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Abstrakt

Forenzni mikrobiologie je mlady obor, jenz vznikl v reakci na antraxové utoky ze zafi a fijna 2001,
pozdg€ji znamé jako Amerithrax. Tehdy bylo cilem forenzni mikrobiologie analyzovat mikrobialni
dikazni material asociovany s bioterorismem a biozlo¢inem. S ndstupem metabarkdédovani a nastupem
sekvenovani nové generace bylo mozné rozsitit pole pisobnosti forenzni mikrobiologie. V soucasnosti
se tento obor uplatiiuje v monitorovani zivotniho prostiedi, vyuziti personalizovaného mikrobiomu
pro ucely forenzni identifikace, ve studiu vlivu mikroorganismi na rozkladné procesy, ve vySetfovani
sexudlné motivované trestné ¢innosti, pfi archeologickych a antropologickych vyzkumech, interpretaci

vysledkt forenzni toxikologické analyzy nebo objasnéni pticiny v pfipadech ndhlého tmrti.

Kli¢ova slova: bioterorismus, bakteriologické zbran¢, monitoring zivotniho prostiedi, mikrobiom,

identifikace, PMI, stabilita forenznich vzorki, sexom, SIDS
Abstract

Microbial forensics is a young field that emerged in response to the Anthrax attacks in September and
October 2001, later known as Amerithrax. At this time, forensic microbiology aimed to analyze
microbial evidence associated with bioterrorism and biocrime. With the onset of metabarcoding and the
advent of new generation sequencing, it has been possible to extend the scope of forensic microbiology.
Nowadays microbial forensics can be applied in environmental monitoring, forensic identification based
on personalized microbiomes, study of the influence of microorganisms on corpse decomposition,
investigation of sexually motivated crime, archaeological and anthropological investigations,

interpretation of forensic toxicology results and in the clarification in cases of sudden death.

Keywords: bioterrorism, B-agens, environmental monitoring, microbiome, identification, PMI, stability

of forensic samples, sexome, SIDS
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Uvod
Po teroristickém utoku na Svétové obchodni centrum 11. zafi 2001 byly 18. zafi a 9. fijna téhoz roku
Postovni sluzbou Spojenych stati americkych odeslany dopisy obsahujici spory antraxu. Tento
bioteroristicky utok sivyzadal 5 lidskych zivotd, pficemz dalSich 22 lidi se potykalo s infekci.
Do modernich déjin se tato udalost pozdé&ji zapsala jako Amerithrax a pfedznamenala zrod forenzni
mikrobiologie, kterd byla pro potifeby vySetfovani definovana jako veédecka disciplina s cilem
analyzovat a interpretovat dikazni materidl zajiStény pfii bioteroristickém incidentu, biozlocinu
a neumyslném uvolnéni mikroorganismu nebo toxinu z nedbalosti (Budowle et al., 2003). Z této
definice vyplyva, ze zbrané biologického ptvodu slouzi, podobné jako ty bodné nebo stielné,
k poskozovani vytipovanych jedinct. Zdaleka se ale nejedna o novou a diive neznamou problematiku,
protoze v fade historickych konfliktd se Ize setkat s prvky bioterorismu. Piikladem miize byt piichod
evropskych osadniki do Nového svéta, kde dosud neznamd infekéni onemocnéni napomohla

zdecimovani imuno-naivni domorodé¢ populace.

Od roku 2001 doslo vedle obrovského rozmachu forenzni mikrobiologie, jejimz cilem jiz neni ,,pouze*
zajisStovani dikazniho materialu souvisejiciho s bioterorismem, ik renezanci mikrobiologie jako
takové. Dnes je forenzni mikrobiologie obecné definovana jako védecka disciplina s mezioborovym
presahem, jejimz cilem je zajiStovani a studium mikrobiologického ditkazniho materialu pii vySetiovani
trestnich a obCanskopravnich ptipadi (Schmedes et al., 2016). Diky rozsdhlému studiu lidského
mikrobiomu vyslo najevo, Ze je mozné pouzit unikatni kozni mikrobialni komunity, podobné jako
daktyloskopicky otisk, v individualni identifikaci nebo v propojeni osoba-misto/ptedmét. Analogicky
se v propojeni pachatel-obét’ nabizi uplatnéni genitalniho mikrobiomu (véetné mikrobiomu pubického
ochlupeni), mikrobidlniho transferu béhem pohlavniho styku nebo sexualné pfenosnych infekei (SPI)
ve vySetfovani sexualné¢ motivované trestné Cinnosti a identifikaci télnich tekutin. Soucasné byla
prokazana role mikroorganismi ve stanoveni post-mortem intervalu (PMI), vySetfovani nahlych amrti,
interpretaci zaveér forenzni toxikologické analyzy, spolupraci s archeologickymi a antropologickymi
vyzkumy anebo pii odhalovani moznych biologickych hrozeb diky monitoringu zivotniho prostiedi.
Ackoli se tento vycet uplatnéni mize zdat ponékud nesourody, roli forenzni mikrobiologie je vedle
spravné interpretace ditkazniho materialu také asistence dal$im forenznim védam ve vySetfovani. Cilem

této literarni reserse je predstavit vyvoj forenzni mikrobiologie a jednotlivych aplikaci tohoto oboru.



1. Bioterorismus

Ackoli byvéa antrax nejcastéji spojovan s incidentem ze zaii afiijna 2001, byl jako potencionalni
biologickd zbran intenzivné studovén jiz béhem druhé svétové valky (Manchee et al., 1981), druhé
japonsko-¢inské valky (Kimura, 2023) a studené valky (Meselson et al., 1994). Znamym incidentem,
jenz predchazel Amerithraxu, je udalost z ¢ervna 1993, kdy ndbozenska sekta Aum Shinrikyo pomoci
disperzniho zafizeni ve svém sidle v Kameidu (Tokyo, Japonsko) vypustila do ovzdusi suspenzi
obsahujici spory Bacillus anthracis. Tento incident upadl v zapomnéni az do roku 1996, kdy byl viidce
sekty obvinén z fady dalSich skutkl (nejznamé;jsim zdstava Gitok sarinem v tokijském metru z 20. biezna
1995). Tehdy se ¢lenové sekty ptiznali, Ze jejich cilem bylo rozpoutat epidemii inhala¢niho antraxu,
po které by nasledovala svétova valka (Smithson, 2000; Takahashi et al., 2004). Nicmén¢€ az v unoru
2000 byla suspenze zajisténa v Cervenci 1993 analyzovana pomoci polymerazové fetézové reakce
(PCR), ktera potvrdila ptitomnost B. anthracis. Zjistény genotyp ziskany pomoci multiple-locus
variable tandem repeat analysis (MLVA) byl konzistentni s genotypem ve Sterncové 34F2 antraxové
vakcing, ktera byla v Japonsku komeréné dostupna pro veterinarni medicinu. Pouzity kmen B. anthracis
se nicmén¢ vyznacuje snizenou virulenci v dusledku absence plazmidu pX02, na némz jsou lokalizované
geny pro tvorbu bakterialni kapsule, jeZ je majoritnim faktorem virulence B. anthracis (Keim et al.,
2000; Keim et al., 2001). Tento pfipad vSak kazdopadné dokazuje, ze k vytvofeni potencionalné

nebezpecné biologické zbrané neni zapotiebi védecka laboratof, natoz vzdélani nebo praxe.

