
 

 

UNIVERZITA PARDUBICE 

FAKULTA CHEMICKO-TECHNOLOGICKÁ 

BAKALÁŘSKÁ PRÁCE 

2025 Leona Trávníčková



 

 

 

Univerzita Pardubice 

Fakulta chemicko-technologická 

Karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae 

Bakalářská práce 

2025 Leona Trávníčková 



 

 

 

 



 

 

 

  



 

 

 

Prohlašuji: 

Práci s názvem Karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae jsem vypracovala samostatně. 

Veškeré literární prameny a informace, které jsem v práci využila, jsou uvedeny v seznamu 

použité literatury.  

Byla jsem seznámena s tím, že se na moji práci vztahují práva a povinnosti vyplývající ze 

zákona č. 121/2000 Sb., o právu autorském, o právech souvisejících s právem autorským 

a o změně některých zákonů (autorský zákon), ve znění pozdějších předpisů, zejména se 

skutečností, že Univerzita Pardubice má právo na uzavření licenční smlouvy o užití této práce 

jako školního díla podle § 60 odst. 1 autorského zákona, a s tím, že pokud dojde k užití této 

práce mnou nebo bude poskytnuta licence o užití jinému subjektu, je Univerzita Pardubice 

oprávněna ode mne požadovat přiměřený příspěvek na úhradu nákladů, které na vytvoření díla 

vynaložila, a to podle okolností až do jejich skutečné výše. Beru na vědomí, že v souladu 

s § 47b zákona č. 111/1998 Sb., o vysokých školách a o změně a doplnění dalších zákonů 

(zákon o vysokých školách), ve znění pozdějších předpisů, a směrnicí Univerzity Pardubice 

č. 7/2019 Pravidla pro odevzdávání, zveřejňování a formální úpravu závěrečných prací, ve 

znění pozdějších dodatků, bude práce zveřejněna prostřednictvím Digitální knihovny 

Univerzity Pardubice. 

 

 

 

V Pardubicích dne 24. 6. 2025      Leona Trávníčková v.r. 

 

  



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

PODĚKOVÁNÍ 

Ráda bych poděkovala především své vedoucí bakalářské práce Ing. Petře Moťkové Ph.D., za 

odborné vedení, trpělivost, cenné rady a vstřícnost, které mi byly během celé doby 

vypracovávání práce velmi nápomocny. 

Mé velké poděkování patří též mé rodině a kamarádům, kteří mě po celou dobu studia neúnavně 

podporovali, motivovali a dodávala mi sílu zvládnout i náročné chvíle. 

Všem, kteří mě na této cestě jakkoli podpořili, upřímně děkuji. 

 

  



 

 

 

ANOTACE 

Práce se zabývá problematikou karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae, významné 

oportunně patogenní bakterie zodpovědné za nozokomiální i komunitní infekce. Práce shrnuje 

základní charakteristiky klasických i hypervirulentních kmenů, jejich faktory virulence, 

infekční potenciál a mechanismy antimikrobiální rezistence. Součástí práce je rovněž přehled 

diagnostických metod, včetně moderních přístupů využívajících nanotechnologie, umělou 

inteligenci a strojové učení. Závěrečná část se věnuje současným možnostem léčby 

a perspektivám vývoje nových terapeutických strategií. 
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TITLE 

Carbapenem resistant Klebsiella pneumoniae 

ANNOTATION 

The thesis focuses on carbapenem resistant Klebsiella pneumoniae, a major oportunistic 

pathogen responsible for both nosocomial and community-acquired infections. It summarizes 

the fundamental characteristics of classical and hypervirulent strains, their virulence factors, 

infection potential, and mechanisms of antimicrobial resistance. The thesis also provides 

an overview of diagnostic methods, including modern approaches based on nanotechnology, 

artificial intelligence, and machine learning. The final part discusses current treatment options 

and future perspectives in the development of new therapeutic strategies. 
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ÚVOD 

Zvyšující se výskyt multirezistentních bakteriálních kmenů představuje v současné době jednu 

z největších hrozeb pro moderní medicínu. Mezi nejvýznamnější patogeny spojené 

s nozokomiálními infekcemi patří Klebsiella pneumoniae, gramnegativní tyčinkovitá bakterie 

z čeledi Enterobacteriaceae. Značné komplikace způsobují kmeny Klebsiella pneumoniae, 

které vykazují rezistenci ke karbapenemům, antibiotikům považovaným za poslední linii 

obrany v léčbě závažných bakteriálních infekcí. Výskyt karbapenem rezistentní Klebsiella 

pneumoniae celosvětově narůstá, což významně komplikuje terapii infekcí a zvyšuje morbiditu 

i mortalitu pacientů. Rostoucí schopnost těchto bakterií unikat léčbě vyvolává naléhavou 

potřebu systematického výzkumu. Detailní poznání jejich chování, šíření a rezistenčních 

mechanismů je nezbytné pro zastavení tohoto trendu.  

Cílem této práce je shrnout současné poznatky o karbapenem rezistentní Klebsiella 

pneumoniae, s důrazem na její patogenitu, mechanismy rezistence, diagnostiku, výskyt 

a možnosti léčby, včetně nově testovaných a hodnocených přístupů, jako je využití 

nanotechnologií nebo umělé inteligence v boji proti antimikrobiální rezistenci. 
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1. Rod Klebsiella 

Zástupci rodu Klebsiella jsou gramnegativní, tyčinkovité a oxidáza negativní bakterie. Rod byl 

popsán dle německo-švýcarského mikrobiologa Edwina Klebse. Jednotlivé druhy jsou součástí 

zvířecí i lidské mikroflóry a můžeme je najít v ústech, nosu a střevech (Allemailem, 2021). Jsou 

součástí půdy, rostlin, sladkovodních a slaných vod. Optimální růstovou teplotu mají 37 °C 

a vhodné pH je 7,2. Jejich délka je kolem 0,5 až 6 𝜇m a šířka je v rozpětí okolo 0,3 až 1,5 𝜇m 

(Cortés-Sánchez et al., 2025). Různé druhy rodu Klebsiella způsobují mnoho onemocnění 

nejčastěji pneumonie, infekce močových cest, meningitidy a další. Nejvíce problematická je 

Klebsiella pneumoniae z důvodu zvýšeného záchytu rezistence na antibiotika (Allemailem, 

2021).  

1.1 Klebsiella pneumoniae 

1.1.1 Popis 

Klebsiella pneumoniae (cKP) je všudypřítomná, opouzdřená a nepohyblivá gramnegativní 

tyčinka z čeledi Enterobacteriaceae. Řadíme ji do skupiny patogenů ESKAPEE, do které patří 

i Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas 

aeruginosa, Enterobacter spp. a Escherichia coli (Braun et al., 2024).  

1.1.2 Faktory virulence 

Klebsiella pneumoniae (K. pneumoniae) má široké množství virulentních faktorů, kterými jsou 

pouzdro, fimbrie, siderofory a vychytávání železa. 

Pouzdro K. pneumoniae je jeden z nejdůležitějších faktorů virulence. Skládá se z extracelulární 

polysacharidové matrice. Jeho úlohou je chránit bakterii proti aktivitě antimikrobiálních 

peptidů, blokovat složky komplementu a odolávat fagocytóze. Pomocí fenotypových studií 

bylo identifikováno 77 kapsulárních sérotypů (Monteiro et al., 2024). Kapsulární antigen byl 

první popsaný pro K. pneumoniae. Tento polysacharidový antigen způsobuje mukózní 

a lesknoucí vzhled kolonií na kultivačních agarech (Wareth a Neubauer, 2021). 

Dalším faktorem virulence jsou lipopolysacharidy (LPS), ty způsobují v organismu 

kaskádovitou zánětlivou reakci a tím způsobí sepsi nebo septický šok (Ashurst a Dawson, 

2023). K. pneumoniae je schopna rozpoznat a aktivovat všechny tři komplementové dráhy 

(klasická, alternativní a lektinová). LPS jsou velmi důležité, jelikož primárně napomáhají 

k ochraně proti komplementu (Paczosa a Mecsas, 2016). LPS je složen ze tří částí. První část 

je O-antigen, který je kódován geny wb a chrání bakterii před působením komplementu. Dále 

lipid A, který bakterii chrání proti baktericidnímu účinku kationtových antimikrobiálních 
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peptidů (Han et al., 2024). Lipid A je důležitý v roli rozpoznání LPS hostitelem a silně se váže 

na Toll-like receptor 4. Tato vazba vede k silné aktivaci imunitní odpovědi (Opoku-Temeng et 

al., 2019).  

Fimbrie představují tenké, tuhé a adhezivní nitkovité výběžky, které se nacházejí na povrchu 

buněčné stěny bakterií. Tyto struktury přesahují bakteriální pouzdro a umožňují přichycení 

bakterií ke strukturám bohatým na manózu, jež se nacházejí na povrchu hostitelských buněk 

nebo v extracelulární matrix. Díky této schopnosti hrají fimbrie zásadní roli v procesu 

bakteriální adheze a podílejí se na šíření infekce do vnitřních tkání hostitele (Abbas et al., 2024). 

U druhu Klebsiella pneumoniae se na základě genových shluků identifikovaných v genomu 

předpokládá existence deseti různých typů fimbrií (Monteiro et al., 2024). Abbas et al. (2024) 

uvádí, že experimentálně jsou ověřené 4 typy fimbrií. To jsou typ 1, typ 3, fimbrie KPC 

a fimbrie KPF-28. Typ 1 a typ 3 jsou membránově vázané a mají strukturální a adhezivní 

podjednotky. Fimbrie typu 3 jsou pro tvorbu biofilmu a typ 1 nese gen fimH a exprimuje 

adhezivní podjednotku FimH. Urotelium je tkáň bohatá na uroplakin, což představuje klíčový 

faktor pro expresi genu fimH u K. pneumoniae. Díky této expresi je tento patogen považován 

za uropatogenní a často se vyskytuje jako původce infekcí močových cest. Gen mrkD, který 

kóduje adhezivní podjednotku fimbrie typu 3, bývá u klinických kmenů často přítomen spolu 

s adhesinem FimH, jenž hraje klíčovou roli ve virulenci K. pneumoniae v močových cestách 

(Monteiro et al., 2024). 

Bakterie druhu K. pneumoniae mohou syntetizovat siderofory např: aerobactin, enterobactin, 

salmochelin, yersiniabactin a získávat železo z hostitele (Riwu et al., 2022). Železo je pro 

bakterii základní živinou a siderofory jsou organické molekuly, které mají vysokou afinitu 

k železu. Proto má K. pneumoniae mechanismy, které ji pomáhají zachycovat železo, i když ho 

hostitel má v organismu velmi malou koncentraci (Monteiro et al., 2024). Jelikož se železo za 

fyziologických podmínek vyskytuje v trojmocné formě, jsou siderofory pro bakterii důležité. 

Dochází k soutěži s hostitelem o příjem železa, a to pomáhá bakterii přežít v prostředí, 

kde je nedostatek železa (Lei et al., 2024). Ve srovnání s hypervirulentní  

K. pneumoniae, ale vykazují sníženou aktivitu sideroforů (Kocsis, 2023). U K. pneumoniae je 

hlavním sideroforem enterobactin. 

Proteiny vnější membrány (OMP) jsou také považovány za faktory virulence. Kromě toho, 

že chrání bakterii před imunitním systémem hostitele jsou OMP důležité i při difúzi živin, 

sacharidů a hydrofilních molekul. Jsou schopny zmírnit zánětlivou reakci spuštěnou 

epiteliálními buňkami dýchacích cest. OmpA je jeden s hlavních proteinů vnější membrány 
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a dokáže zabránit fagocytóze makrofágy lokalizovanými na alveolárních váčcích (Abbas et al., 

2024) 

1.2 Hypervirulentní Klebsiella pneumoniae 

1.2.1 Popis 

Hypervirulentní kmen Klebsiella pneumoniae (hvKp) představuje nově se vyvíjející patotyp, 

který vykazuje vyšší míru virulence než klasický kmen K. pneumoniae. 

1.2.2 Faktory virulence  

Mnoho faktorů virulence mají hvKP a cKP společné. Je to polysacharidové pouzdro, 

lipopolysacharid, fimbrie, siderofory. Liší se tím, že hvKP má silně mukózní typ pouzdra 

a vlastní faktory virulence (geny rmpA a rmpA2), jejichž expresí dochází právě k produkci 

kapsulárního polysacharidu. Vyznačuje se také přítomností nestandardních sideroforů (Zhu et 

al., 2021). 

Pouzdro chrání bakterie před různými imunitními reakcemi jako je fagocytóza (Han et al., 

2024). U hvKP je za hypermukoviskozitu zodpovědný gen rmpA, který reguluje syntézu 

pouzdra. Zjistilo se, že u hvKP se nejvíce vyskytovaly typy pouzdra K1 a K2. Ve srovnání 

s ostatními typy pouzder mají vyšší odolnost vůči fagocytóze a intracelulárnímu působení 

makrofágů (Kocsis, 2023).  

Na obrázku 1. můžeme vidět srovnání produkce sideroforů u K. pneumoniae a u hypervirulentní 

K. pneumoniae. Aerobactin přispívá k vysoké patogenitě hvKP, i přesto že má nejnižší afinitu 

k železu (Lan et al., 2021). Největší afinitu k železu má enterobactin, který je přítomen 

i u klasické K. pneumoniae. Naopak aerobactin a yersiniabactin jsou více u hypervirulentních 

kmenů K. pneumoniae (Piperaki et al., 2017).  

