoliv však lecitin nebo 

kasein (Zhang et al., 2016). 

 

3.5.6. Rod Poseidonibacter 

 

Název tohoto rodu odkazuje na výskyt jeho zástupců v mořském prostředí. Zástupci 

tohoto rodu ke svému růstu vyžadují kombinaci mořských solí nebo přítomnost mořské vody. 

Rostou v rozmezí teplot 15-25 °C a pH 6-8, nikoliv však při teplotě 37 °C nebo 42 °C.  

Jsou pozitivní na oxidázu a katalázu, nefermentují sacharidy a redukují dusičnany na dusitany 

(Pérez-Cataluňa et al., 2018a). 

 

Poseidonibacter antarcticus 

P. antarcticus byl popsán v roce 2019 jako nový druh řadící se svými vlastnostmi  

do rodu Poseidonibacter. Byl izolován z přílivého sedimentu na jižní Antarktidě. Buňky  
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této bakterie jsou aerobní, oxidázově a katálázově pozitivní kokcidie o průměru asi 1-2 μm.  

Na agaru s trypton kvasnicovým extraktem (TYS) inkubovaném při 15 °C po dobu 3-5 dnů 

tvoří P. antarcticus bílé, konvexní kruhové kolonie o průměru 1-2 mm. Optimálního růstu 

dosahuje v rozmezí teplot 10-15 °C, při pH 7,5 a v prostředí s 2-3 % obsahem NaCl. Roste také 

na MacConkeyho agaru, živném agaru doplněném 0,05 % safraninu, 0,01 % deoxycholátu 

sodného nebo 0,04 % 2,3,5-trifenyltetrazoliumchloridu (TTC). Neroste za mikroaerobních 

podmínek, na CCDA a agaru s glycinem. Buňky jsou schopné redukovat dusičnany na dusitany, 

nehydrolyzují želatinu, škrob, kasein, elastin ani chitin. Jako jediný zdroj uhlíku tento člen 

využívá D-alanin a L-alanin. Je rezistentní na mnoho ATB, např. vancomycin, penicilin, 

kolistin nebo novobiocin (Guo et al., 2019).  

 

Poseidonibacter lekithochrous 

Tento druh byl poprvé popsán v roce 2017 jako Arcobacter lekithochrous patřící  

do čeledi Campylobacteraceae. O rok později v rámci rozsáhlých taxonomických změn  

byl zařazen do nového rodu Poseidonibacter, čeledi Arcobacteraceae. P. lekithochrous  

byl izolován v Norsku z larev hřebenatky Pecten Maximus a svůj druhový název dostal díky 

své schopnosti růst na mořském agaru ve světle hnědých koloniích. Je pozitivní na oxidázu  

a katalázu a negativní na Voges-Proskauerův test, což značí, že netvoří acetoin. Všechny kmeny 

této bakterie redukují dusičnany na dusitany a jsou citlivé na ATB cefoperazon v množství 30 

μg. Dobře rostou na mořském agaru za mikroaerofilních podmínek při teplotě 25 °C. 

Optimálního růstu tato bakterie dosahuje na médiu s 3 % mořskou solí. Bez přítomnosti soli 

není pozorován žádný růst. Dále neroste na TSA, TSA doplněném  

5 % ovčí krve, krevním agaru, CCDA, minimálním agaru nebo na MacConkeyho agaru.  

Jako zdroj uhlíku P. lekithochrous využívá např. D-manózu, D-glukózu, kyselinu mléčnou, 

kyselinu jantarovou nebo kyselinu jablečnou (Diéguez et al., 2017). 

 

Poseidonibacter parvus 

P. parvus je poměrně nově popsaný patogen, který byl popsán v roce 2021. Na základě 

jeho fenotypových a genotypových vlastností byl zařazen do rodu Poseidonibacter. Jedná  

se o Gram-negativní, pohyblivou, aerobní, krátkou tyčinku hnědé barvy izolovanou 

z hlavonožce (olihně). Buňky tohoto druhu mohou slabě růst na mořském agaru a v přítomnosti 

TTC (Kim et al., 2021). 