Antraxové utoky z roku 2001 byly oproti pokusu Aum Shinrikyo provedeny mnohem sofistikovanéji,
apokud by nedoslo k pfijeti fady bezpecnostnich opatfeni a zahdjeni intenzivniho vysSetfovani,
pravdépodobné by tato udalost nabrala katastrofalnich rozmérd, i ptes to si ov§em vyzadala pét lidskych
zivott. Dopisy z 18. zati byly doruceny do newyorskych sidel nékolika sdélovacich prostredki
(televizni stanice NBC, ABC, CBC a denik New York Post) a do kancelare bulvarniho vydavatelstvi
AMI (West Palm, Florida), kde byl zachycen tzv. index case (nulty pacient) (Bush et al., 2001; Traeger
et al., 2002). Klicovym dikazem byla identifikace kmene zajisténého B. anthracis, k C¢emuz doslo
relativné brzy, a to jiz 5. fijna 2001 (Hoffmaster et al., 2002; Read et al. 2002). Jednalo se o tzv. Amesuv
kmen vyuzivany v ftadé vyzkumnych zafizeni, kde byl pro svou vysokou virulenci zkouman
v souvislosti s vyvojem vakcin. Fakt, Ze se jednalo o laboratorni kmen, automaticky vyloucil moznost
nakazy v pfipad¢ nulté¢ho pacienta zaznamenaného 2. fijna 2001 na Florid€ pfirozené se vyskytujicim
kmenem B. anthracis, coz potvrdilo prvotni spekulace o mozném bioteroristickému ttoku. Dopisy
z 9. fijna 2001 byly adresovany senatorim Thomasi Daschleovi (The Hart Senate Office Building,
Washington, DC) a Patricku Leahyovi (Capitol Hill, Washington, DC), v jehoz pfipadé¢ byl
kontaminovany dopis zadrZen jesté pfed doru¢enim. Pro vySetiovatele byla navic problematicka
interpretace sekundarnich nakaz, k nimz pravdépodobné doslo pfi manipulaci s dopisy v pribehu jejich

doruceni do finalnich destinaci (Amerithrax Investigative Summary, 2010).



Pro potieby vySetfovani bylo nutné jednoznacné identifikovat zdroj kmene, jehoz spory byly zajistény
v dopisech. Zminéna MLVA neposkytovala v tomto ptfipad€ rozliSeni na pozadované trovni, jelikoz
B. anthracis vykazuje signifikantni genetickou homogenitu, a proto bylo pouzito celogenomové
sekvenovani (WGS), coz v té¢ dobé byla jedina metoda poskytujici rozliSeni na pozadované trovni
(Keim et al., 1997). Navic byly pfi kultivaci spor z dopisii pozorovany morfologické variace kolonii
a vSechny v porovnani s ancestralnim Amesovym kmenem mély snizenou schopnost tvofit spory, resp.
vykazovaly tzv. oligosporogenni fenotyp, jenz mj. ovliviiuje pravé morfologii kolonii (Worsham
a Sowers, 1999). Ctyii ztéchto morfologickych variaci byly podrobeny intenzivnimu vyzkumu.
Sekvenaci bylo zjisténo, ze floridsky izoldt Amesova kmenu je identicky s ancestralnim Amesovym
kmenem, ktery je povazovan za zdroj vSech kmeni pouzivanych v laboratotich pro vyzkumné ucely
(Ravel et al.,, 2009). Zajimava situace nastala v pfipadé genomovych sekvenci zminénych
morfologickych variant, kdy se kazda znich lehce odliSovala na turovni jednonukleotidovych
polymorfismii (SNPs), indelti nebo duplikaci, coz vedlo k vyvoji analytickych postupli zalozenych
na PCR. Nasledovalo testovani 1077 vzorkl z repozitaie FBI, z nichz pravé osm vykazovalo variace
totozné s témi, jez byly odhaleny ve vSech ¢tyfech morfologickych variantdch. Téchto osm vzorki
pochazelo z laboratoii U.S. Army Medical Research Institute for Infectious Diseases (USAMRIID, Fort
Detrick, Maryland), a to konkrétné z kultury oznacené jako RMR1029, ptipadné ze subpopulaci z ni
derivovanych. Tento mikrobialni dikaz napomohl zuzit okruh suspektnich vzorkd, kazdopadné
nepotvrdil, ale ani nevyvratil, zda se jedna o €in jednotlivce nebo organizované skupiny (Amerithrax

Investigative Summary, 2010; Keim et al., 2011).

2. Monitoring Zivotniho prostiedi

2.1 Antrax jako enzootické onemocnéni

Terminologicky slovnik Ministerstva vnitra CR definuje pojem enzootie jako hromadné onemocnéni
zvitat probihajici v urcitém (omezeném) misté, které se dale nesifi. Pro enzootické oblasti je typicka
sezonalita v podob¢ stfidani obdobi sucha adestth. V takovych lokalitich mutze k epidemiim
enzootickych onemocnéni dochéazet dokonce iv pravidelnych intervalech, nicméné se lze setkat
i se sporadickym vyskytem, a to i v zemich, kde antrax neni povazovan za pifimou hrozbu. Rekurentni
epidemie antraxu byly hlaSeny z oblasti jizni a centralni Afriky a Asie, ale také v arktickych oblastech
béhem letniho obdobi, kdy je slunecni svit k dispozici celych 24 hodin (Anthrax in Humans and
Animals, 2008).

Pokud je nakaza zachycena i v lidské populaci, vétSinou se jedna o nasledek kontaktu s nakazenym
zvifetem, konzumace kontaminovaného masa, ale isituace, kdy nedoSlo k fadné dekontaminaci
prostfedi a odstranéni zvifecich mrsin, resp. tyto pripady slouZi jako indikatory pfitomnosti onemocnéni

u zvitat. Prikladem muze byt epidemie antraxu v ramci sobi populace v Cervenci 2016 v Jamalsko-



néneckém autonomnim okruhu, kterd vedla ike ztratdm na lidskych zivotech. Z celkového poctu
111 000 suspektnich zvifat byla nakaza potvrzena u2 657 znich, pfiCemz béhem 20. stoleti byly
zaznamenany piipady, kdy v konkrétni oblasti béhem jednoho roku doslo ke ztratdm tisict az milionil
zvitat. Paradoxné i presto byla udalosti z Cervence 2016 vénovana mnohem vétsi pozornost (Shadomy
et al., 2016). Divodem je, Ze za poslednich 75 let nebyl v této konkrétni oblasti hlaSen zadny ptipad
nakazy antraxem u zvitat nebo ¢lovéka. Podle recentnich studii se jedna o piimy disledek abnorméalnich
teplot, jez vedou k odtavani permafrostu a expozici mrSin kontaminovanych sporami B. anthracis, které
tak mohou zvifata poziit spolecné s pastvou (Revich a Podolnaya, 2011; Walsh et al. 2018; Iglovsky
a Kriauciunas, 2021; Liskova et al. 2021).