Stejně jako cKP i hvKP má v buněčné membráně lipopolysacharid., ale u LPS není zřejmé, 

jestli má u hvKP jinou funkci než u cKP. HvKP má stejný hlavní typ fimbrií (typ 1 a 3) jako 
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cKP (Han et al., 2024). HvKP je schopna nést plazmidy virulence a taky rezistence na 

karbapenem (Karampatakis et al., 2023). Virulentní plazmidy nesou obvykle více faktorů 

virulence jako jsou geny rmpA a rmpA2, klastry kódující aerobaktin a salmochelin (Lan et al., 

2021). RmpA se nachází v plazmidech a je spojovaný právě s hvKP. Má zodpovědnost za 

produkci pouzdra a hypermukoviskozitu, která je nazývána kritický faktor virulence (Li et al., 

2019). 

Mimo jiné může produkovat i colibactin, což je toxin produkovaný K. pneumoniae. Produkují 

ho zejména ty, které nesou tzv. polyketid syntetázový genový klastr. Toxin dokáže poškodit 

DNA hostitelské buňky a tím přispívá k rozvoji vážnějších infekcí a vyšší virulenci. Infekce 

způsobené bakterií s produkcí colibactinu mohou být agresivnější a léčba může být velice 

obtížná (Chen et al., 2023). 

 

 

Obrázek 1. Srovnání faktorů virulence u klasických a hypervirulentních kmenů K. pneumoniae 

(upraveno dle Paczosa a Mecsas, 2016) 
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2. Infekční onemocnění 

2.1 Klebsiella pneumoniae 

Hlavním rezervoárem pro K. pneumoniae je člověk a v populaci je nositelem kolem 5 % až  

38 % ve stolici a 1 % až 6 % v nosohltanu. V nemocnici je hlavním rezervoárem 

gastrointestinální trakt pacienta a ruce personálu, způsoby šíření nákazy jsou zobrazeny na 

obrázku 2. (Ashurst a Dawson, 2023). K. pneumoniae se může vyskytovat v půdě, vodě, 

vegetacích, ale i u některých savců, hmyzu a v potravinách. Po vstoupení do organismu dokáže 

kolonizovat dýchací cesty, a to je důvod proč způsobí těžký zápal plic (Abbas et al., 2024). 

Nejčastěji onemocní novorozenci, starší osoby a lidé s oslabenou imunitou (Li et al., 2023).  

K. pneumoniae způsobuje nozokomiální nákazy, zatímco hypervirulentní K. pneumoniae je 

schopna způsobit komunitní a systémové infekce u zdravých osob. Klasická K. pneumoniae 

napadá zejména imunokompromitované jedince, a to zejména pacienty s diabetem nebo 

s chronickými plicními obstrukcemi (Paczosa a Mecsas, 2016). Způsobuje řadu infekcí jako 

Obrázek 2. Přenos nákazy způsobené K. pneumoniae (upraveno dle Li et al., 2023) 
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jsou zápal plic, infekce močových cest, bakteriémie u oslabených pacientů a jako jedna z mála 

je schopna způsobit u pacienta primární pneumonii (Choby et al., 2019). 

Bakteriémie může být primární nebo sekundární infekcí. Sekundární je infekce, 

co tzv. sekundárně rozšíří do krve z napadených plic nebo močového měchýře. K. pneumoniae 

způsobuje zánětlivé onemocnění plic (pneumoniae), u kterých rozlišujeme nemocniční 

a komunitní infekce. Nemocniční typ infekce se objevuje častěji než komunitní. Jak z názvu 

vyplývá, infekcí nemocničního typu se mohou nakazit lidé hospitalizováni v nemocnici 

a komunitní infekcí se může člověk nakazit běžně. Komunitní infekce plic se často vyskytují 

u chronických alkoholiků. Na obrázku 3. je zobrazeno srovnání infekcí, které způsobují 

klasické nebo hypervirulentní kmeny K. pneumoniae (Paczosa a Mecsas, 2016).  

 

 

Obrázek 3. Srovnání infekcí způsobených hvKP a cKP (upraveno dle Gonzalez-Ferrer et al., 2021) 
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2.2 Hyperviruletní Klebsiella pneumoniae 

Většina infekcí způsobených hvKP byla dosud zaznamenána jako komunitně získané. 

Charakteristickými znaky těchto infekcí jsou schopnost postihnout jinak zdravé jedince napříč 

všemi věkovými skupinami a tendence k multifokálnímu postižení s následným metastatickým 

šířením, což je fenomén, který je u ostatních zástupců čeledi Enterobacteriaceae poměrně 

vzácný (Russo a Marr, 2019). Existují důkazy naznačující, že kolonizace gastrointestinálního 

traktu hvKP často předchází samotné infekci u téhož jedince. Tento poznatek je v souladu 

s dalšími studiemi, které obecně podporují hypotézu, že infekce způsobené K. pneumoniae mají 

původ v předchozí střevní kolonizaci. Například přibližně polovina infekcí K. pneumoniae na 

jednotkách intenzivní péče byla způsobena kmeny pocházejícími z vlastního 

gastrointestinálního traktu pacienta. Pomocí myších modelů byly navíc identifikovány 

specifické geny hvKP, které jsou nezbytné pro kolonizaci a diseminaci v trávicím traktu. Tyto 

nálezy naznačují, že hvKP využívá určité virulenční determinanty k proniknutí do dalších 

orgánů, včetně jater. Stručně řečeno, hvKP efektivně kolonizuje gastrointestinální trakt, čímž 

přispívá jak k šíření v rámci jednoho hostitele, tak pravděpodobně i k přestupu infekce ze střeva 

do dalších tkání během onemocnění (Choby et al., 2019). Typicky se infekce způsobené hvKP 

vyskytují jako infekce krevního řečiště a jaterní abscesy. Systémově se šíří do celého organismu 

a způsobuje vícemístné infekce, infekce centrálního nervového systému, meningitidy a infekce 

krevního řečiště (Braun et al., 2024). V Číně u pěti infikovaných osob zapříčinil specifický 

sekvenční typ ST11, karbapenem rezistentní K. pneumoniae, smrtelnou ventilační pneumonii. 

Mimo pneumonii způsobuje tento typ i jaterní abscesy, infekce močových cest, infekce 

krevního řečiště, meningitidy a infekce kůže a měkkých tkání. Určitým rizikem, který se podílí 

na komorbiditě je diabetes mellitus a chronická onemocnění (Pu et al., 2023). Diabetes byl 

identifikován jako klíčový predisponující faktor pro získání infekce způsobené hvKP, na rozdíl 

od cKP, a zároveň zvyšuje riziko vzniku metastatických komplikací, zejména u pacientů 

s jaterním abscesem. Některé studie však tuto souvislost nepotvrdily jednoznačně, což 

naznačuje, že vztah mezi diabetem a infekcí hvKP může být ovlivněn regionálními rozdíly či 

specifickými klinickými okolnostmi (Choby et al., 2019).  
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3. Antimikrobiální rezistence 

V dnešní době je největší hrozbou šíření antimikrobiální rezistence (AMR). U Klebsiella 

pneumoniae je největší hrozbou šíření genů rezistence širokospektrých β-laktamáz (ESBL) 

a karbapenemáz. Právě karbapenemy se považovaly za terapeutické řešení v boji 

s multirezistentními gramnegativními bakteriemi (Effah et al., 2020). Kvůli zneužívání 

a nadměrnému užívání antibiotik se šíří různé geny rezistence (Zhu et al., 2022). K AMR také 

velmi přispívá nadměrné užívání antibiotik v zemědělství a v potravinářském průmyslu, proto 

může být AMR někdy označována jako tichá pandemie. V současnosti se v boji proti 

antimikrobiální rezistenci využívá i umělá inteligence. Několik studií uvedlo, že je využití 

umělé inteligence přínosné pro schopnost rychle identifikovat vzorce chování bakterií 

a optimalizaci léčebné strategie. Vznik umělé inteligence představuje slibné příležitosti 

k posílení antimikrobiálního dozoru (Ahmed et al., 2024). 

3.1 Multirezistence  

Jedná se o získanou vícelékovou rezistenci u bakterií a může k ní docházet více mechanismy. 

Může k ní dojít například alterací membrány (zvýšením efluxní pumpy nebo snížením příjmu 

léku). Dalším způsobem vniku multirezistence může být i inaktivace či modifikace léku. Tím, 

že se jedná o rezistenci k více léčivům, dochází k znepokojení v oblasti léčby (Abushaheen 

et al., 2020). Karbapenemázy jsou schopny hydrolyzovat i peniciliny, cefalosporiny 

a aztreonam. Kmeny nesoucí gen blaKPC se častěji označují jako multirezistentní, jelikož jsou 

schopny odolávat i více antimikrobiálním látkám, kromě β-laktamovým antibiotikům, např: 

aminoglykosidům a fluorochinolonům (Mazaya et al., 2024). 

3.2 Mechanismy rezistence 

3.2.1 Enzymy 

Bakterie jsou schopny produkovat takové enzymy, které mohou antibiotika buď zničit nebo 

dochází ke ztrátě jejich účinku. Enzymy jsou kódované chromozomálními a plazmidovými 

geny. Mezi hlavní druhy enzymů, které mohou inaktivovat léčiva patří hydroláza, pasivační 

enzym a modifikovaný enzym.  

Jako hydrolázu můžeme označit β-laktamázu, do skupiny pasivační patří enzym inaktivující 

aminoglykosidy a chloramfenikol acetyltransferáza a poslední druh modifikovaný enzym 

zahrnuje enzym modifikující aminoglykosidy (Zhu et al., 2022). K. pneumoniae produkuje 

nejčastěji dva typy enzymů. Jsou to karbapenemázy, které způsobí odolnost vůči většině  
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β-laktamových antibiotik i karbapenemům. Dále produkuje β-laktamázy, které způsobí 

rezistenci k cefalosporinům a monobaktamům (Huy, 2024).  

3.2.2 Poriny 

Poriny se nachází ve vnější membráně bakterií a jsou to integrální membránové proteiny, které 

tvoří kanály umožňující pasivní transport molekul přes vnější membrány bakterií. Jejich funkce 

spočívá v difúzi malých hydrofilních molekul (železo, živiny anebo antibiotika). β-laktamová 

antibiotika a fluorochinolony jsou schopné difundovat přes poriny do bakterie, a to díky malým 

hydrofilním molekulám (Braun et al., 2024). Jelikož tvoří poriny značnou část vnější 

membrány a napomáhají adhezi a invazi, tak tím připívají k patogenitě bakterie. Jejich ztráta 

významně napomáhá k antibiotické rezistenci (Huy, 2024). 

3.2.3 Efluxní pumpa 

Jsou to transportéry, které hrají důležitou roli v bakteriální patogenezi a snižují koncentrace 

intracelulárních cizorodých látek, tím brání jejich schopnosti dosáhnout toho, co je pro ně 

biologicky přirozené (De Gaetano et al., 2023). Některé jsou trvale vylučovány a jiné jsou 

indukovány nebo nadměrně syntetizovány za specifických enviromentálních stimulů nebo 

v přítomnosti substrátu (Reygaert, 2018). Efluxní pumpy zajišťují odstraňování léčiv 

z bakteriální buňky a představují důležitý mechanismus rezistence vůči antibiotikům. Existuje 

několik hlavních typů těchto pump, které se liší svou strukturou a způsobem fungování. Patří 

mezi ně systém pro vytlačování více léčiv a toxických sloučenin (MATE), systém malé 

mnohočetné rezistence (SMR), pumpy s ATP-vazebnými kazetami (ABC), systém efluxu 

antimikrobiálních látek u proteobakterií (PACE), pumpy hlavních facilitátorů (MFS) a systém 

rezistence, nodulace a dělení (RND). Tyto mechanismy umožňují bakteriím se účinně zbavovat 

škodlivých látek, a tím přispívají k jejich odolnosti vůči antibiotické léčbě. MATE rozpoznává 

substráty fluorochinolony. Geny, které kódují proteiny SMR je možné horizontálně přenášet 

pomocí plazmidů nebo pohyblivých genetických elementů a tím jsou schopny způsobovat 

multirezistenci. ABC jsou homodimerního nebo heterodimerního typu a jsou schopny se někdy 

asociovat s proteinem vnější membrány. Tímto způsobem jsou bakterie schopny zvýšit 

virulenci a rezistenci k léčivu. PACE jsou kódované vysoce konzervovanými geny a je tím 

zapříčiněno vytlačování biocidů. MFS se rozděluje na tři podskupiny, které jsou uniportery 

transportující substrát přes lipidovou dvojvrstvu bez použití iontů, symportery přenášející ionty 

a substráty ve stejném směru a antiportery podporující translokaci substrátů a iontů v opačném 

směru. RND jsou z proteinu vnější membrány, proteinu vnitřní membrány a periplazmatického 
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proteinu, ten zajistí propojení proteinu vnější a vnitřní membrány (De Gaetano et al., 2023). 

Dochází tedy k uvolňování léčiva zpátky do okolí a tím se zajistí, aby se léčivo v buňce 

nehromadilo. Efluxní pumpa je regulována několika faktory a mutace efluxní pumpy  

acrAB-tolC dokáže zprostředkovat rezistenci ke karbapenemům. Některé studie dokazují, že 

gen ramA zvýší expresi efluxní pumpy a podílí se na vzniku multirezistence (Lei et al., 2024).  

3.2.4 Biofilm 

K. pneumoniae dokáže vytvářet biofilmy, což představuje agregáty buněk vázaných do matrice 

extracelulární polymerní látky, kdy buňky navzájem spolu přilnou nebo se připojí k povrchu. 