 

 



 

 43 

4. Vlastnosti charakteristické pro dnešní zástupce 
 

 

4.1. Změny ve výskytu a izolaci Arcobacter-like species 
 

První arkobaktery byly izolovány v 90. letech 20. století z výkalů a potracených plodů 

hospodářských zvířat, nejčastěji drůbeže. Posléze byly tyto mikroorganismy izolovány 

z humánních vzorků stolice. A. nitrofigilis byl první druh poprvé popsaný v 90. letech,  

který byl izolován z kořenů a kořenových sedimentů (Collado and Figueras, 2011). Počátkem  

21. století došlo k izolaci Arcobacter-like species z vody. Bylo nalezeno mnoho druhů 

v odlišných typech vod, např. v mořské vodě, slané vodě, odpadní vodě nebo říční vodě. 

(Wesley, 2014). S neustále přibývajícími nově popsanými druhy a měnící se schopností těchto 

organismů přizpůsobit se okolnímu prostředí došlo k dalším změnám ve výskytu těchto 

bakterií. Byl prokázán výskyt Al. butzleri a Al. cryaerophilus v mléce a mléčných výrobcích 

(Pianta et al., 2007). Dále byly objeveny v zelenině, nejvíce v hlávkovém salátu ale i v mrkvi 

(Noto et al., 2018). V současné době se Arcobacter spp. nejčastěji vyskytují v mořských 

živočiších, např. v mlžích, plžích, mušlích, škeblích nebo v hřebenatkách. S ohledem  

do minulosti lze pozorovat přechod výskytu Arcobacter-like bakterií od hospodářských zvířat, 

prasat, skotu, drůbeže přes vodu a potraviny konzumované lidmi jako jsou mléčné výrobky 

nebo zelenina, až k mořskému prostředí a živočichům, kteří žijí v mořských podmínkách 

(Zhang and Göltz, 2019). 

 

4.2. Změny v patogenezi 
 

Z Arcobacter-like species jsou Al. butzleri, Al. cryaerophilus, Al. skirrowii a Al. thereius 

považovány za lidské patogeny z nichž nejvýznamnější je Al. butzleri. V 90. letech 20. století 

bylo u Al. butzleri, Al. cryaerophilus a Al. skirrowii prokázáno, že způsobují průjem, bakteremii 

a enteritidu. Nedávno byl nahlášen případ, kdy Al. butzleri dokonce kolonizoval střevní 

mikroflóru staršího pacienta, který trpěl imunodeficiencí a dalšími doprovodnými chorobami 

ale přitom nevykazoval žádné známky nebo příznaky infekční enteritidy. V současné době  

je možné že tyto patogeny mohou také způsobit extraintestinální onemocnění, přičemž léčba 

onemocnění způsobenými těmito bakteriemi je složitá kvůli jejich resistenci na některé druhy 

antibiotik, např. penicilin, cefoperazon, novobiocin, vancomycin a mnoho dalších (Chieffi  

et al., 2020). 
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5. Závěr 
 

Cílem této bakalářské práce bylo zaměřit se na změny v taxonomii Arcobacter-like 

species. První část shrnuje poznatky o bakteriálním rodu Arcobacter z historického pohledu  

a popisuje poznatky o čeledi Campylobacteraceae, kam byly dříve tyto bakterie zařazeny  

pro svoje velmi podobné vlastnosti s rodem Campylobacter. Další část je věnována čeledi 

Arcobacteraceae, jejímu vzniku, současné taxonomii a popisuje aktuální rody a druhy, které 

patří do této čeledi. Poslední část se zabývá změnami ve výskytu, izolaci a patogenezi,  

ke kterým došlo v posledních letech a jsou charakteristické po dnešní zástupce. 

Arcobacter-like species dle nové taxonomie patří do domény Bacteria, kmenu 

Campylobacterota, třídy Campylobacteria, řádu Campylobacterales a čeledi Arcobacteraceae. 

Čeleď Arcobacteraceae aktuálně obsahuje 6 uznávaných rodů: Arcobacter, Aliarcobacter, 

Pseudarcobacter, Halarcobacter, Malaciobacter a Poseidonibacter. Každý z těchto rodů  

se vyznačuje specifickou charakteristikou a zahrnují jak bakterie původně patřící do rodu 

Arcobacter, čeledi Campylobacteraceae, tak i nově popsané druhy.  
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