2.2 Mikroorganismy v odpadnich vodach

Mikroorganismy obyvajici odpadni vody vytvaii komplexni ekosystém, jenz se podili na degradaci
organické hmoty. S vysokou abundanci se v odpadnich vodach vyskytuje rod Bacillus a Clostridium,
jejichz zastupci vynikaji svou odolnosti vi¢i zménam podminek prostiedi diky schopnosti vytvaiet
spory. Dilezitou souc¢ast tohoto ekosystému piedstavuji také denitrifikacni a enterické bakterie. I pies
vyhodné funkce tohoto ekosystému jsou odpadni vody obecné povazovany za zdroj patogennich
mikroorganismti a parazitickych prvokii nebo helmintd. V drtivé vétsing se jedna o plivodce
onemocnéni predavanych fekdlné-oralni cestou, jako je naptiklad gastroenteritida, kterda miize mit

virovy, bakteridlni i paraziticky ptivod (Mudge a Ball, 1964).

Nedavna koronavirova pandemie ukézala, jak zdsadni vyznam ma monitoring a epidemiologicky ptistup
k analyze povrchovych a odpadnich vod. Ikdyz jsou koronaviry ztéla odstrafiovany primarng
respiraCnimi sekrety (novy typ koronaviru SARS-CoV-2 byl identifikovan pravé v bronchoalveolarni
tekutin€ (Zhu et al., 2020), byly viriony detekovany i ve stolici, kam se dostavaji z infikovanych bun¢k
GIT, coz naznacuje mozny fekalné-oralni zplsob pienosu (Xiao et al., 2020) a také kontaminaci
odpadnich vod. MoZnost monitorovat piitomnost virovych ¢astic ve vzorcich umoznuje PCR v realném
case (qPCR), konkrétn¢ u koronaviri se pfistupuje k RT-qPCR (PCR v realném case s reverzni

transkripci), pfiCemz cilem je v€as zachytit moznou dalsi vinu epidemie (Mlejnkova et al., 2020).

Monitorovani odpadnich vod v kombinaci s epidemiologickym pfistupem (Wastewater Based
Epidemiology, WBE) nicméné¢ neni vydobytkem posledni doby. Uz na pocatku 21. stoleti bylo navrzeno
vyuziti analyzy odpadnich vod jako neinvazivniho postupu pii dokazovéani uzivani omamnych latek
(Daughton, 2001). Teprve pozdégji se ukazalo, Ze se jednad o vhodny postup pro vyhodnocovani

zdravotniho rizika obyvatelstva.

3. Mikrobiom

Zajem o studium mikroorganismt obyvajicich lidské télo projevil jiz koncem 17. stoleti Antoni van

Leeuwenhoek, ktery porovnaval mikroorganismy nalezené v dutin€ Gistni a mikroorganismy nachazejici
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se ve fekaliich (Leeuwenhoek, 1683). Zarovenn si vSimal rozdild mezi mikrobiotou zdravého
a nemocného jedince. Nicméné za obdobi vzniku mikrobiologie jako nového védniho oboru se poklada
az druha polovina 19. stoleti, kdy se jejimu rozvoji prakticky vénovali Robert Koch a Louis Pasteur.
Tehdy byla prokazana souvislost mezi patogennim mikroorganismem a nemoci. Dnes je ale diky novym
poznatkiim ziejmé, Ze pouze mald cast mikroorganismii vykazuje patogenicitu. Drtiva vétSina
mikroorganismi zastdva esencialni role pro funkci ekosystému nebo poskytuje vyhodné interakce

s dal§imi mikroby a makroorganismy (Berg et al., 2020).

Lederbergem vytvofeny termin mikrobiom pfedstavuje komunitu komenzalnich, symbiotickych
a patogennich mikroorganismti, se kterymi sdilime naSe télo. Mikrobiota pak popisuje uskupeni
mikroorganismti obyvajici konkrétni mikrohabitat (Lederberg a McCray, 2001; Marchesi a Ravel,
2015). Drive vSeobecné uznavany fakt, ze bunky mikrobiomu pocetné prevysuji bunky lidské az
desetkrat, se na zakladé revize dat provedené v roce 2016 zda byt chybny. Jako pravdépodobnéjsi se
jevi skute¢nost, ze mikrobialni buiiky jsou stejné abundantni jako buiiky lidské. Toto zjisténi ale nikterak
neubird na zasadni roli mikrobiomu. Dnes piedpokladdme, ze télo dospé€lého Cloveka, tj. referencni
osoby ve veku 20 az 30 let, o vaze 70 kg a vysce 170 cm (International Commission on Radiological

Protection, 1975) tvoti 30 triliond bun¢k a mikrobiom 38 trilionti bunék (Sender et al., 2016).

3.1 Kozni mikrobiom

Kuze, nejvetsi organ lidského téla, vytvaii bariéru chranici pred vlivy nehostinného vnéjsiho prostredi.
Zaroven poskytuje Gtociste pro riznorodou mikrofléru sestavajici z bakterii, hub, virt a mikroeukaryot.
Kozni mikroflora vykazuje adaptace na odlisné mikrohabitaty lidského téla. Mezi jeji dilezité funkce
patii interakce s hostitelskymi buiikami prostfednictvim mutualistickych a komenzalnich interakei,
¢imz podnécuje nejen imunitni odpovéd’, inhibici kolonizace a infekce oportunnimi a patogennimi
mikroorganismy, ale dokonce ireparaci tkani (Flowers a Grice, 2020). Tento slozity ekosystém
mikroorganismti obyva fyziologicky a topograficky odlisné niky, jako jsou napiiklad hladké a suché
pousté predlokti nebo vihké tropické lesy podpazi (Marples, 1969).

Kozni mikrobiom je primarné strukturovan na zakladé selekcnich tlakli hostitele, resp. lokalnich
fyziologickych podminek. Jakmile jednou dojde k ustaleni vnitinich faktort béhem obdobi vedouci
k adolescenci, stabilizuje se i mikrobiom (Oh et al., 2016). Proto je kozni mikrobiom dospélych jedincii
relativné stabilni, nicméné jej znacné ovliviiuje topografie kiize (Findley et al., 2013; Oh et al., 2014).
Na zéklad¢ stability kozniho mikrobiomu je proto mozné odhadnout chronologicky veék dospélého
jedince (Huang et al., 2020). Nicmén¢ zasadni roli v jeho formovani zastava variabilita dvou vnitinich
faktort lidskych populaci, demografie a antropometrie. Demografie a zivotni styl podobné jako
fyziologické faktory jsou se strukturou mikrobiomu pevné spjaté. Zkoumani téchto faktortt ma zasadni
vyznam pro pochopeni, zda prispivaji ke zdravé mikrobialni komunité kize, nebo ji ovliviiuji neptimo

prostiednictvim zmén kozniho mikrobiomu. Exponovana mista jsou mnohem nachylnéjsi k naruseni



mikrobialnich komunit diky vnéj$im vliviim (Dimitriu et al., 2019). Je tedy zfejmé, ze biogeograficka
a temporalni stabilita kozniho mikrobiomu nejsou vysledkem pouze hostitelskych selekénich tlak, ale
jsou tvarovany i pomoci vnéjsich faktord (Oh et al., 2016; Dimitriu et al., 2019) a zmény ve fyziologii

ktize mohou dale podmiiiovat i kosmetické ptipravky (Bouslimani et al., 2015).