Matrix tvoří komplexní síť, jejíž hlavními složkami jsou polysacharidy, proteiny a DNA. 

Klinicky nejvýznamnější biofilmy se tvoří nejčastěji na vnitřním povrchu katetru nebo dalších 

zařízení, která jsou zavedena do těla (Piperaki et al., 2017). Biofilm chrání mikroorganismy 

nejen před vnějšími stresovými faktory, jako jsou dehydratace, ultrafialové záření, přítomnost 

kovů, antibiotika či oxidanty, ale také zabraňuje jejich detekci a útoku imunitního systému 

hostitele (Mazaya et al., 2024). Klebsiella pneumoniae a Pseudomonas aeruginosa jsou 

organismy, které se často vyskytují společně v prostředí i v gastrointestinálním traktu,  

kde synergizují při tvorbě biofilmů s odlišnou strukturou oproti jejich monobiofilmům, přičemž 

tyto smíšené biofilmy vykazují zvýšenou odolnost vůči antibiotikům (Guerra et al., 2022). 

Na tvorbě biofilmu K. pneumoniae se podílí povrchové struktury, konkrétně  

pili typu 3 a kapsulární polysacharidy. Pili napomáhají k adhezi a kapsulární polysacharidy 

ovlivňují strukturu biofilmu. Biofilm dokáže K. pneumoniae částečně chránit před imunitním 

systémem hostitele. Dochází k inhibici protilátek a snižuje účinky komplementu a fagocytózy. 

Tímto vyvolá vyšší tvorbu biofilmu a bakterie je chráněná před působením léku (Pu et al., 

2023). Tvorba biofilmu se odvíjí v pěti fázích. Nejprve dojde k navázání na vhodný povrch. 

V další fázi dojde k tvorbě vrstvy, kterou doprovází sekrece extracelulární matrice. Na začátku 

tvorby matrice je řízena extracelulární DNA, strukturálními proteiny a extracelulárními 

polysacharidy. Tím, že biofilm roste trojrozměrně, dochází k nevratnému přichycení. Během 

poslední fáze je možné, že se začnou odlupovat zralé části biofilmu a může dojít k nové tvorbě 

biofilmu (Mazaya et al., 2024). Biofilm K. pneumoniae může kolonizovat dýchací, 

gastrointestinální a močový trakt. U pacientů s imunodeficiencí může dojít k rozvoji 

invazivních infekcí (Wang et al., 2020).  
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3.2.5 Plazmidy 

Plazmidy představují klíčové genetické elementy u bakteriálních patogenů, neboť často nesou 

geny spojené se získanou antimikrobiální rezistencí či virulencí. Významně se podílejí 

na horizontálním přenosu genetické informace, čímž ovlivňují jak ekologii, tak evoluci bakterií. 

Přenos plazmidů mezi bakteriemi probíhá převážně procesem konjugace. Na základě 

schopnosti přenosu a mechanismu konjugace se plazmidy rozdělují do tří hlavních skupin, 

kterými jsou konjugativní plazmidy (samy schopné přenosu), mobilizovatelné plazmidy 

(přenášené s pomocí jiných plazmidů) a nemobilizovatelné plazmidy (bez schopnosti přenosu 

mezi buňkami). U K. pneumoniae je většina genů kódujících antimikrobiální rezistenci a genů 

virulence přenášena prostřednictvím plazmidů, a to nejčastěji konjugací. V posledních letech 

byl u kmenů karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae (CRKP) stále častěji identifikován 

konzervativní plazmid virulence podobný pLVPK, který je běžný u hvKP. Tento typ plazmidu 

patří mezi mobilizovatelné plazmidy a bylo prokázáno, že jeho přenos je umožněn interakcí 

s konjugativním plazmidem (Zhang et al., 2023). 

K. pneumoniae obsahuje velké a středně velké plazmidy, které hrají klíčovou roli v rozvoji 

antimikrobiální rezistence. Tyto plazmidy nesou více rezistentních genů současně, 

což umožňuje vznik multirezistence vůči několika různým třídám antibiotik. Bakterie obsahuje 

i malé plazmidy, které souvisí s rezistencí na β-laktamová a aminoglykosidová antibiotika. 

Malé plazmidy jsou kódované jedním nebo dvěma geny, proto dochází k rezistenci na jednu 

nebo dvě skupiny antibiotik (Braun et al., 2024). Velké plazmidy IncF nesou obvykle geny 

blaKPC i více determinantů rezistence. Bývají spojené s multirezistencí u Enterobacterales, jsou 

dobře přenosné a mají schopnost se replikovat ve velkém množství hostitelů. Velmi významnou 

roli hrají v přenosu blaKPC. Dalšími plazmidy, které nesou blaKPC jsou např: IncA/C2, IncR 

a CoIE (Shah et al., 2025). 

Plazmidy nesou velké množství virulentních genů. Geny hypermukoviskozního fenotypu rmpA 

a rmpA2, geny související se siderofory iucABCD-iutA, iroBCDN, ybtAEPQTUX 

a entABCDEFS (Han et al., 2022). Virulentní plazmidy mohou nést více faktorů virulence. Dále 

mohou nést geny rmpA/rmpA2, klastry kódující aerobaktin a salmochelin. Toto je důsledkem 

přítomnosti virulentního kmene v daném místě, neboť jeho virulentní plazmidy napomáhají 

šíření do extraintestinálních lokalit a podporují tvorbu abscesů (Lan et al., 2021).  
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4. Diagnostika antimikrobiální rezistence 

Diagnostika napomáhá ke stanovení vhodné terapie. Používají se nejrůznější typy metod 

např: fenotypové, biochemické, imunochromatografické, proteomické a genotypové metody.  

4.1 Fenotypové metody 

Fenotypové metody jsou rozdělené do dvou skupin na manuální a automatizované. 

Do manuálních metod lze zařadit metody testování antimikrobiální citlivosti agarovou diluční 

metodou, gradientový test, diskovou difúzi a mikrodiluční bujónová metoda. Automatizované 

systémy, které jsou založené na ředění bujónu využívají předpřipravené vícejamkové destičky 

(panely) zahrnující i pozitivní kontroly a gradientové koncentrace antibiotik 

(Kaprou et al., 2021). 

4.1.1 Stanovení citlivosti na antibiotika 

4.1.1.1 Kvantitativní metody 

V praxi se pro stanovení minimální inhibiční koncentrace (MIC) se využívá epsilometrický test 

(E-test), který umožňuje stanovit nejnižší koncentraci antimikrobiální látky, která po inkubaci 

přes noc zamezí viditelnému růstu bakteriální kultury (Kaprou et al., 2021). E-test je spolehlivá 

metoda ke stanovení bakterií rezistentních na karbapenem a k provedení se využívá 

gradientového difúzního proužku. Provedení je velmi jednoduché, stačí naočkovat testovaný 

kmen na Mueller-Hintonův agar a poté přiložit proužky s testovaným antibiotikem ze skupiny 

karbapenemů (Mohammadpour et al., 2025). Po inkubaci je možné odečíst minimální inhibiční 

koncentraci (Kaprou et al., 2021). Další možností je bujónová diluční metoda, což je klasická 

metoda, při níž se připravují sériová dvojnásobná ředění antibiotika v tekutém médiu 

ve zkumavkách. Do každé zkumavky se přidává známé množství bakteriální suspenze. 

Po inkubaci (24 hodin při 37 °C) se hodnotí přítomnost bakteriálního růstu vizuálně podle 

zákalu média. MIC je stanovena jako nejnižší koncentrace antibiotika, při které nedochází 

k patrnému růstu mikroorganismu. Tato metoda je jednoduchá, ale časově a materiálově 

náročná. Mikrodiluční bujónová metoda je standardizovaná a efektivní varianta této metody, 

prováděná v 96jamkových mikrotitračních destičkách. Umožňuje současné testování více 

antibiotik a koncentrací. Každá jamka obsahuje přesně definované množství antibiotika v osmi 

sériích dvojnásobných ředění. Po přidání standardizovaného inokula se destička inkubuje 

po dobu 16–24 hodin. 

Tato metoda se považuje za referenční techniku a byla dále vylepšena použitím redoxního 

indikátoru resazurinu, modrého barviva, které se v přítomnosti metabolicky aktivních bakterií 
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redukuje na růžový fluorescenční resorufin. Tato barevná změna je známkou bakteriální 

aktivity a může být měřena fluorimetricky, což zvyšuje citlivost a objektivitu hodnocení 

výsledků (Gajic et al., 2022). 

4.1.1.2 Kvalitativní metody 

Disková difuzní metoda je nejrozšířenější v mikrobiologických laboratořích, a to díky nízké 

ceně, jednoduchému provedení a možnosti testování širokého spektra bakteriálních druhů 

a antibiotik. Výběr antibiotických disků je flexibilní, což umožňuje laboratoři sestavit různé 

kombinace podle druhu bakterie a typu vzorku. Metoda spočívá v umístění disků napuštěných 

různými koncentracemi antibiotik na předem naočkovaný agar s bakteriální suspenzí. 

Antibiotikum se z disku difunduje radiálně přes agarové médium a vytváří koncentrační 

gradient. Po inkubaci při 35 ± 1 °C po dobu 24 hodin dochází k vytvoření inhibičních zón, 

jejichž průměry se měří pouhým okem nebo pomocí automatizovaného systému. Výsledky 

se následně interpretují a kategorizují podle doporučeného klinického bodu zlomu daného 

standardem (Gajic et al., 2022). Ve studii Vading et al., (2011) byly výsledky interpretovány 

a kategorizovány podle doporučených klinických bodů zlomu stanovených mezinárodními 

standardy Klinického a laboratorního standardizačního institutu (CLSI; Clinical and Laboratory 

Standards Institute) a Evropského výboru pro testování antimikrobiální citlivosti (EUCAST; 

European Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing). Hraniční hodnoty pro citlivost 

dle CLSI činí ≥16 mm pro imipenem i meropenem a ≥19 mm pro ertapenem, zatímco EUCAST 

uvádí hodnoty ≥21 mm, ≥22 mm a ≥25 mm pro tyto látky v uvedeném pořadí. V případě 

automatizovaných metod interpretace (VLSI) bývá často používán např: systém VITEK 2, 

jehož přesnost může kolísat v závislosti na nastavených algoritmech a použitých breakpointech. 

Rozdíly mezi přístupy CLSI, EUCAST a VLSI mohou zásadně ovlivnit detekci karbapenemové 

rezistence. 

4.1.2 Stanovení rezistence na antibiotika 

Modifikovaný Hodgeův test (MHT) představuje jednoduchou fenotypovou metodu. Je to 

vysoce specifický a senzitivní test, který je důležitý při detekci karbapenemáz typu KPC 

z izolovaných bakterií z čeledi Enterobacteriaceae (Lee et al., 2022). Test se využívá i při 

detekci enzymu oxacilináza OXA-48. Je to enzym, který rozkládá karbapenemová antibiotika. 

Test je založen na inaktivaci karbapenemovém disku. K provedení testu se využívá  

Mueller-Hintonův agar a uprostřed je karbapenemový disk (Mohammadpour et al., 2025).  



 

28 

 

V dnešní době je tento test už nahrazován testy Carba NP nebo modifikovaným CIM, které jsou 

pro detekci karbapenemáz spolehlivější (Lee et al., 2022). Jistým důvodem nahrazení může být 

také cenová dostupnost a rychlost metody Carba NP. Test se používá k identifikaci bakterií 

produkující karbapenemázy (Mohammadpour et al., 2025). Princip testu spočívá v hydrolýze 

imipenemu karbapenemázou, přičemž vzniklé změny pH jsou detekovány pomocí barevné 

změny indikátoru fenolové červeně. Test vykazuje celkovou citlivost v rozmezí 73–100 %, 

nicméně jeho účinnost je omezená při detekci karbapenemáz typu OXA-48 a některých enzymů 

třídy A. Modifikovaný CIM slouží k detekci karbapenemáz na základě schopnosti testovaného 

mikroorganismu inaktivovat karbapenem. Bakteriální kolonie jsou inkubovány ve vodném 

roztoku obsahujícím karbapenemový disk. Po inkubaci se disk přenese na agarovou plotnu 

s inokulovanou suspenzí Escherichia coli citlivou na karbapenem. Přítomnost malé nebo žádné 

zóny inhibice kolem disku svědčí o produkci karbapenemázy testovaným organismem. 

Tato metoda je široce využívána díky své vysoké citlivosti, specificitě a nízkým nákladům. 

Studie navíc ukazují, že CIM vykazuje vyšší přesnost ve srovnání s jinými fenotypovými testy, 

jako jsou Carba NP nebo MHT (Rabaan et al., 2022). 

4.2 Genotypové metody 

Nejvíce rozšířené jsou metody založené na principu polymerázové řetězové reakce (PCR). Tato 

metoda využívá specifické primery k amplifikaci cílové sekvence nukleové kyseliny. 

Po denaturaci cílové DNA při vysoké teplotě se tyto primery váží na vzniklou jednovláknovou 

DNA (Caliskan-Aydogan et al., 2023). Využívá se pro přesnou a rychlou detekci rezistentních 

genů (Mohammadpour et al., 2025). Dnes je možné využít více variant real-time (qPCR), 

reverzní transkriptázová (RT-PCR), multiplexní (mPCR) (Caliskan-Aydogan et al., 2023).  