Pro zachovani interakci s hostitelem musi mikrobialni signalni mechanismy, metabolické drahy nebo
imunogenni vlastnosti vykazovat mistné specificky vyskyt. Neni proto nahodou, Ze i kozni onemocnéni
svym vyskytem kopiruji rezidentni mikrofléru (Oh et al., 2014). N¢kolik faktord, jako je lokalni
anatomie ktize, obsah lipidii, pH nebo sekrece potu a kozniho mazu, bylo identifikovano jako faktory
podporujici rozvoj koznich onemocnéni. Zaroven ale koreluji s vyskytem predominantni mikrobioty.
Piikladem mohou byt mazové zlazy na obliceji, hlavé, hrudniku nebo zadech produkujici mnozstvi
kozniho mazu, coZ podporuje vyskyt lipofilni anaerobni bakterie Propionibacterium acnes, ktera
v téchto lokalitich dominuje. Dal$im piikladem miize byt pfevaha zastupct z rodu Staphylococcus
a Corynebacterium na pokozce trupu a dolnich koncetin, dale vyskyt mikrobialnich komenzalti hornich
cest dychacich v oblasti nosnich direk a v pfipad¢ vnéjsiho zvukovodu i mikroorganismy asociované

s uSnim mazem (Costello et al. 2009; Grice et al., 2009).

Kuze se na rozdil od ostatnich ¢asti téla (napf. travici soustava) vyznacuje vysSim zastoupenim vir
a hub. U vétSiny jedincti bézné kozni druhy mikroorganismu existuji jako heterogenni mix kment, coz
vyvolava otazku, zda tranzice ze stavu normalniho do patogenniho je mono- nebo multifyleticka a zda
nizka heterogenita téchto kmenti ma vliv na incidenci nebo pritbéh onemocnéni. Je tedy jasné, Ze znacny
pokles v diverzité mikrobidlnich komunit je charakteristickym znakem rozvoje kozniho onemocnéni,

jako je naptiklad atopicka dermatitida (Kong et al., 2012).

3.2 Role koZnich mikroorganismii ve forenzni identifikaci

Kozni mikroorganismy mohou byt snadno pieneseny na rizné povrchy, na kterych jsou diky rezistenci
vici enviromentalnim stresim schopné dlouhodob¢ piezivat, coz kuptikladu zdlraziuje vyznam fadné
hygieny rukou zdravotnického personalu (WHO guidelines, 2009). Clovék béhem kazdodennich aktivit
zanecha na fad¢ povrchil perzistentni ,,stopu ve form& mikroorganismti asociovanych s kiizi, a jelikoz
ktzi kazdého jedince obyvaji personalizované, v Case stabilni a pfenosné komunity mikroorganismd,
nabizi se jejich vyuziti ve forenzni identifikaci. Podobné jako DNA fingerprint je i tento mikrobialni
analogii ke klasickému daktyloskopickému otisku a unikétni pro kazdého z nas (Fierer et al., 2010),
nicméné najdou se i studie, které tuto analogii oznacuji jako zavadéjici. Na rozdil od bézn¢€ pouzivanych
daktyloskopickych stop zalozenych na neménnych a pro kazdého ¢lovéka unikéatnich papilarnich linii,
se ty mikrobialni v ¢ase rapidné méni, a to i na povrsich, kterych se konkrétni osoba dotykala. Pokud by
meély byt mikrobialni vzorky pouzity pro potfeby dokazovani, je tfeba brat v potaz i to, Zze k odbérim
bude ¢asto dochazet i mimo uzaviena prostfedi domacnosti, ve kterych se tato problematika nejcastéji

studuje, a ze na venkovni, resp. vefejna prostranstvi maji znacny vliv i podminky prostiedi (Wilkins et



al., 2017). Ipfes to bylo dokazéno, Ze mikrobidlni komunity asociované s clovékem disponuji
odchylkami na trovni kment (strain-level variation), které jsou dostatecné pro rozliSeni osob pro ucely

forenzni identifikace (Franzosa et al., 2015).

Na povrchu dlani se svysokou abundanci vyskytuji rody Propionibacterium, Streptococcus,
Staphylococcus a Corynebacterium, které bylo mozné detekovat ve vSech analyzovanych vzorcich.
Jedna se o bézné rezidentni bakterie kozniho mikrobiomu (Grice et al., 2009). Naopak tzv. vzacn¢ se
vyskytujici bakterialni taxony s nizkou abundanci vytvati oproti témto koZznim rezidentiim tranzientni
nebo dlouhodobé perzistujici uskupeni, jejichz struktura je pravdépodobné determinovana vlivem

specifické hygieny.

Z hlediska laterality hornich koncetin se interpersonalné bakterialni diverzita vyznamné nelisi, situace
je ale mnohem zajimavéjsi v piipad€ intraindividualni diverzity, ackoli jsou si bakterialni komunity
zajisténé na obou dlanich piekvapivé podobné mnohem vice, nez jak bylo zpocatku piedpokladano,
nicmén¢ bakterialni komunity obou hornich konéetin spolu sdili v priméru pouze 17 % fylotypt, coz
naznacuje enormni intraindividudlni heterogenitu. Vliv laterality na slozeni bakterialnich komunit
povrchu dlani maji odlisné kozné-enviromentalni podminky dominantni anedominantni horni
koncetiny, mezi které se fadi produkce kozniho mazu, salinita, hydratace a také to, ze dominantni
koncetina vice pfichazi do kontaktu s nejrtizné€j$Simi povrchy a predméty. Dale bylo zjisténo, ze
bakteridlni diverzita mikroorganismti asociovanych s pokozkou hornich koncetin je vyS$si u Zen nez

u muzi (Fierer et al. 2008).

Pomoci koznich mikroorganismi Ize ¢lovéka spojit s ur¢itym prostfedim nebo predmétem. Prikladem
mohou byt mobilni telefony, na kterych se vyskytuji mikroby odpovidajici mikrobiomu majitele. Ktize
¢lovéka spolu s jeho mobilnim telefonem sdili v priméru o5 % vice operacnich taxonomickych
jednotek (OTUs) nez s mobilnim telefonem jakékoli dalsi osoby (Meadow et al., 2014). I ptesto, Ze je
mozné na zaklad¢ mikrobl zanechanych na povrchu riiznych predméti provést individualni identifikaci,
neni tato metoda vhodna pro sledovani, kde se konkrétni osoba v nedavné dobé pohybovala. Divodem
je rapidni obrat (turnover) mikrobialnich komunit asociovanych s povrchy (Lax et al., 2015a; Wilkins
et al. 2017). Nicmén¢ znalost t€chto komunit vyskytujicich se v prostfedi mésta a interiéru v kombinaci
s personalizovanym mikrobiomem pfedstavuje budoucnost forenzniho vySetfovani. Pochopeni
dynamiky mikrobidlnich komunit je mimo forenzni vyuziti zasadni ipro determinaci progrese
mikrobialni kolonizace kojencti vystavenych mikroorganismiim domacnosti. Hlavnim zdrojem jsou
mikroorganismy vlastni obyvatelim domacnosti, coz na dité mize mit negativni dopad v pfipadg, ze je
jeho vznikajici mikrobiom v dysbidze. Nicméné imunitni systém ditéte se na tento zjednoduSeny
ekosystém domacnosti postupné adaptuje aje pravdépodobné, Ze tento proces povede
k environmentalné podminénym patologickym staviim vyskytujicich se v rodin¢, mezi které patii astma,

alergie, a dokonce i deprese (Lax et al., 2014; Lax et al., 2015b).



Mikrobialni otisk prstu se do interiéru dostava diky olupovani kize (az 50 % prachu tvoii prave
odloupnuté epidermalni buiiky), respiracni aktivité a kontaktu s povrchy. V disledku této interakce
muze kazdy ¢lovek prostiednictvim svého kozniho mikrobiomu v ur€ité mife ménit mikrobiélni ekologii
interiéru. Pfi pobytu ve vnitfnim prostfedi dochézi k jeho rapidni kolonizaci mikrobiotou konkrétniho
cloveéka, a dokonce Ize tento mikrobidlni otisk domécnosti ptifadit jejim obyvatelim. Na zakladé
nalezenych mikroorganismti na riznych povrsich v domacnosti Ize predikovat mikrobialni otisk jejich
obyvatel a soucasné je mozné od sebe jednotlivé ¢leny domécnosti odlisit (Bronswijk, 1981; Lax, 2014).
Pokud v domdcnosti spolec¢né€ s rodinou zije i pes, sdili spolu tato rodina vice koznich mikrobidlnich
komunit. Majitel psa se svym vlastnim psem bude sdilet vice mikrobti asociovanych s povrchem téla

nez s jakymkoli jinym zvifetem (Song et al., 2013).

Vyuziti mikroorganismu pro uc¢ely forenzni identifikace mutize slouzit jako nezavislé potvrzeni vysledkt
ziskanych pomoci klasickych metod, jako je napt. analyza lidské DNA nebo daktyloskopie. Navic lze
tento postup vyuzit i za podminek, kdy neni mozné izolovat lidskou DNA jednoduse proto, ze nebyla
odebrana kvalitni biologickd stopa (napf. krev, tkai, sperma nebo sliny). Analogicky Ize postupovat
i v ptipadé, kdy nelze kvili nevhodnému povrchu nebo rozmazani ziskat pouzitelny daktyloskopicky
otisk (Fierer et al., 2010). Pro organy ¢inné v trestnim fizeni znamena existence personalizovanych
koznich mikrobidlnich komunit rozsifeni znalosti o dikaznim materidlu a déale poskytuje zakladni
informace o podminkéach, za kterych Ize b&hem vySetfovani propojit mikrobialni otisk osoby
s mikroorganismy nalezenymi na predmétech a povrsich na misté ¢inu nebo pro potieby individudlni
identifikace. Vhodnymi povrchy pro izolaci koZznich mikroorganismt pro ucely propojeni predmétu
s konkrétni osobou jsou keramika a plast. Jedna se o tzv. kandidatni povrchové materidly, na kterych
muze mikrobidlni otisk pfetrvat az jeden den, a pravé na tyto materialy by se budouci studie mély
detailngji zaméfit. Pravdépodobnost propojeni konkrétni osoby a zanechaného materialu se zvySuje pii
opakovaném doteku, resp. ¢im Castéji se osoba predmétu dotkne, tim vyssi Sance, Ze se ji na zaklade
detekovanych koznich mikroorganismti podafi s pfedmétem spojit. V piipadé, ze se predmétu dotkne
vice osob, lze i presto ziskat relativné silny signal pro identifikaci, jelikoz néktefi lidé zanechavaji 1épe

detekovatelny mikrobialni otisk nez ostatni (Knight et al., 2018).

3.3 Post-mortem koZni mikrobiom

Mikroorganismy odebrané z kiize zemielého, at’ k jejich odbéru doslo ¢asn€ nebo pozdéji, sdileji s jim
pouzivanymi pfedméty unikatni mikrobialni komunity, a je tedy mozné tuto osobu spojit s konkrétnimi
pfedméty a mistem. Studie z roku 2018 a 2019 potvrzuji, Ze lze propojit post-mortem (PM) kozni
mikrobiom s pfedméty osobni potfeby, jako jsou napft. potfeby zdravotnické a kufacke, ptipadné nadobi,
bryle knihy, volant atd., a dokonce i plastové vaky urcené pro prendSeni lidskych ostatkl. Slozeni PM
kozniho mikrobiomu bylo béhem transportu a skladovani t€la v marnici i pfes mirné fluktuace pomérné
stabilni a tato stabilita byla dale detekovéana i mezi slozenim PM kozniho mikrobiomu a mikrobiomu

zajisténym na jiz zminénych pfedmétech osobni potieby a plastovych vacich.
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PM kozni mikrobiom je obecn¢ velmi podobny a v nékterych ptipadech identicky jako ante-mortem
kozni mikrobiom. Slozeni PM kozniho mikrobiomu se béhem ohledéni mista ¢inu, transportu téla a jeho
skladovani v marnici témet neméni, a proto teoreticky neni nutné odebirat mikrobidlni vzorky ihned
na misté ¢inu, ackoli se obecné doporucuje pravy opak. Personalizované kozni mikrobiélni komunity
perzistuji béhem casné post-mortem periody, a proto je diky nim mozné pted zahajenim pitvy propojit
konkrétni osobu s pfedméty a povrchy na misté Cinu, které rovnéz charakterizuje urcité uskupeni

mikroorganismi (Knight et al., 2018; Pechal et al. 2018; Kodama et al. 2019).

4. Role mikroorganismii ve stanoveni post-mortem intervalu

Post-mortem interval (PMI) popisuje dobu, ktera uplynula od umrti do okamziku nalezu téla. Jedna se
o zékladni aspekt oboru soudniho lékafstvi a klicovou komponentu lékaiskopravniho vysetfovani.
Predstavuje zasadni tidaj, na jehoz zaklad¢ 1ze potvrdit svédecké vypoveédi, vyloucit podezielé, vytvofit
casovy snimek udalosti, vyslovit vysetfovaci verze nebo podpoftit divéryhodnost diikazniho materialu

(Nelson, 2000; HenBBge a Madea, 2004; Knight et al., 2004; Maile et al., 2017; Byrd a Castner, 2001).

Ptedbézné stanoveni PMI je zalozeno na svédeckych vypovédich rodinnych pfislusniki, sousedl nebo
spolupracovnikll. Lze vychazet i z tzv. antemortem ditkazniho materidlu, jako jsou noviny, kalendate,
1ékatské zaznamy, ptipadné aktivita mobilniho telefonu nebo na socialnich sitich. Pokud nejsou tyto
informace dostupné, mize byt stanoveni PMI obtizné, jelikoz pak se 1ze spoléhat vyhradné na posmrtné
zmény, fazi rozkladu nebo na organismy piitomné na mrtvém téle nebo v jeho okoli. Jedna-li se o imrti
nahlé a bez pritomnosti 1ékare, ktery by na misté konstatoval smrt (unattended death), anebo bylo télo
nalezeno ve fazi pokrocilého rozkladu, je znalost PMI zasadni pro v€asné zahajeni nalezitych tkont

(Maile et al., 2017).