Multiplexní PCR slouží k detekci více genů v jedné reakci u bakterií rezistentních na různé 

druhy antibiotik (Mohammadpour et al., 2025). Metoda umožňuje detekci genů kódující 

karbapenemázy, jako jsou například blaIMP, blaVIM, blaKPC a další, přičemž mPCR poskytuje 

výhodu současné detekce více rezistentních genů pomocí několika sad specifických primerů 

(Caliskan-Aydogan et al., 2023). Novější metodou je qPCR její rychlost a přesnost má velký 

přínos v diagnostice karbapenem rezistentní K. pneumoniae. Metoda spočívá v detekci 

nukleových kyselin ve směsi prostřednictvím fluorescenčně značených produktů 

(Mohammadpour et al., 2025).  

Další možností, která patří mezi genotypové metody je sekvenování DNA. Existuje více druhů 

sekvenování např: metagenomické, cílené a sekvenování celého genomu. Využití nachází 
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hlavně v diagnostice organismů s delší inkubační dobou. Cílené sekvenování zajistí identifikaci 

požadovaného genu pomocí specifických primerů. Možností je i cíleně sekvenovat vybranou 

oblast konkrétního viru nebo bakterie. Metagenomické sekvenování se využívá k pochopení 

epidemiologie antimikrobiální rezistence. Dokáže sekvenovat všechny genomy ve vzorku, 

a to i hostitelský genomický materiál. Problém nastává v jeho nízké citlivosti a může dojít  

i ke zkreslení detekce (Maddock et al., 2024).  

Sekvenování celého genomu se obvykle používá pro sekvenování jednoho bakteriálního druhu 

a tím se minimalizuje variabilita genomu ve vzorku (Maddock et al., 2024). Sekvenování celého 

genomu má také velký potenciál v pochopení genetického složení bakterií antimikrobiální 

rezistence. Ze získaných sekvenčních dat se buduje globální databáze genotypů a fenotypů. 

Tímto způsobem se usnadní sledování kmenů antimikrobiální rezistence (Wang et al., 2022). 

Tato metoda se využívá v humánní medicíně pro úspěšné sledování nozokomiálních patogenů 

a genů vysoké rezistence. Sekvenování celého genu může sloužit i k posouzení virulence  

a ke srovnání bakteriálních genů z ohnisek (Maddock et al., 2024).  

4.3 Nanotechnologie 

Nanotechnologie se ukázaly jako slibná a efektivní platforma pro vývoj citlivějších, rychlejších 

a zároveň cenově dostupnějších diagnostických nástrojů pro detekci antimikrobiální rezistence 

(AMR). V této oblasti hrají významnou roli různé typy nanočástic, které slouží jako 

nanosenzory. Patří sem zejména kovové nanočástice, kvantové tečky, fluorescenční 

nanočástice, magnetické nanočástice, upkonverzní nanočástice a nanočástice na bázi uhlíku. 

Díky svým specifickým fyzikálně-chemickým vlastnostem vykazují tyto materiály výrazný 

potenciál pro citlivou a selektivní detekci infekcí spojených s antimikrobiální rezistencí (Saxena 

et al., 2022). 

Zlaté nanočástice patří díky svým vynikajícím optickým a elektrochemickým vlastnostem 

k nejčastěji využívaným kovovým nanočásticím při vývoji nástrojů pro detekci bakterií. 

V důsledku kvantových velikostních efektů vykazují zlaté nanočástice odlišné optické 

vlastnosti ve srovnání s jejich objemovými protějšky, přičemž tyto vlastnosti závisí na velikosti 

a tvaru částic. Úpravou velikosti, tvaru a vzájemné vzdálenosti mezi zlatými nanočásticemi lze 

cíleně ovlivnit jejich optické chování, což se projevuje změnou barvy jejich suspenze 

v důsledku lokalizované povrchové plazmonové rezonance (Saxena et al., 2022). Například 

peptidy mohou sloužit jako redukční i stabilizační činidla při syntéze nanočástic zlata, přičemž 

ovlivňují jejich velikost, tvar, hydrofobicitu a povrchový náboj. Takto připravené peptid-
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funkcionalizované nanočástice zlata mohou mít různé kladné nebo záporné náboje a rozdílné 

hydrofilní či hydrofobní vlastnosti, které jsou optimalizovány pro specifickou interakci 

s bakteriálními buňkami. Vzájemné působení mezi peptid-funkcionalizovanými nanočásticemi 

zlata a bakteriemi vede ke změnám v lokalizované povrchové plazmonové rezonanci,  

čímž vzniká unikátní spektrální signatura tzv. „bakteriální otisk prstu“. Tento otisk umožňuje 

rozlišit antibioticky rezistentní a citlivé kmeny patogeních bakterií skupiny ESKAPEE pomocí 

metod umělé inteligence založených na strojovém učení. Výsledky studie potvrzují, že díky 

nanočásticím zlata lze vytvářet vysoce citlivé biosenzory pro přesnou identifikaci bakteriálních 

patogenů (Douradinha et al., 2024). 

4.4 Další možnosti detekce 

Laterální průtokový test, který spadá do imunochromatografických testů se využívá pro detekci 

epitopů karbapenemáz. Detekce probíhá pomocí reakce antigen-protilátka 

na chromatografickém papíru. Nově validovaný laterální průtokový imunotest umožňuje 

detekci pěti primárních typů karbapenemáz, konkrétně KPC, NDM, VIM, IMP  

a OXA-48-LIKE karbapenemáz (Lee et al., 2022). Dále existuje multiplexní 

imunochromatografický test, který využívá monoklonální protilátky k detekci variant OXA-48, 

karbapenemáz KPC, NDM a VIM (Caliskan-Aydogan et al., 2023). 

Další možností je hmotnostní spektrometrie s asistovanou laserovou ionizací za letu  

(MALDI-TOF/MS). Tento nástroj se osvědčil jako důležitý prostředek v laboratořích klinické 

mikrobiologie, protože umožňuje přesnou a velmi rychlou identifikaci bakterií (Moreira et al., 

2023). Identifikace bakteriálních druhů pomocí peptidových spekter získaných hmotnostní 

spektrometrií  byla poprvé navržena již v 70. letech 20. století. Matrice používané v tomto 

procesu se skládají z krystalizovatelných molekul rozpuštěných ve vodě nebo organických 

rozpouštědlech. V současnosti je k dispozici celá řada různých matricových sloučenin a další 

jsou ve vývoji. Pro použití v hmotnostní spektrometrii musí matricové sloučeniny splňovat tři 

základní kritéria: musí mít vhodnou molekulovou hmotnost, dostatečně nízkou pro snadné 

odpařování, ale zároveň dostatečně vysokou, aby při analýze nedošlo k úplnému odpaření 

ve vakuu; musí vykazovat silnou optickou absorpci v oblasti ultrafialového nebo 

infračerveného spektra pro efektivní absorpci laserového záření; a musí být také výbornými 

donory protonů, čímž podporují ionizaci analytu. Matrice v tomto procesu plní dvojí roli, která 

jednak usnadňuje krystalizaci vzorku pro efektivní ionizaci, a zároveň slouží jako ochranná 

vrstva mezi vzorkem a laserovým paprskem. Vzorek je v matrici zachycen a kokrystalizován. 

Po aplikaci energie ve formě laserového paprsku dochází k ionizaci analytu a ke vzniku 
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jednotlivých protonovaných iontů. Tyto ionty jsou následně urychleny pomocí konstantního 

elektrického potenciálu a separovány na základě své hmotnosti během letu podél letové trubice. 

Doba letu každého iontu je měřena podle okamžiku, kdy dosáhne detektoru na konci letové 

trubice (Yoon a Jeong, 2021). 

Využívá se k detekci karbapenemáz analýzou degradačních produktů vznikajících během 

inkubace bakteriálních suspenzí s karbapenemy (Lee et al., 2022). Tato metoda, ačkoli 

spolehlivá, vyžaduje řadu extrakčních kroků a trpí omezeními specificity nespecifická 

hydrolýza antibiotika může ohrozit její přesnost, zatímco enzymy se sníženou hydrolytickou 

aktivitou, například některé karbapenemázy typu OXA, mohou vést k falešně negativním 

výsledkům a snížené citlivosti (Moreira et al., 2023). 

4.5 Využití umělé inteligence a strojového učení 

Umělá inteligence (AI) se může využít v boji proti antimikrobiální rezistencí, jelikož dokáže 

porozumět chování bakterií a může pomoci zavést nejvhodnější léčbu. AI by mohla posloužit 

jako pomocník pro zlepšení diagnostiky antimikrobiální rezistence. Mohli by se využívat 

tzv. AI asistenti, kteří by mohli mít přístup k metadatům nemocniční mikrobiologie 

a individuálním faktorům pacienta. Na základě získaných informací a pokynů k léčbě 

vyhodnotit nejvhodnější druh antibiotik (Ahmed et al., 2024). Do AI je zapojena metodologická 

doména, která zahrnuje uvažování, prezentaci znalostí, strojové učení a neuronovou síť  

(Liu et al., 2024). 

Strojové učení spočívá ve sběru dat a předzpracování. Dokáže se naučit mechanismy 

antimikrobiální rezistence z dat sekvence DNA. Tato technologie je velmi přínosná v získávání 

užitečných informací z rozsáhlých biologických dat. Pomocí získaných informací, se dá lépe 

pochopit a předvídat charakteristika odolnosti patogenních mikroorganismů. Technika 

strojového učení může být velkým pomocníkem, díky schopnosti extrahovat data. Dokáže se 

naučit vztahy sekvencí genomu patogenního mikroorganismu a předpokládat citlivost 

mikroorganismů na antibiotika. Tímto způsobem se může stát velkým pomocníkem 

v diagnostice i léčbě. Využívá se k navržení a zlepšení antimikrobiálních peptidů. 

Po zpracování sekvenčních dat může předpovídat antimikrobiální aktivitu peptidových 

sekvencí, dokonce i řídit syntézu nových antimikrobiálních peptidů, které mají vysokou 

antimikrobiální účinnost (Li et al., 2024).  

V mnoha případech se stává, že je antimikrobiální léčba předepsána zbytečně. Zdá se, 

že počítačové doporučení léků snižuje předepsání nevhodné léčby o 5 %. V porovnání lékaři 



 

32 

 

nesprávně předepisují léčbu 9 % situací. Výběr může probíhat na základě specifických 

antibiogramů, jelikož je zapotřebí snížit používání širokospektrých antibiotik, které zvyšují 

počty rezistentních kmenů. S personalizovanými antibiogramy je možné zlepšit výběr 

antibiotik a tím zlepšit i bezpečnost pacientů (Sakagianni et al., 2023). 
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5. Karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae 

Z důvodu vyskytující se K. pneumoniae, která produkuje ESBL se začaly více používat 

karbapenemy. Ty patří do skupiny β-laktamových antibiotik, do které se řadí ještě peniciliny, 

cefalosporiny a monobaktamy. Tato skupina inhibuje tvorbu buněčné stěny bakterií. 

Antibiotika mají větší rozsah antimikrobiální aktivity a jsou obvykle používány k léčbě infekcí 

způsobených zástupci z čeledi Enterobacteriaceae (Li et al., 2023).  

Rezistence kmenů CRKP vůči karbapenemům je zprostředkována třemi klíčovými 

mechanismy: enzymatickou degradací antibiotik pomocí karbapenemáz tříd A, B a D, zvýšenou 

aktivitou efluxních pump a poruchou permeability vnější membrány způsobenou mutacemi 

v porinových proteinech OmpK35 a OmpK36 (Mohammadpour et al., 2025). Dalším 

mechanismem vzniku rezistence na karbapenemy může být změna proteinu vázající penicilin 

v buněčné stěně, dále snížená propustnost membrány, anebo zvýšená exprese efluxní pumpy 

(Tompkins a van Duin, 2021). V klinické studii, která byla provedena od července 2021 do 

května 2022 v Číně zmiňují, že 73,90 % kmenů neslo gen blaKPC-2, který byl dominantní pro 

karbapenem rezistentní hvKP i karbapenem rezistentní non-hvKP (Li et al., 2023).  

Karbapenemy jsou jedny z β-laktamových antibiotik a bývají velmi účinné v léčbě proti 

bakteriím produkujících ESBL. Strukturně jsou podobné penicilinům a cefalosporinům. Jejich 

působení je založeno na potlačení proteinů vázajících penicilin (PBP), tím naruší bakteriální 

stěnu a zničí bakterii osmotickým tlakem (Mohammadpour et al., 2025). U infekcí způsobených 

K. pneumoniae jsou účinné hlavně karbapenemy imipenem a meropenem  

(Mohammadpour et al., 2025). Využívány jsou zejména pro léčbu invazivních a život 

ohrožujících infekcí z důvodu jejich účinku, který je nezávislý na koncentraci. Působí proti 

grampozitivním i gramnegativním bakteriím, dokonce i proti anaerobům (Codjoe a Donkor, 

2018). 

5.1 Karbapenemázy  

Patří mezi tzv. β-laktamové antimikrobiální činidla. Enzymy hydrolyzují β-laktamový kruh 

a tím inhibují působení antimikrobiálních látek. Jsou nejběžněji klasifikovány do čtyř tříd A, 

B, C a D, které byly navrženy podle Amblera (Karampatakis et al., 2023). 

5.1.1 Karbapenemázy třídy A 

Karbapenemázy třídy A klasifikovány podle Amblera využívají k hydrolýze β-laktamových 

antibiotik serinový zbytek. Do této skupiny patří geny kódující enzymy, kterými jsou blaKPC, 
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blaNMC/blaIMI a blaSME, přičemž nejčastěji detekovaným zástupcem je gen blaKPC. (Tompkins 

a van Duin, 2021). Tento typ karbapenemáz je kódován chromozomálně, plazmidem nebo 

kombinací obou. Karbapenemázy této třídy dokáží snižovat citlivost na imipenem pro bakterie, 

které byly citlivé a jsou schopné hydrolyzovat velké množství β-laktamových antibiotik 

i karbapenemů (Aurilio et al., 2022).  

5.1.2 Karbapenemázy třídy B 

Enzymy karbapenemáz třídy B představují klinicky významnou skupinu β-laktamáz. 

Na základě svých strukturálních a funkčních vlastností se dělí do tří podtříd: B1, B2 a B3 

(Aurilio et al., 2022). Tato skupina enzymů se řadí výhradně do třídy β-laktamáz a hydrolyzuje 

karbapenemy. Hydrolýza spočívá v interakci β-laktamových léčiv s ionty zinku v aktivním 

místě enzymu. Podléhají inhibici kyselinou ethylendiamintetraoctovou (EDTA), chelátorem 

Zn2+, a dalšími dvojmocnými kationty (Codjoe a Donkor, 2018). Jsou nazývané jako  

metalo-β-laktamázy a obvykle se nachází v plazmidových vektorech. Nejvýznamnějšími 

zástupci jsou metalo-β-laktamáza z Nového Dilí (NDM), veronská integron kódovaná metalo-

β-laktamáza (VIM) a imipenemáza (IMP) (Caliskan-Aydogan et al., 2023). NMD-geny se 

typicky vyskytují u K. pneumoniae a Escherichia coli (E. coli). U zástupců čeledi 

Enterobacteriaceae bylo v této studii identifikováno přes 18 typů karbapenemáz IMP a druh 

VIM se u této čeledi vyskytuje zřídka (Codjoe a Donkor, 2018). 

5.1.3 Karbapenemázy třídy D 

Jsou to enzymy, které mají ve své molekule serin. Mají vysokou heterogenitu ve struktuře 

a v biochemických vlastnostech. Jejich působení se podobá karbapenemázám, ale mají nižší 

hydrolytickou kapacitu (Karampatakis et al., 2023). Bývají špatně inhibované EDTA 

a kyselinou klavulanovou. Primárně se nachází u nefermentujících mikroorganismů. 

Karbapenemázy OXA mají schopnost mutovat a jsou tak schopny rozšiřovat spektrum své 

aktivity. Bakterie produkující OXA-48 jsou velmi obtížně identifikovatelné kvůli jejich 

bodovým mutacím s ESBL (Codjoe a Donkor, 2018). První identifikace enzymu typu OXA-48 

byla u kmene K. pneumoniae v Turecku roku 2001. Do roku 2022 bylo hlášeno až 30 variant 

podobných typu OXA-48 u Enterobacterales. Typ OXA-48 primárně hydrolyzuje peniciliny 

na vysoké úrovni, zatímco karbapenemy hydrolyzuje jen na nízké úrovni. Zajímavé naopak je, 

že OXA-48 má nejvyšší známou katalytickou účinnost proti imipenemu (Dabos et al., 2022). 

Další velmi známá oxacilináza z třídy D je OXA-181. Oba typy enzymů OXA-48 a OXA 181 

mají karbapenemázovou aktivitu, ale jejich hydrolytická aktivita je slabá (Han et al., 2022). 
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5.2 Geny rezistence 

Horizontální přenos genů (HGT) představuje klíčový mechanismus šíření antibiotické 

rezistence napříč bakteriálními populacemi. Na rozdíl od vertikálního přenosu, při kterém 

dochází k předávání genetické informace z rodičovských buněk na potomstvo, umožňuje HGT 

výměnu genetického materiálu mezi různými bakteriálními druhy nebo kmeny. Tento proces 

výrazně urychluje šíření a získávání genů podmiňujících antibiotickou rezistenci, čímž 

představuje závažnou hrozbu pro účinnost antimikrobiální terapie i pro veřejné zdraví. Jedním 

z hlavních mechanismů horizontálního přenosu je konjugace, která zahrnuje přímý přenos 

genetického materiálu mezi dárcovskou a příjemcovou buňkou prostřednictvím fyzického 

kontaktu. Tento proces je zprostředkován konjugativními plazmidy, extrachromozomálními 

molekulami DNA, které jsou schopné jak sebereplikace, tak přenosu mezi bakteriemi. 

Konjugativní plazmidy často nesou geny odpovědné za rezistenci, například geny kódující  

beta-laktamázy, efluxní pumpy nebo enzymy modifikující cílové struktury antibiotik (Branda 

a Scarpa, 2024).  

Horizontální přenos genů zahrnuje několik základních mechanismů, které umožňují výměnu 

genetického materiálu mezi bakteriemi a tím podporují šíření genů rezistence. Prvním 

objeveným mechanismem byla přirozená transformace (také označovaná jako přirozená 

kompetence), popsaná již v roce 1928. Transformace spočívá v příjmu a začlenění exogenní 

(vnější) nahé DNA z prostředí do genomu kompetentních přijímajících bakterií. Tento 

genetický materiál může být buď trvale integrován do bakteriálního chromozomu pomocí 

homologní rekombinace, nebo využit jako zdroj živin, čímž bakterie obchází nutnost de novo 

syntézy nukleotidů. Na rozdíl od konjugace a transdukce je tento proces zcela závislý pouze na 

příjemci. 

Dalším významným mechanismem je transdukce, při níž je přenos DNA mezi bakteriemi 

zprostředkován bakteriofágy. Tyto viry, přirození predátoři bakterií, jsou všudypřítomní 

v přírodním prostředí a vyznačují se vysokou stabilitou a delší perzistencí oproti bakteriím. 

Díky těmto vlastnostem mohou účinně přenášet genetický materiál mezi různými bakteriálními 

hostiteli. 

Nejvýznamnějším a nejrozšířenějším mechanismem HGT je však konjugace. Tento proces 

umožňuje přímý přenos genetického materiálu mezi dárcovskou a příjemcovou buňkou 

prostřednictvím fyzického kontaktu. Konjugace usnadňuje přenos genů podmiňujících 

antibiotickou rezistenci, odolnost vůči těžkým kovům, virulenci a dalších adaptivních znaků. 
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Probíhá výrazně rychleji v bakteriálních biofilmech než v planktonních (volně plovoucích) 

kulturách. Na rozdíl od transdukce a transformace je konjugace založena na vytvoření pářícího 

páru mezi buňkami. Tento kontakt je zprostředkován konjugativními pily u gramnegativních 

bakterií, což odráží zásadní rozdíly ve struktuře jejich buněčných stěn (Michaelis a Grohmann, 

2023) 

5.2.1 Gen rezistence blaKPC 

Jsou to kódované geny, které jsou lemované sekvencemi souvisejícími s transposomy a nachází 

se na přenosných plazmidech, tím je napomáháno k rychlému šíření (Hindiyeh et al., 2008). 

Plazmid nesoucí gen blaKPC usnadňuje přenos tohoto genu na jiné kmeny K. pneumoniae 

pomocí transpozomu (Zhu et al., 2024). Geny nesoucí blaKPC jsou schopny způsobit infekci 

třemi mechanismy. Jsou to genetická transpozice genu blaKPC zprostředkovaná malými 

mobilními genetickými prvky, horizontální přenos plazmidu nesoucího blaKPC s klonálním 

šířením kmenů CRKP nesoucích blaKPC. První plazmid, který nesl gen blaKPC je označen jako 

pKpQIL (Yang et al., 2021).  

5.2.2 Geny rezistence blaIMP, blaVIM, blaNDM a blaOXA 

Mezi dalšími geny karbapenemázy, které byly identifikovány u K. pneumoniae, patří blaNDM, 

blaVIM, blaIMP a blaOXA. Jejich přítomnost může vést k rozvoji rozsáhlé rezistence mezi 

enterobakteriemi, což zásadně omezuje možnosti léčby běžně používanými antibiotiky. 

Následkem toho je infekce nejen obtížně léčitelná, ale často je spojena i s vysokou mortalitou 

(Li et al., 2023). Jako aktivní místo je označováno místo, které se vyznačuje jedním nebo dvěma 

ionty. Tyto enzymy katalyzují hydrolýzu β-laktamových antibiotik. Gen blaNDM byl detekován 

v nemocničním odpadu v řadě zemí, včetně Číny a států Evropy. Tento gen je známý svou 

schopností indukovat rezistenci vůči většině běžně používaných antibiotik a díky lokalizaci na 

plazmidech dochází k jeho efektivnímu a rychlému šíření mezi bakteriemi (Zhu et al., 2024). 

Gen blaNDM byl původně identifikován v Indii, odkud se následně rozšířil do celého světa a stal 

se častějším zejména u kmenů karbapenem rezistentní hypervirulentní Klebsiella pneumoniae 

(CR-hvKP). V posledních letech byla zaznamenána rostoucí incidence infekcí spojených 

s genem blaNDM, včetně propuknutí nákazy v oblasti Pavie v Itálii (Lei et al., 2024).  

5.3 Nekarbapenemázové mechanismy 

Ke karbapenemové rezistenci nemusí docházet jen produkcí karbapenemáz, dalším 

mechanismem je změna porinů vnější membrány. Poriny OmpK35 a OmpK36, které 

představují hlavní transportní kanály u K. pneumoniae, umožňují průnik živin i farmakologicky 
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aktivních molekul, jako jsou inhibitory β-laktamových antibiotik a β-laktamáz, do nitra 

bakteriální buňky. Ztráta porinu OmpK35 u kmenů produkujících ESBL může představovat 

jeden z mechanismů, kterým bakterie získávají vlastnosti vedoucí k antimikrobiální rezistenci. 

Ke ztrátě porinů OmpK35 a OmpK36 může dojít více způsoby, jako jsou bodové mutace, 

substituce aminokyselin nebo inzerce transponovatelných prvků do kódujících sekvencí. Ztráta 

porinů byla rovněž zaznamenána u kmenů K. pneumoniae rezistentních na karbapenemy, 

a to jak u izolátů nesoucích geny kódující karbapenemázy typu blaOXA-48, blaNDM a geny 

neprodukující karbapenemázy (Gogoi et al., 2023). Na základě studie autorů Brunson et al. 

(2019) je patrné, že odstranění jednoho porinu souvisí s nižší produkcí pouzdra, zvýšeným 

obsahem lipopolysacharidu a zvýšenou expresí kompenzačních porinových genů. Naopak, 

potlačení exprese OmpK35 i OmpK36 vedlo k výraznému zvýšení produkce kapslí, 

což pravděpodobně umožnilo kmenům uniknout fagocytóze a potlačit baktericidní odpověď 

makrofágů, která následně zvyšuje přežití bakterií. Dále vývoj kmenů se ztrátou porinů zahrnuje 

kumulativní změny v expresi několika virulentních faktorů, které podporují přežití bakterií 

u hostitele léčeného antibiotiky. Při kontaktu s makrofágy byla zaznamenána zvýšená produkce 

pouzdra a dalších faktorů virulence, které přímo korelují s vyšší schopností K. pneumoniae 

přežít fagocytózu. U K. pneumoniae bylo zjištěno, že kmeny postrádající poriny OmpK35 

a OmpK36 exprimují alternativní poriny. 

Rezistence na karbapenemy může být způsobena i zvýšenou expresí efluxních pump. 

Kombinace efluxních pump a porinové inaktivace často vykazuje synergii s nadprodukcí ESBL 

nebo AmpC β-laktamáz, což přispívá k vyšší úrovni rezistence vůči β-laktamovým 

antibiotikům (Lan et al., 2021).  
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6. Výskyt 

Organizace jako Světová zdravotnická organizace (WHO) a Evropské středisko pro prevenci 

a kontrolu nemocí (ECDC) dlouhodobě sledují výskyt těchto rezistentních kmenů a varují před 

jejich rychlým šířením v nemocnicích i komunitním prostředí. V České republice hraje klíčovou 

roli v monitorování rezistentních kmenů Státní zdravotní ústav (SZÚ), který prostřednictvím 

Národní referenční laboratoře pro antibiotika provádí konfirmaci a typizaci kmenů zasílaných 

mikrobiologickými laboratořemi. Tento aktivní dozor umožňuje sledovat trendy rezistence. 

Z posledních dat zveřejněných Evropským střediskem pro prevenci a kontrolu (ECDC) jsou 

bakterie z řádu Enterobacterales rezistentní na karbapenemy velkou hrozbou a od roku 2019 

dochází k zvýšení jejich výskytu. Ve 23 členských státech Evropské Unie (EU) je hlášen 

vysoký výskyt infekcí krevního řečiště způsobených K. pneumoniae rezistentní 

na karbapenemy. V období od roku 2019–2023 byly pozorovány výrazně rostoucí národní 

trendy v procentech rezistence na karbapenem rezistentní K. pneumoniae pro Belgii, Českou 

republiku, Bulharsko, Chorvatsko, Estonsko, Maďarsko, Německo, Polsko, Slovensko, 

Rumunsko, Švédsko a Slovinsko. Genomické sledování karbapenem rezistentní K. pneumoniae 

ukázalo, že největší riziko v evropských zemích je šíření vysoce rizikových linií K. pneumoniae 

nesoucí karbapenemázové geny v rámci akutní péče v nemocnicích. V roce 2019 byly 

v 36 evropských zemích detekovány nejčastěji tyto geny rezistence na karbapenemy blaKPC,  

blaOXA-48, a blaNMD. Od roku 2019 se však přepokládá, že se data budou lišit. ECDC uvádí, že 

existují zprávy o rostoucí detekci dvou genů rezistence pro karbapenemázy, a to blaOXA-48 

a blaNMD v evropských zemích. 