Pro odhad doby smrti a stanoveni PMI se vyuziva posmrtnych zmén. Mezi Casné posmrtné zmény
s forenznim vyznamem patii bledost (palor mortis), posmrtné skvrny (livor mortis), hypostaza,
posmrtna ztuhlost (rigor mortis) a chladnuti (algor mortis). Pozdni posmrtné zmeény, zejm. zmény
hnilobné, maji pro odhad doby smrti a stanoveni PMI vétSinou nulovy vyznam. Vliv na proces a trvani

rozkladu maji pochopiteln€ i podminky prostfedi, zejm. pak teplota a vlhkost.

Pokud télo neni dostate¢né chranéno, miize byt osidleno nekrofagnimi organismy. V postupnych vinach
dochazi ke kolonizaci riznymi druhy ¢lenovcet se slozitymi zivotnimi cykly, jejichz znalost v kombinaci
se studiem vyvoje piitomnych jedinch a exprese larvalniho genu umoznuje uréit alespont minimalni
dobu, ktera uplynula od smrti. Vystup forenzni entomologické analyzy nicméné nelze vzdy povazovat
za spolehlivy vzhledem k vlivu podminek prostfedi. Kontroverznimi metodami stanoveni PMI je
posouzeni stupné natraveni zalude¢niho obsahu nebo chemicky rozbor sklivcové tekutiny, nicméné ani
jedna z nich neni dostate¢né validni, aby na zaklad¢ takto ziskanych dat bylo mozné provadét dalsi

ukony (Knight et al., 2004; Tarone a Foran, 2011). Studie z poslednich let naznacuji mnohem Sirsi



uplatnéni mikrobiologie jako forenzni védy, nez jak tomu bylo na pocatku tohoto tisicileti, kdy forenzni
mikrobiologie vznikla v odpovédi na antraxové utoky (Budowle et al., 2003; Fierer et al., 2010; Pechal

etal., 2014).

S rozvojem forenzni mikrobiologie vyvstala otazka, zda je mozné vyuzit poznatky tykajici se skladby,
temporalni a topografické stability mikrobiomu mimo jiné ipro stanoveni PMI. Studium této
problematiky s sebou pfineslo i odpovidajici terminologii. Nekrobiom je definovan jako komunita
archealnich, bakteridlnich a eukaryotickych druhti asociovana s rozkladajicimi se ostatky heterotrofni
biomasy. (Benbow et al., 2013). Thanatomikrobiom na rozdil od nekrobiomu zahrnuje vyhradng
mikroorganismy, které se po smrti vyskytuji ve vnitinich organech (mozek, srdce, jatra a slinivka)
avkrvi. Jednd se o vysledek tpadku funkce imunitniho systému. Uvniti mrtvoly proto dochazi
k proliferaci, odumirani a relokalizaci mikroorganisml, coz mé za nasledek zmény v temporalni
stabilit¢ a slozeni mikrobidlnich komunit (Can et al., 2014; Javan a Finley, 2018). Naproti tomu
epinekrotické mikroorganismy obyvaji povrchy ostatki, jako je kiize nebo sliznice tstni dutiny (Pechal

et al., 2014). Dalsi mikroorganismy se pak vyskytuji v pidé samotného hrobu v tésné blizkosti mrtvoly.

Mikroorganismy kolonizujici lidské t€lo podstupuji po smrti hostitele zmény na zaklad€ probihajicich
posmrtnych procesii (Hyde et al., 2013). Diky epinekrotickym mikroorganismiim je mozné stanovit
minimalni PMI (minPMI, analogicky fyziologicky cas). Jedna se oudaj typicky pro forenzni
entomologii a popisuje obdobi, kdy dospéla samice poprvé ziskala piistup k mrtvole, resp. jedna se
o dobu, ktera uplynula od nakladeni vajicka az po zajisténi a zhodnoceni nejstar§iho piitomného
vyvojového stadia nekrofagniho hmyzu. Pomoci minPMI lze konstatovat, ze zesnuly musel byt alespon
po tuto dobu mrtev. Na zaklad¢ pritomnych druhi epinekrotickych mikroorganisml lze analogicky
popsat ¢asné posmrtné obdobi. (Byrd a Castner, 2001; Amendt et al., 2007; Pechal et al., 2014).

Pro popis minPMI, resp. doby od ulozeni mrtvol do experimentalniho prostiedi, coz bylo ve studii
provadéné na prase¢im modelu v intervalu 2 az 3 hodin od okamziku smrti (Pechal et al., 2014), lze
vyuzit epinekrotické komunity mikroorganismi, mezi které patii zastupci kmenl Bacteroidetes,
Fusobacteria, Proteobacteria, Actinobacteria a Firmicutes. Jednd se o viibec prvni studii, ktera
pro stanoveni minPMI pouzivd mikroorganismy. S postupujicim rozkladem lze pozorovat negativni
linearni zavislost bakteridlni diverzity na c¢ase adale pokles alfaproteobakterii a dominanci
gamaproteobakterii v pokroc¢ilé fazi rozkladu, coz je konzistentni s nalezy dalSich studii (Metcalf et al.,

2013; Guo et al., 2016; Ashe et al., 2021).

4.1 Mikrobiologie rozkladu

Obecné lze zmény asociované s rozkladem zivocisné tkané rozdélit do dvou casovych useki. Prvni
znich je charakterizovan narusenim integrity téla, prvnim kontaktem tekutin s hrobovou pidou
a pritomnosti nekrofdgniho hmyzu. Jedna se o obdobi nadymani téla zplisobené hnilobnymi procesy

a aktivitou bakterii. Prvni usek popisuje fazi aktivniho rozkladu. Béhem druhého useku dochazi

10



ke zpomaleni rozkladu vlivem nedostatku mékkych tkani, které jsou jiz téméf rozlozeny (Cobaugh et

al., 2015).

4.1.1 Faze aktivniho rozkladu

Jak doklada studie provadeénd na mys$im modelu (Metcalf et al., 2013), prvni ze zmifiovanych tsekt
z hlediska mikroorganismti charakterizuje posun v jejich zastoupeni. Po smrti podstupuji buiky
autolyzu, ¢imz vytvaii novy substrat pro mutualistické mikroorganismy. Denzni mikrobidlni komunity
gastrointestinalniho traktu (GIT) tyto produkty efektivné metabolizuji, coz vede k nahromadéni plynd,
jehoz nasledkem dochazi k ruptufe dutiny biiSni (Hauther et al., 2015). Nyni klesd abundance
anaerobnich a fakultativné anaerobnich zastupc kmend Firmicutes a Bacteroidetes, typickych ¢lenti
mikrobiomu GIT, a za¢ind dominovat kmen Proteobacteria. Jako ptiklad 1ze uvést tad Rhizobiales nebo
Enterobacteriales reprezentovany Celedi Enterobacteriaceae s rody Serratia, Escherichia, Klebsiella
a Proteus. Mezi mikroorganismy se silnou vazbou na rozkladajici se zivoci$nou tkan se fadi rody
Acinetobacter a Peptoniphilus. Naptiklad u rodu Acinetobacter je ptitomnost az do stadia aktivniho

rozkladu prakticky nedetekovatelna (Howard et al., 2012; Burcham et al., 2024).