V České republice u K. pneumoniae rezistentní na karbapenemy došlo ke zhoršení o 189 % 

u infekcí krevního řečiště. Incidence na 100 000 obyvatel stoupla z 0,09 v roce 2019 na 0,26 

v roce 2023. Tabulka 1 dokumentuje výskyt infekcí krevního řečiště v členských státech EU 

způsobených karbapenem rezistentní K. pneumoniae z roku 2019. V tabulce 1 můžeme vidět 

doporučení o kolik procent bychom se měli zlepšit do roku 2030 ve výskytu infekcí krevního 

řečiště. Je zapotřebí zaujmout určitá vnitrostátní opatření k dosažení tohoto cíle. Měl by se 

posílit dohled, kontrola kvality, zajištění kontroly infekcí, nemocniční hygienu a více školících 

aktivit. Dalším možným doporučením je rozvíjet a následně provádět imunizační programy 

a přijmout opatření k prevenci nemoci, čímž můžeme předcházet právě očkováním. Státy jsou 

vybízeny k přizpůsobení léčby běžných infekcí a perioperační profylaxe a to tak, že mají 

respektovat osvědčené postupy a optimalizovat používání antimikrobiálních látek.  
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Vývoj procentuálního výskytu karbapenem rezistentních kmenů K. pneumoniae v České 

republice v letech 2005 až 2023 ukazuje postupný nárůst rezistence. Jak je patrné z grafu 1., 

v období mezi lety 2005 až 2015 byla míra rezistence relativně nízká, většinou pod 0,5 %. 

Od roku 2016 dochází k postupnému nárůstu, přičemž výraznější vzestup je patrný zejména 

od roku 2019. Nejvyšší hodnoty byly dosaženy v letech 2022 a 2023, kdy procento rezistentních 

kmenů dosáhlo přibližně 1,5 %. Tyto výsledky naznačují, že problematika karbapenem 

rezistentní K. pneumoniae v České republice začíná nabývat na významu a vyžaduje zvýšenou 

pozornost. 

 

Tabulka 1. Prevalence infekcí krevního řečiště způsobených karbapenem rezistentní K. pneumoniae 

 (převzato z ECDC, 2025) 

Graf 1. Procentuální výskyt karbapenem rezistentní K. pneumoniae v České republice (převzato a upraveno z ECDC, 2025) 
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Tato skutečnost je podpořena také mapou na obrázku 4. znázorňující rozšíření karbapenem 

rezistentních kmenů K. pneumoniae v Evropě. Česká republika je na mapě zařazena 

do kategorie 5–10 % rezistentních kmenů, což je střední hodnota ve srovnání s ostatními 

evropskými státy. Nejnižší procento rezistence (<1 %) je patrné ve skandinávských zemích 

a některých západoevropských státech, zatímco nejvyšší míry rezistence (nad 50 %) jsou 

zaznamenány v zemích jihovýchodní Evropy, jako je například Itálie, Řecko a části Balkánu. 

Tento evropský kontext ukazuje, že Česká republika se v problematice rezistence nachází 

přibližně uprostřed, avšak s potenciálním rizikem dalšího zhoršování situace. 

V České republice je monitoring karbapenemáz prováděn od roku 2012. Mikrobiologické 

laboratoře zasílají kmeny enterobakterií, u kterých je podezření na produkci karbapenemázy, 

do Národní referenční laboratoře nebo do laboratoře antibiotické rezistence a aplikací 

hmotnostní spektrometrie v mikrobiologii Biomedicínského centra LF UK v Plzni. 

Toto probíhá v souladu s metodickým pokynem ke kontrole výskytu importovaných případů 

kolonizace nebo infekce způsobené enterobakterií produkující karbapenemázu. Vyšetřují 

se nejvýznamnější geny kódující karbapenemázy, kterými jsou blaIMP, blaVIM, blaKPC, blaOXA-48-

like, blaNDM, blaGES a blaIMI. Od roku 2014 došlo k nárůstu zachycených karbapenemáz v České 

republice viz graf 2.  

Obrázek 4. Mapa Evropy s procentuálním výskytem kmenů karbapenem rezistentní K. pneumoniae (převzato z ECDC, 2025) 
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Graf 2. Výskyt různých druhů karbapenemáz zachycených u enterobakterií v letech 2014–2022 v České republice 

(převzato ze SZÚ, 2024) 

V roce 2020 bylo 37 % ze všech zachycených karbapenemáz u enterobakterií. V roce 2021 

došlo k výraznému nárůstu výskytu Klebsiella pneumoniae, která tvořila 73,1 % všech 

zachycených karbapenemáz. Je však důležité zohlednit, že v roce 2020 byl celkový počet 

detekovaných enterobakterií produkujících karbapenemázu výrazně nižší. Následující graf 3 

zobrazuje zastoupení jednotlivých bakterií produkující karbapenemázy, včetně K. pneumoniae. 

Z grafu vyplývá, že K. pneumoniae je v porovnání s ostatními bakteriemi nejvíce zastoupená. 
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Graf 3. Výskyt jednotlivých enterobakterií produkující karbapenemázy v letech 2014-2022 v České republice  

(převzato ze SZÚ, 2024) 

Grundmann et al. (2017) prováděli detekci karbapenemáz u K. pneumoniae v Evropě. Odběr 

vzorků probíhal po dobu šesti měsíců, od 1. listopadu 2013 do 30. dubna 2014. V tomto období 

bylo každému sběrnému místu zadáno, aby shromáždilo prvních deset po sobě jdoucích 

primárních kmenů K. pneumoniae získaných z klinických vzorků jednotlivých pacientů, u nichž 

lokální rutinní testování prokázalo rezistenci vůči alespoň jednomu karbapenemu (imipenemu, 

meropenemu nebo ertapenemu). Do studie byly zařazeny všechny typy klinických vzorků 

s výjimkou vzorků stolice. Pro detekci karbapenemáz byly použity PCR zaměřené na čtyři 

hlavní skupiny genů: K. pneumoniae karbapenemáza (KPC), New Delhi metalo-β-laktamáza 

(NDM), oxacilináza-48 (OXA-48-like) a Verona integronem kódovaná metalo-β-laktamáza 

(VIM). Fenotypové potvrzení produkce karbapenemázy bylo provedeno pomocí testů synergie 

dvojitého disku, testů kombinovaného disku a testu Carba NP. Následující tabulka 1 v příloze 

1 udává přehled o šíření různých typů karbapenemáz produkovaných K. pneumoniae. Data jsou 

rozdělena dle jednotlivých zemí a ukazují nám značné rozdíly v počtu případů a zastoupení 

jednotlivých typů enzymů. Ze studie tedy vyplývá, že Itálie, Řecko a Turecko mají nejvyšší 

počet potvrzených kmenů K. pneumoniae produkujících karbapenemázy ze zapojených zemí 

Evropy. Nejčastěji byla detekována karbapenemáza typu KPC, která dominovala zejména 

v Itálii, dále byla významně zastoupena i v Řecku a Polsku. Enzymy OXA-48-like byly 
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zastoupeny nejčastěji v Turecku a typy enzymu NDM a VIM byly zaznamenány v Německu, 

Rumunsku, Portugalsku a Španělsku. 

Ve studii David et al. (2019) bylo provedeno sekvenování genomu u 1717 klinických kmenů 

pocházejících z 244 nemocnic ve 32 zemích. Z toho bylo 773 izolátů citlivých na karbapenemy, 

zatímco zbývajících 944 vykazovalo rezistenci. Jak vyplývá z grafu, v České republice byl 

u kmenů detekován gen typu blaOXA-48-like. Ostatní kmeny rezistentní na karbapenemy 

vykazovaly odlišné mechanismy rezistence. Nejvyšší počet rezistentních kmenů byl 

zaznamenán v Itálii, Turecku a Španělsku, kde dominuje přítomnost genu blaKPC-like. V několika 

dalších zemích, jako jsou Rumunsko, Řecko nebo Srbsko, je patrný také významný výskyt genů 

blaOXA-48-like a blaNDM-like. V České republice je množství rezistentních kmenů v porovnání 

s těmito zeměmi výrazně nižší, přičemž většina kmenů byla karbapenem-senzitivní, což je vidět 

na grafu 4. Při interpretaci těchto výsledků je však nutné zohlednit i celkový počet testovaných 

vzorků v jednotlivých zemích. Nižší počet kmenů v České republice může odrážet menší rozsah 

sběru dat.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Graf 4. Výskyt genů kódujících karbapenemázy u K. pneumoniae napříč evropskými státy  

(převzato a upraveno dle David et al., 2019) 
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7. Léčba 

Dříve lidé umírali na těžké bakteriální infekce, to se ovšem změnilo s příchodem antibiotické 

léčby. Antibiotika tak zachránila miliony lidí po celém světě. Později vznikl fenomén zvaný 

antibiotická nebo antimikrobiální rezistence, který může způsobit velký problém (Gordillo 

Antamirano et al., 2021). Z důvodu přibývajících rezistencí je nutností začít hledat látky, které 

by mohly být účinné proti rezistentním kmenům (Raza et al., 2024).  

7.1 Možnosti antibiotické léčby 

Novou kombinací léčiva je ceftazidim/avibaktam. Ceftazidim je β-laktamové antibiotikum 

a avibaktam je β-laktamázový inhibitor s aktivitou proti β-laktamázám Amblerovi klasifikační 

třídy A, C a některým β-laktamázám třídy D (Lei et al., 2024). Je to kombinace cefalosporinů 

třetí generace s inhibitorem β-laktamáz. Aktivní složka je hlavně ceftazidim, který se váže 

na protein vázající penicilin, čímž inhibuje syntézy buněčné stěny. Avibaktam je více 

specifický, jelikož poskytuje ochranu před určitými β-laktamázami. Je to inhibitor β-laktamáz 

druhé generace a řadí se do skupiny derivátů diazabicyklooktanu. Vnímavost bakterií řazených 

mezi běžné Enterobacterales je in vitro vysoká (Lee et al., 2022). Avibaktam je inhibitor  

β-laktamázy a je reverzibilně navázán na serin-β-laktamázy. Z tohoto důvodu je aktivní proti 

většině karbapenemáz jako je např: OXA-48, ale je neaktivní proti producentům  

metalo-β-laktamázy. Tento problém se vyřešil právě kombinací antibiotik  

ceftazidim-avibaktam a aztreonam. Právě avibaktam pomáhá aztreonamu zůstat aktivní, díky 

tomu že inhibuje serinové karbapenemázy (Chiotos et al., 2020).  

Cefepim/zidebaktam je kombinací cefalosporinů čtvrté generace s inhibitorem β-laktamázy. 

Tato kombinace je účinná ke značné části Enterobacterales a to i rezistentních na karbapenemy. 

Účinně působí proti bakteriím, které produkují karbapenemázy, metalo-β-laktamázy 

a karbapenemázám podobným OXA-48 (Lee et al., 2022). Cefepim/zidebaktam obsahuje 

bicykloacylhydrazidovou složku. Zidebaktam inhibuje β-laktamázy a má vnitřní antibakteriální 

aktivitu. Zidebaktam je schopen ochránit cefepim proti hydrolýze β-laktamázami, tím dochází 

rozšíření antibakteriální aktivity (Thomson et al., 2019). 

Kolistin a tigecyklin jsou považovány za možnost léčby poslední linie a jejich úspěšnost 

spočívá především v kombinované terapii. Nevýhodou kolistinu je, že způsobuje nefrotoxicitu 

a existuje velká pravděpodobnost vzniku rezistence na kolistin, která se u karbapenem 

rezistentní K. pneumoniae rozvíjí rychle (Opoku-Temeng et al., 2019). 
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Dalším možným řešením může být využití polymyxinů, které představují terapeutickou 

možnost poslední volby při léčbě onemocnění způsobených rezistentními gramnegativními 

bakteriemi. Mezi klinicky dostupné polymyxiny patří polymyxin B a polymyxin E (také známý 

jako kolistin), které se využívají především při léčbě infekcí vyvolaných multirezistentními 

gramnegativními organismy, kdy selhávají jiné antibiotické terapie. Kombinace polymyxinu B 

s minocyklinem nebo rifampicinem se ukázala jako účinná proti kmenům K. pneumoniae 

produkujícím karbapenemázy typu NDM-1 a OXA-48. (Lei et al., 2024).  

7.2 Antimikrobiální peptidy 

Antimikrobiální peptidy (AMP) jsou biomolekuly, které jsou produkovány během vrozené 

imunity živými organismy a mají antibakteriální, antiparazitické, antibiofilmové a další účinky 

(Raza et al., 2024). Jsou složené většinou z 2–50 aminokyselin a jejich antimikrobiální 

působení vzniká interakcí s bakteriální membránou. Dojde k narušení membrány 

a fyziologických procesů, které se pojí s membránou (Liu et al., 2024). Momentálně je 

testováno několik druhů antimikrobiálních peptidů a zjistilo se, že různé peptidy mohou mít 

i více cílů. Antimikrobiální peptidy jsou schopny brzdit buněčné dělení a biogenezi vnější 

membrány (Raza et al., 2024). Existuje více druhů AMP, které jsou rozděleny na základě 

původu. Antimikrobiální peptidy živočišného původu jsou široce rozšířené (hmyz, savci 

a obojživelníci) mohou produkovat velké množství látek s antimikrobiálním účinkem. Dělí se 

do tří kategorií podle složení a struktury (lineární peptidy se strukturou α-helixu, β-listované 

globulárně strukturované peptidy a strukturované peptidy, které obsahují specifické 

aminokyselinové zbytky). AMP obojživelníků jsou účinné a bezpečné, což se ukázalo při 

rozsáhlém studování, a proto byly úspěšně aplikovány v klinické praxi. Další AMP mohou být 

rostlinného původu a jsou brány jako obranný mechanismus rostlin. Dělí se na thioniny, 

defensiny, heveiny, proteiny přenosu lipidů, snakiny a uzly. Posledním typem jsou AMP, které 

jsou odvozené od mikroorganismů (Ji et al., 2024). Imunomodulační aktivita AMP zahrnuje 

různé imunitní reakce. Defensiny jsou produkované lymfocyty, neutrofily a epiteliální buňky 

sliznic a kůže. Histatiny mají velký obsah aminokyselin a byly vyizolovány z lidských 

příušních žláz. Mají antifungální a antimikrobiální vlastnosti. V nízkých hladinách jsou 

v epiteliálních buňkách, na povrchu kůže a sliznic exprimovány katelicidiny. Mají 

antimikrobiální účinek, jak na bakterie, tak i na houby, parazity a obalené viry. Mohou působit 

na intracelulární procesy i na integritu membrány (Talapko et al., 2022). 
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Antimikrobiální peptidy, které narušují cytoplazmatickou membránu potlačují syntézu 

prekurzorů (lipid II) buněčné stěny a způsobují tím inhibici tvorby buněčné stěny. V podstatě 

je inhibován transport peptidoglykanu a tím je nestabilní buněčná stěna. Některé AMP jsou 

schopné cílit na peptidoglykanové řetězce, což způsobí změnu struktury a funkce buněčné 

stěny. U gramnegativních bakterií může s AMP interagovat vnější membrána a zvýšit tím její 

permeabilitu (Ji et al., 2024).  

Opačný účinek mají nemembranolytické AMP, které působí na DNA, RNA a proteiny 

bakteriální buňky a tím dochází k narušení funkce (Zhu et al., 2024). AMP mohou procházet 

do buňky pomocí defektů v membráně tzv. kruhového porušení. AMP tohoto typu dokážou 

inhibovat syntézu DNA, RNA a jiných molekul. Dále mohou narušovat proces buněčného 

dýchání, narušit enzymy a poškodit opravné dráhy nukleových kyselin. Určitými způsoby 

dokáže AMP narušit syntézu proteinů, které jsou důležité pro správnou funkci bakterie. AMP 

tímto působí proti růstu bakterie a dochází k její dysfunkci. Konkrétně antimikrobiální peptidy 

s označením Bac5 a Bac7 inhibují syntézu proteinů a RNA a též působí i na buněčné dýchání 

u K. pneumoniae (Ji et al., 2024). 

Další nadějnou kombinací je kombinace antimikrobiální peptidu s antibiotikem. Tato 

kombinace by mohla zvýšit antimikrobiální aktivitu a snížit toxicitu použitých látek v závislosti 

na dávce. Do popředí se dostává také využití umělé inteligence, která by mohla pomoci 

v designu peptidů. Veliký zájem je i o využití peptidomimetické technologie a také využití 

nanočástic a různých hydrogelů k zvýšení účinnosti a bezpečnosti (Ho et al., 2025). 

7.3 Fágová terapie 

Kvůli zvýšené odolnosti k antibiotikům se začala rozvíjet fágová terapie, která je slibným 

řešením pro léčbu infekcí způsobených bakterií rezistentní na různá léčiva (Tompkins a van 

Duin, 2021). Kvůli neschopnosti se replikovat mimo hostitelskou buňku musí využít replikační 

aparát hostitele. Nejběžnějším typem jsou fágy s ocasem dvouřetězcové DNA,  

která je zapouzdřená v kapsidě a ta je připojená k ocasu (Strathdee et al., 2023). Fágy jsou 

schopny cílit na složky buněčné stěny, vnější membrány nebo na integrální membránové 

proteiny (Gordillo Antamirano et al., 2021). Bylo zjištěno, že fagová terapie dokáže zacílit na 

bakterie i bez porušení doprovodné mikroflóry (Zhu et al., 2024). Interakce fága a imunitního 

systému hostitele probíhá dvěma hlavními způsoby. Do fágové imunomodulační odpovědi 

spadají účinky na fagocytární buňky, interakce s T a B lymfocyty a produkce cytokinů. Dojde-

li k poškození bakteriální buňky fágem, je více podporována fagocytóza makrofágů. Tímto 
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dochází k eliminaci bakterií. Dalším způsobem je imunogenicita, díky ní dochází k zapojení 

vrozených a adaptivních buněk (Singh et al., 2024). 

Pokud se využívají při léčbě fágy jako jediný terapeutický prostředek označujeme léčbu jako 

konvenční fágovou terapii. Může být využit pouze jeden fág (monofágová terapie) anebo jejich 

kombinace (polyfágová terapie). Polyfágová terapie může být navržena proti jednomu a více 

bakteriálních kmenů jednoho druhu i více druhů (Gordillo Altamirano a Barr, 2021). 

V klinické studii Anand et al. (2019) hodnotili fágovou léčbu zápalu plic způsobenou 

rezistentní bakterií K. pneumoniae. Fág byl izolován z řeky Gangy a bylo zjištěno, že je lyticky 

aktivní. To znamená, že velmi efektivně ničí bakterie. Výzkum probíhal na myších, kterým byla 

bakterie vpravena do plic. Myši, které byly léčeny fágovou terapií měly méně závažné 

poškození plic a menší podíl bakterií v plicích, tento efekt byl pozorován již po 48 hodinách 

od podání fágové terapie. Fág, který má označení VTCCBPA43 byl proti K. pneumoniae 

účinný a nebyly zaznamenány žádné vedlejší účinky po podání fágové terapie.  

7.4 Vakcína 

Jelikož je většina infekcí, které jsou spojeny s rodem Klebsiella získána v nemocničním 

prostředí začíná se diskutovat o případné vakcíně. Dochází k rozhodování mezi dvěma 

povrchovými složkami, které by se mohly využít k přípravě vakcíny (Opoku-Temeng et al., 

2019). Uvažuje se i o vakcínách na bázi rekombinantních nebo kultivovaných proteinů, na bázi 

extracelulárních vezikul, genetické vakcíny na bázi ribozomů a multiepitopové vakcíny (Zhu 

et al., 2024). 

7.4.1 Vakcína na bázi lipopolysacharidu 

Lipopolysacharid (LPS) pomáhá bakterii se vyhnout opsonizaci a aktivaci komplementového 

systému. Právě zmíněný O-antigen je potencionální cíl pro vývoj vakcíny (Opoku-Temeng 

et al., 2019). Je totiž důležitým faktorem pro přežití po invazi do hostitele. Lipopolysacharidy 

představují vysoce imunogenní molekuly a jsou klíčovými faktory virulence u K. pneumoniae. 

Díky své povrchové expozici a relativně nízké variabilitě ve srovnání s polysacharidy byly 

vakcinační formulace založené na fragmentech LPS nebo celkovém LPS úspěšně ověřeny 

v různých modelech infekce. U K. pneumoniae bylo identifikováno 11 různých O-antigenů, 

což je výrazně méně ve srovnání s rozmanitostí polysacharidových struktur tvořících její 

kapsuli. Mezi klinicky významnými kmeny se nejčastěji vyskytují sérotypy O1, O2, O3 a O5, 

přičemž až 98 % izolátů spadá do sérotypů O1 až O4. Různé vakcinační formulace založené 

na lipopolysacharidu byly testovány v experimentálních modelech infekce K. pneumoniae.  
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LPS izolovaný z bakteriálních buněk prokázal schopnost snížit bakteriální zátěž v plicích  

u modelu lobární pneumonie u myší, avšak současně vykazoval pyrogenní účinek v testech 

tělesné teploty u králíků (Assoni et al., 2021). 

7.4.2 Vakcína na bázi kapsulárního polysacharidu  

Kapsulární polysacharidy se u K. pneumoniae skládají z opakujících se sacharidových složek, 

které vytváří ochrannou vrstvu. Byly vyvinuty protilátky proti kapsulárnímu polysacharidu, 

které zvyšují schopnost fagocytózy a tím napomáhají účinné eliminaci bakterií (Opoku-Temeng 

et al., 2019). K vytvoření vakcíny se mohou využít i bioinženýrské fágy. Vakcinační sekvence 

nebo antigen je klonován do jednoho z proteinu kapsidy fága (hlavního nebo doplňkového 

proteinu). Antigen se exprimuje na povrchu fága a je prezentován imunitnímu systému. 

U bakteriofágových DNA vakcín je uvnitř fága vložen speciální genetický úsek, který obsahuje 

návod na výrobu antigenu. Fágy jsou po podání rozpoznány antigen prezentujícími buňkami 

(makrofágy a dendritické buňky) a ty následně exprimují antigen a podporují adaptivní imunitní 

odpověď. Imunitní systém si antigen zapamatuje a dochází k tvorbě protilátek (Gordillo 

Altamirano a Barr, 2021). 

Velmi využívané k imunizační strategii jsou proteiny. Proteiny se získávají kultivací 

K. pneumoniae anebo získané technologií rekombinantních proteinů. Protein vnější membrány 

OmpA je faktor virulence, tím že udržuje strukturální integritu buněčného obalu, pomáhá 

k adhezi k hostitelským buňkám a podílí se na tvorbě biofilmu. Rekombinantní proteiny 

OmpK36, OmpK17 a chimérický protein byly testovány jako potenciální vakcinační strategie 

u myší, přičemž jako adjuvans bylo použito nekompletní Freundovo adjuvans. Po subkutánní 

imunizaci všechny tři rekombinantní antigeny vyvolaly silnou produkci IgG1 protilátek, u nichž 

byla následně potvrzena opsonofagocytární aktivita. Navíc imunizace vedla k částečné ochraně 

myší při následné expozici bakteriím K. pneumoniae (Douradinha, 2024).  

Ve výzkumu zabývajícím se přípravou vakcín byly hodnocené i složky, které se podílejí 

na tvorbě biofilmu. AK36 obsahuje imunodominantní epitopy proteinů vnější membrány a byla 

zkoumána na myších modelech systémové infekce. Imunizace vyvolala tvorbu protilátek, 

které byly schopny omezit tvorbu biofilmu u K. pneumoniae (Babu et al., 2017). 

Dalším alternativním přístupem v léčbě je využití kombinace protilátka-antimikrobiální 

konjugáty. Zaměřují se specificky na místo infekce. V konjugátu jsou obsažené monoklonální 

protilátky, které se zaměřují na jedinečné bakteriální vlastnosti. Protilátky označované 17H12 

a 8F12 jsou schopny vazby na pouzdro K. pneumoniae konkrétně na oligosacharidové epitopy. 
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Tímto způsobem zamezí tvorbě biofilmu, dochází k zesílení fagocytózy a intracelulární 

destrukce (Yu et al., 2023). 

7.5 Vývoj léků pomocí umělé inteligence  

Umělá inteligence může pomoci v urychlení objevu nových antimikrobiálních látek. 

Ze sekvencí genomu by mohla, díky výpočtovým návrhům předvídat nové antimikrobiální 

peptidy (de la Lastra et al., 2024). Pomocí hlubokých neuronových sítí byly vyvinuty nové 

antimikrobiální peptidy.  

Bakteriofágy vykazují dva odlišné životní cykly: virulentní a lyzogenní (mírný), přičemž 

virulentní cyklus má zásadní význam pro využití v rámci fágové terapie. Predikce (odhadování) 

životního cyklu fágů je klíčová, avšak zůstává náročná, zejména u fágů získaných 

z metagenomických dat. K překonání této výzvy byly vyvinuty inovativní přístupy založené 

na umělé inteligenci. Nástroj PHACTS (nástrojová sada pro klasifikaci fágů) zavádí nový 

algoritmus založený na podobnosti a využívá metodu řízené klasifikace pomocí náhodného lesa 

(random forest), čímž umožňuje přesné zařazení fágů do kategorií virulentní nebo lyzogenní 

s působivou přesností 99 %. Umělá inteligence tak nachází stále širší uplatnění i při samotném 

vývoji fágové terapie, jak je znázorněno na obrázku 5. Ve výzkumu virových sekvencí 

se využívají pokročilé nástroje řízené umělou inteligencí, které usnadňují objevování, anotaci 

a analýzu virových sekvencí v komplexních metagenomických datech. Existuje řada nástrojů, 

které se uplatňují i při vývoji nových bakteriofágů. Například nástroj Seeker, založený 

na hlubokém učení, umožňuje detekci různých bakteriofágů, a to i v případech, kdy vykazují 

jen minimální sekvenční podobnost s již známými fágovými rodinami. Naopak nástroj 

VIBRANT využívá kombinaci strojového učení a analýzy proteinové podobnosti, čímž 

umožňuje autonomní detekci, anotaci a hodnocení dopadu virových elementů 

v metagenomických sestavách (Liu et al., 2024). 
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Umělá inteligence nabízí inovativní přístupy i k identifikaci potenciálních antibakteriálních 

sloučenin a optimalizaci jejich vlastností, čímž přispívá k efektivnějšímu vývoji nových 

terapeutik. Vstupní data pro tyto metody mohou zahrnovat široké spektrum sloučenin, 

od malých molekul a peptidů až po proteiny a také experimentální údaje o jejich antibakteriální 

aktivitě nebo MIC. Tato data jsou následně rozdělena do trénovacích, validačních a testovacích 

sad a dále zpracována pomocí různých technik, jako jsou molekulární deskriptory, otisky prstů 

nebo obrazové reprezentace molekul. 