V disledku ruptury dutiny btisni dochézi k priiniku sloucenin bohatych na dusik do okolniho prostiedsi,
coz ma vliv na pH a obsah zivin v ptde. Na zaklad¢ vysledka ptedeslych studii 1ze zpocatku pozorovat
vzestup pudniho pH z hodnoty 6 az na 8,5, coz lze vysvétlit akumulaci amoniakalniho dusiku NH4*-N
(Hopkins et al., 2000; Meyer et al., 2013). Zména v hodnotach pH s sebou pochopitelné nese urcité
konsekvence, které 1ze nazorn€ popsat na bakteriich z kmene Acidobacteria, jejichz abundance nepiimo
zavisi na pH, ale zarovenn mtze byt ovlivnéna i vysokou koncentraci Zivin v hrobové padé (Cobaugh et
al., 2015). Acidobakterie jsou typicti oligotrofové a ptirozené¢ se vyskytuji v ptidach s nizkou
dostupnosti zdroji, aproto dojde-li kinfluxu zivin, bude jejich abundance klesat. Vzestup
alfaproteobakterii z fadu Rhizobiales po ruptuie dutiny bfisni Ize mimo zménu pH a piistupu ke kysliku
vysvétlit 1 prostfedim, které je nyni bohatsi na ziviny. Z té€chto poznatkt 1ze usuzovat, Ze ptritomnost
mrtvoly ovliviluje ptidni bakterie a vice versa (Fierer et al., 2007; Lauber et al., 2009; Ward et al., 2009;
Metcalf et al., 2013; Burcham et al., 2024).

U zéastupct kmene Bacteroidetes (konkrétn€ u rodu Bacteroides) se predpokladalo, ze jejich vyskyt
v hrobové piidé€ je podminén vyhradné pritomnosti mrtvoly, jelikoz se jedna o souc¢ast mikrobiomu GIT,
nicméné byl prokdzan ijejich pfirozeny vyskyt v pad€. Je zajimavé, ze pii sledovani v posunu
zastoupeni jednotlivych kmend béhem probihajiciho rozkladu, neposkytoval tento kmen, oproti jiz
popsanym kmentm Firmicutes, Proteobacteria nebo Acidobacteria, vyznamné zmény. Toto pozorovani
lze vysvétlit tim, Ze se snizujici se abundanci ptidnich zastupcii Bacteroidetes se soucasné zvySovala
abundance mutualistickych zastupcti, které bylo mozné detekovat pouze na bazi hrobu, coz Ize vysvétlit
anoxickymi podminkami (jedna se o obligatni anaeroby) a pravdépodobné i zbyvajici mékkou tkani.

Pokud hrobova pida poskytuje mikroorganismim asociovanych s ¢lovékem (kozni mikrobiom,
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mikrobiom GIT) vhodné podminky, mohou v takové lokalit¢ perzistovat az Ctyii roky od uloZeni
mrtvoly do hrobové jamy. Proto je mozné tyto mikroorganismy povazovat za potencionalni markery
rozkladu mrtvého téla, a to alesponl tam, kde lze na zdklad¢ vnéjSich podminek ocekavat pomalejsi

prabéh tohoto procesu (Metcalf et al., 2013; Cobaugh et al., 2015; Keenan et al., 2018).

4.1.2 Faze pokrocilého rozkladu

Féaze pokrocilého rozkladu, popisovana pomoci tzv. extended PMI, je oproti fazi aktivniho rozkladu
charakteristicka poklesem ptdniho pH vlivem akumulace dusi¢nanového dusiku NOsz-N. Do doby
ukonceni migrace larvéalnich stadii nekrofdgniho hmyzu v mrtvole je dominantnim procesem cyklu
dusiku amonifikace, nicméné pozdé€ji zacina prevladat nitrifikace. V této fazi jsou hnilobné procesy

téméft u konce (Payne, 1965; Carter a Tibbett, 2008; Meyer et al., 2013).

4.2 Sit’ mikrobialnich rozkladacéu

Sit’ ptidnich mikrobialnich rozkladacti je fylogeneticky unikatni s nizkou abundanci do doby introdukce
mrtvoly do prostiedi. V pribéhu rozkladu se do piidy dostava mnozstvi zivin, kterého se chopi vzajemné
interagujici Clenové této sité, jejichz cilem je nové se objevujici latky metabolizovat. Vznik unikatni
komunity mikrobidlnich rozkladacu je proto reakci na disturbanci v podob¢ influxu latek bohatych
na proteiny a lipidy. Akumulace zivin vétSinou vede k restrukturalizaci az destrukei nejblizsiho
rostlinného spolecenstva. Ditvodem jsou vysoké koncentrace dusiku, ktery se zde vyskytuje primarné
ve formé NH4"-N. Mimo dusiku se pak jedna o uhlik a fosfor. S postupujicim rozkladem je hrobova
puda dale obohacena o kyselinu linolovou, aleuritovou, palmitovou, mastné kyseliny s dlouhym
fetézcem, amidy mastnych kyselin a v neposledni fadé o bézné aminokyseliny. V rané fazi rozkladu
stoupa kompetice mezi mikroorganismy, které vyuzivaji stejny nebo podobny substrat, a proto lze
s postupujicim rozkladem pozorovat posun v preferencich pii vyuZzivani zivin z mrtvoly. Obecné plati,
ze preferencné dochazi k utilizaci labilné€jsich latek, jako jsou aminokyseliny uvolnéné degradaci
proteinl, coz ma za nasledek zvySenou koncentraci stabilngjSich latek, lipidi v prostfedi. Proto se
v hrobové pudé€ v rané fazi rozkladu akumuluji latky lipidické povahy (Vass et al., 1992; Towne, 2000;
Metcalf et al., 2016; Parmenter a MacMahon 2009; Burcham et al., 2024).

Béhem rozkladu lze zaznamenat tzv. cross-feeding fenomén, ktery lze popsat na ptikladu zastupct
kmenl Proteobacteria a Firmicutes. Cross-feeding molekuly jsou vedlej§imi produkty rozkladu
a nejcastéji se jedna o aminokyseliny. Gamaproteobakterie Thiopseudomonas alkaliphila (Oblitimonas
alkaliphila) ma schopnost cross-feedingu s dal$imi gamaproteobakteriemi rodu Ignatzschineria
a Acinetobacter arody Savagea a Vagococcus z kmene Firmicutes. T. alkaliphila zminénym rodim
pravdépodobné dodava aminokyseliny asociované s rozkladem savcich tél (Ile, Leu, Trp, Val) spole¢né
s intermedidtem metabolismu lipidl (sn-glycerol-3-fosfoethanolamin) a na oplatku ziskava Zeleznaté
ionty od rodt Acinetobacter, Savagea a Vagococcus nebo Glu, Pro a Lys od rodu Ignatzschineria.

Analyza cross-feedingu odhalila né€kolik potencionalnich ornitinovych a/mebo argininovych
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transportnich  systémd urodd Ignatzschineria, Savagea, Wohlfahrtiimonas a pochopitelné
iu T. alcaliphila, ktera je povaZzovana za centrum dekompozi¢ni sité ptispivajici ke zvysené efektivite
metabolismu aminokyselin a v terestrialni dekompozici mé kontrolni funkci v utilizaci labilnich zdroji

(Ashe et al., 2021; DeBruyn et al., 2021; Burcham et al., 2024).