Jednou z hlavních oblastí využití AI v objevování léčiv je virtuální screening. V tomto procesu 

algoritmy strojového učení analyzují rozsáhlé databáze chemických sloučenin s cílem 

identifikovat molekuly s potenciální antibakteriální aktivitou. Na základě školení na známých 

antibakteriálních látkách a jejich strukturních charakteristikách mohou modely umělé 

inteligence předpovídat pravděpodobnost, že určité sloučeniny vykazují antimikrobiální 

vlastnosti. Tímto způsobem dochází k výraznému zúžení počtu kandidátních molekul, 

které jsou následně podrobeny experimentální validaci, což celý proces vývoje nových léčiv 

zefektivňuje a urychluje (Branda a Scarpa, 2024).  

Obrázek 5. Využití umělé inteligence ve vývoji fágové terapie (upraveno dle Liu et al., 2024) 
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7.6 Nanotechnologie 

Jednou z perspektivních možností jsou léčiva založená na nanotechnologiích. Nanotechnologie 

umožňuje syntetizovat různé typy nanočástic z objemových materiálů. Využití nanočástic pro 

cílený transport léčiv, tepla, světla či jiných chemických látek do specifických typů buněk 

je v současnosti intenzivně testováno. Navíc díky svým unikátním rozměrům a fyzikálním 

vlastnostem umožňují nanomateriály cílený zásah proti biofilmům a rezistentním infekcím 

(Barani et al., 2022). Tyto systémy jsou ceněny především pro svou schopnost snižovat toxicitu 

léčiv a zvyšovat přesnost cíleného zásahu na postižené oblasti. Mezi různými materiály 

využívanými při transportu nanoléčiv jsou nanočástice oxidu křemičitého upřednostňovány 

díky své velké povrchové ploše, snadné chemické modifikovatelnosti a vysoké biokompatibilitě 

(Zhong et al., 2024). Nanomateriály mohou překonávat existující mechanismy lékové 

rezistence u patogenních bakterií prostřednictvím několika cílených účinků. Patří mezi ně 

narušení struktury buněčné stěny a membrány, indukce tvorby reaktivních forem kyslíku 

(ROS), poškození vnitrobuněčných komponent, cílené doručování terapeutických látek 

a rozklad biofilmové struktury (Zhu et al., 2024). Nanočástice vykazují přímé antibakteriální 

účinky především díky svému vysokému poměru povrchové plochy k objemu, což umožňuje 

intenzivnější interakci s bakteriálními buňkami. Kovové nanočástice například generují 

reaktivní formy kyslíku (ROS), které způsobují oxidační stres, poškození buněčné membrány 

a následnou buněčnou smrt. Díky své malé velikosti a velkému povrchu snadno pronikají 

bakteriálními membránami, narušují syntézu buněčné stěny a vedou k úniku intracelulárního 

obsahu (Parvin et al., 2025). 

Kromě přímého antibakteriálního působení nacházejí nanomateriály uplatnění také jako účinné 

nosiče antibiotik. Nanonosiče, jako jsou lipidové nanočástice, polymerní micely nebo 

dendrimery, umožňují zapouzdření antibiotik, čímž zvyšují jejich stabilitu, chrání je před 

degradací a umožňují kontrolované uvolňování účinné látky v čase. Tím zlepšují biologickou 

dostupnost léčiv, prodlužují jejich účinek a pomáhají překonat problémy, jako je špatná 

rozpustnost nebo rychlé vylučování z těla. Nanomateriály se rovněž osvědčily jako účinné 

prostředky pro narušení nebo prevenci tvorby biofilmů. Díky specifickým povrchovým 

vlastnostem a schopnosti interagovat s bakteriálními buňkami mohou například stříbrné nebo 

měděné nanočástice zasahovat do extracelulární matrix biofilmů, narušovat jejich strukturu 

a snižovat jejich ochrannou bariéru proti antibiotikům. Kovové nanočástice, jako stříbro a zlato, 

mohou inhibovat efluxní pumpy, čímž omezují vylučování antibiotik z bakteriálních buněk 

a zvyšují jejich intracelulární koncentraci, což posiluje antimikrobiální účinek (Parvin et al., 
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2025). Nanoantibiotika nabízejí řadu výhod, mezi něž patří prodloužení poločasu antibiotika 

a udržení vyšších koncentrací účinné látky v místě infekce. Kromě toho mohou nanoantibiotika 

zlepšit farmakokinetický profil léčiva, minimalizovat výskyt nežádoucích účinků a snížit 

frekvenci i dávkování podávání. Cílený přístup zároveň přispívá k prevenci vzniku lékové 

rezistence tím, že umožňuje dosažení optimálních koncentrací léčiva přímo v místě infekce. 

Formulace s řízeným uvolňováním navíc zajišťují stabilní a dlouhodobé dodávání účinné látky, 

čímž snižují riziko bakteriálního relapsu. Kromě toho mohou být nanočástice využity 

k fototermální a fotodynamické terapii aktivované světlem, která umožňuje selektivní destrukci 

bakteriálních buněk, a tím dále zvyšuje celkovou antimikrobiální účinnost tohoto přístupu 

(Mengesha, 2025).  

7.7 Typy nanočástic 

Existuje několik typů nanočástic, které je možné využít. Jednou z možností jsou kovové 

nanočástice. Mezi nejčastěji studované kovové nanočástice patří nanočástice zlata, stříbra 

a oxidu zinečnatého, které díky svým unikátním fyzikálně-chemickým vlastnostem nacházejí 

široké uplatnění v oblastech jako je medicína, katalýza a environmentální technologie (Rehan 

et al., 2025). Kovové nanočástice vykazují řadu antimikrobiálních vlastností, které je činí 

perspektivními kandidáty pro boj s mikrobiální rezistencí. Mezi tyto mechanismy patří snížená 

permeabilita buněčné membrány, enzymatická modifikace antimikrobiálních látek, změny 

na cílových místech nebo v cílových enzymech, aktivní eflux antimikrobiálních látek 

prostřednictvím nadměrné exprese efluxních pump a rovněž zvýšená exprese enzymů 

schopných neutralizovat účinky antimikrobiálních agens. Díky kombinaci těchto mechanismů 

představují kovové nanočástice slibnou platformu pro překonání existujících mechanismů 

bakteriální rezistence. Zvláštní pozornost mezi kovovými nanomateriály si zaslouží nanočástice 

oxidu zinečnatého (ZnO-NP), které vykazují výrazný antibakteriální účinek vůči 

grampozitivním i gramnegativním bakteriím, včetně sporulujících forem. Tyto nanočástice jsou 

dobře známé svou nízkou toxicitou, vysokou biokompatibilitou a potvrzenou biologickou 

bezpečností. Mechanismus jejich antibakteriální aktivity spočívá především v narušování 

struktury buněčné stěny a membrány, což vede ke zvýšení jejich propustnosti a následně 

usnadňuje internalizaci nanočástic do bakteriální buňky (Mengesha, 2025). Mohou inhibovat 

tvorbu biofilmů prostřednictvím uvolňování iontů Zn²⁺ a produkce reaktivních forem kyslíku 

(ROS), které vykazují toxické účinky na bakterie (Rehan et al., 2025) 

Další možností, jak zvýšit účinnost antimikrobiální terapie a cíleně zasáhnout bakteriální 

biofilmy, je využití lipozomů. Fyzikálně-chemické vlastnosti lipozomů, jako je jejich velikost 
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a povrchový náboj, mohou být cíleně upravovány s cílem prodloužit dobu systémové cirkulace 

(Mengesha, 2025). Po dispergaci ve vodném prostředí se lipozomy spontánně formují 

z lipidových molekul, převážně fosfolipidů, které slouží jako stavební bloky a samovolně se 

skládají do supramolekulárních sférických struktur. Tyto lipidové molekuly vytvářejí 

dvojvrstvé membrány, které obklopují část okolního rozpouštědla, podobně jako biologické 

membrány. Aby se minimalizoval kontakt hydrofobních částí lipidů s vodou, dochází k jejich 

vzájemnému seskupení, přičemž hydrofilní oblasti zůstávají orientovány směrem k vodnému 

prostředí (Rehan et al., 2025). Menší lipozomy nebo ty s neutrálním povrchovým nábojem 

vykazují delší biologické poločasy. Začlenění antibiotik do lipozomálních struktur může dále 

ovlivnit interakce mezi lipozomy a bakteriemi, čímž napomáhá překonání bakteriálních 

mechanismů rezistence (Mengesha, 2025). 

Další skupina, která by mohla být využita a má velký potenciál v boji s antimikrobiální 

rezistencí jsou nanomateriály na bázi uhlíku. Existuje více typů nanomateriálů na bázi uhlíku, 

jsou to grafen a oxid grafenu, uhlíkové nanotrubice, fullereny a další (Parvin et al., 2025). 

Nanočástice oxidu grafenu vykazují značný antimikrobiální potenciál díky své schopnosti 

fyzicky narušovat buněčné membrány mikroorganismů a zároveň sloužit jako nosiče 

antimikrobiálních látek. Povrch těchto nanočástic je obohacen o kyslíkaté funkční skupiny 

např: hydroxylové a karboxylové skupiny, které podporují jeho interakci s biologickými 

systémy a zvyšují jeho účinnost (Mengesha, 2025). Uhlíkové nanotrubice, tvořené válcovitě 

uspořádanými grafenovými listy, vykazují antibakteriální účinky prostřednictvím přímé 

interakce s bakteriálními membránami, což vede k mechanickému poškození a indukci 

oxidačního stresu. Díky schopnosti pronikat biofilmy účinně zasahují i uvnitř těchto struktur. 

Úprava uhlíkových nanotrubic antimikrobiálními látkami zvyšuje jejich léčebný účinek, ale je 

potřeba dál hodnotit jejich toxicitu a vliv na životní prostředí. Fullereny, sférické uhlíkové 

nanostruktury, působí antibakteriálně zejména tvorbou reaktivních forem kyslíku. Jejich úprava 

zvyšuje jak antibakteriální účinek, tak biokompatibilitu. Mezi další perspektivní uhlíkové 

nanomateriály patří uhlíkové tečky a nanodiamanty, které rovněž vykazují antibakteriální 

aktivitu například uhlíkové tečky efektivně generují reaktivní formy kyslíku a lze je upravovat 

pro cílené aplikace (Parvin et al., 2025). 

Ve studii Zhong et al. (2024) byly využity nanočástice ke zvýšení použitelnosti polymyxinu B. 

Konkrétně byl polymyxin B, který je vysoce účinný proti gramnegativním bakteriálním 

infekcím díky svému cílení na lipopolysacharid, začleněn do dendritických mezoporézních 

organokřemičitých nanočástic (PBSi-NP). Polymyxin B je používán u infekcí způsobených 
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karbapenem-rezistentní K. pneumoniae. Jeho širšímu klinickému využití však dosud bránila 

nefrotoxicita a komplikace spojené s jeho pozitivním nábojem. Využití PBSi-NP o průměrné 

velikosti 170 nm by umožnilo účinné vychytávání LPS, zvýšenou internalizaci bakterií 

a výrazné baktericidní účinky. Navíc schopnost těchto nanočástic uvolňovat PMB v kyselém 

mikroprostředí typickém pro bakteriální infekce významně zlepšila účinnost léčby závažných 

infekcí vyvolaných CRKP. 
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ZÁVĚR 

Karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae představuje závažný a stále aktuálnější problém 

nejen v nemocničním prostředí, ale i mimo něj, zejména kvůli své schopnosti způsobovat těžké 

infekce s omezenými možnostmi léčby. Její schopnost získávat a šířit geny rezistence, vysoká 

přizpůsobivost a častý výskyt multirezistentních kmenů významně komplikují terapeutické 

postupy a zvyšují riziko selhání léčby. 

Tato práce se zaměřila na srovnání klasických a hypervirulentních kmenů Klebsiella 

pneumoniae, přičemž zvláštní důraz byl kladen na jejich faktory virulence, genetické 

mechanismy antimikrobiální rezistence a způsoby šíření infekcí v klinickém prostředí. Popsány 

byly také různé diagnostické přístupy od tradičních fenotypových metod po moderní 

genotypové techniky, včetně využití polymerázové řetězové reakce, sekvenování, hmotnostní 

spektrometrie i pokročilých nástrojů strojového učení a umělé inteligence. 

Možnosti léčby zůstávají u kmenů rezistentních vůči karbapenemům velmi omezené, 

což vyvolává potřebu hledání nových alternativních přístupů. Nadějné výsledky přináší 

výzkum fágové terapie, antimikrobiálních peptidů či cílený vývoj nových antibiotik pomocí 

umělé inteligence. Pozornost je rovněž věnována vakcinaci a novým strategiím využívajícím 

nanotechnologie. 

Závažnost infekcí způsobených karbapenem rezistentní Klebsiella pneumoniae, jejich 

celosvětově rostoucí výskyt a schopnost rychlého přenosu rezistence mezi bakteriálními kmeny 

zdůrazňují nutnost koordinovaného přístupu v oblasti sledování, prevence, diagnostiky i vývoje 

účinné terapie. Vzhledem ke komplexnímu charakteru této problematiky je nezbytné 

podporovat mezioborovou spolupráci, která umožní účinnější boj proti antimikrobiální 

rezistenci a přispěje ke zvýšení bezpečnosti pacientů i celé veřejnosti. 
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