Rozkladu zivocisné tkané se dale ticastni i mikroskopicka eukaryota, zejm. hlistice z celedi Rhabditidae,
nicméné zdsadni roli v tomto procesu maji i houby z oddéleni Ascomycota. Mikroskopicti rozkladaci
z fad hub jsou na misto rozkladu, podobné jako nekrofagni hmyz umozilujici disperzi mikroorganismd,
rekrutovani pomoci specifickych signalnich molekul. Mezi takové molekuly patii putrescin
s charakteristickym mrtvolnym zapachem vznikajici ¢innosti mikroorganismii. Houby angazované
v procesu rozkladu reprezentuji rody Yarrowia a Candida, znamé rozbouravanim lipidl, proteint
a sacharidi (Fu et al., 2019), ¢imz umoziuji vznik unikatni trofické interakce s 7. alkaliphila, ktera tak
dokaze tyto zdroje utilizovat. Genomy téchto hub koduji potfebné biosyntetické vybaveni pro exkreci
ornitinu, ktery pak mtze vyuzit T. alkaliphila vybavena ornitin dekarboxyldzou konvertujici ornitin
na putrescin. Yarrowia a T. alkaliphila dominuji ve fazi pokrocilého rozkladu (Ashe et al., 2021).
U zastupct rodu Yarrowia byl dale dolozen vertikalni pfenos u nekrofagniho hmyzu, kterému
pravdépodobné usnadiuje konzumaci rozkladajici se zivoc¢isné tkané (Kaltenpoth a Steiger, 2014;
Vogel et al., 2017). Mikroskopické houby spolecné s bakteriemi vytvari funkéni spolecenstvi, ve kterém
diky rozdéleni zdroji a cross-feedingu spolecné rozbouravaji ziviny bohaté na lipidy, proteiny
a sacharidy. Houby asistuji v rozkladu komplexni organické hmoty na jednodussi komponenty, jakymi
jsou aminokyseliny nebo mastné kyseliny utilizované bakteriemi (jako ptiklad Ize uvést jiz zminénou

T. alkaliphila), které tyto vedlejsi produkty dekompozice efektivné metabolizuji (Purahong et al., 2016).

S probihajicim rozkladem se sit’ mikrobialnich rozkladact stale vice odliSuje od piivodné oddélenych
spoleCenstev dutiny bfisni, kiize a hrobové plidy. Na sloZeni této sit€¢ ma na pocatku vliv heterogenni
selekce, ktera se zvySuje vlivem stochastickych sil. Naopak v pribéhu rozkladu dominuje selekce
homogenni, kterda vede ke snizeni diverzity. V pribéhu rozkladu budou kmeny s obdobnymi
ekologickymi naroky na konkrétnich odbérovych mistech abundantnéjsi nez jiné, coz potvrzuje zvyseny
vyskyt nasledujicich Celedi v hrobové pideé a na kGzi mrtvoly: Sphingobacteriaceae, Brucellaceae,
Phyllobacteriaceae a Hyphomicrobiaceae a Alcaligenaceae (Burcham et al., 2024). Tento nalez je
konzistentni s pfedchozimi poznatky, ze epinekrotické komunity mikroorganismu reflektuji prostiedi,
se kterym jsou v kontaktu, coz potvrzuje studie provadéna na krysim modelu se zaméfenim na dutinu
ustni a rektum (Guo et al., 2016). Podobn¢ jako lidsky ante-mortem mikrobiom tstni dutiny (Costello
et al., 2009), vykazuje i ante-mortem mikrobiom Ustni dutiny krysiho modelu nizkou intrapersonalni
i interpersondlni variabilitu. Pfekvapivé ale byla u krysiho modelu zaznamenana vys$i post-mortem
diverzita mikroorganismu v Ustni dutin€. Pfedpokladem ale bylo, ze by si mikrobiom m¢l, alespoii v rané
fazi rozkladu, ponechat obdobné slozeni, jaké bylo zaznamendno ante-mortem. Neobvyklou post-

mortem diverzitu lze vysvétlit kontaktem st s hrobovou ptidou nebo s exponovanou pokozkou modelu,
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ptfipadné i tim, Ze po smrti pfestava fungovat tvorba slin s antimikrobidlnimi G€inky. Dal$im moznym
vysvétlenim je, ze jsou kozni mikroorganismy diky silici kompetici postupné nahrazeny padnimi
komunitami. Naopak v post-mortem rektdlnich odbérech v rané fazi rozkladu, konzistentn€ s odbéry
provadénymi na zivém modelu, dominuji kmeny Bacteroidetes a Firmicutes postupné nahrazené

proteobakteriemi, které v pokrocilém stadiu plné¢ dominuji.

Promény sit€ mikrobidlnich rozkladacl lze pozorovat napii¢ riznymi druhy savcl a typy pud.
Mikroorganismy ucastnici se rozkladu lidského téla s nejvétsi pravdépodobnosti nejsou, jak uvadi studie
provadéna na lidském modelu (Burcham et al., 2024), pro ¢loveéka unikatni a obecné se G¢astni rozkladu
tél riznych druhi savci. V ekologii rozkladu se v ur¢itém rozsahu paruje taxonomické zatazeni
a metabolické schopnosti, a proto lze konkrétni zmény ve sloZeni sité vysvétlit urcitou funkéni
redundanci. Nedavné poznatky naznacuji, Ze na pfitomnost mrtvoly v prostiedi reaguji mikroorganismy
sestavenim univerzalni sit¢ rozkladaca (Metcalf et al., 2013; Pechal et al., 2014; Guo et al., 2016;

Johnson et al., 2016; Dangerfield et al., 2020; Burcham et al., 2024).

4.3 Stanoveni PMI

T¢la ponechana ve stejné lokalité v konkrétnim ro¢nim obdobi se budou rozkladat podobné. Piikladem
muze byt mikrobidlni sit’ rozkladact sestavena v lokalit¢ lesa mirného podnebného pasu, ktera je
charakteristicka sdilenim produkti metabolismu béhem ptechodu z aktivniho do pokrocilého stadia
rozkladu, kdy byl zaznamenan i vyssi cross-feeding. Naproti tomu mikrobialni sit’ rozkladact ustavena
v semiaridnich podminkach vykazuje snizenou citlivost vii¢i pritbéhu rozkladu a posun v metabolické
aktivité tohoto spolecenstvi je proto nesignifikantni. S nejvyssi pravdépodobnosti se tak déje kvuli
nedostatku vody a substratli, coz ma za nasledek vyssi metabolické naklady (Sommers et al., 1980; Stark
a Firestone, 1995). Nicméné i v semiaridnich oblastech byl zaznamenan cross-feeding, a to pii posunu
z pocatecniho do aktivniho stadia rozkladu, nicméné na mnohem mensi skale nez v pripad€ mikrobialni
sité lesa mirného podnebného pasu, ktera poskytuje metitelnou odezvu mikroorganismi (fylogeneticky
obrat/turnover, potencionalni cross-feeding). I pfesto se komunita rozkladaci ustavuje podle podobného

vzorce bez ohledu na podminky prostfedi (Burcham et al., 2024).

Pro mikrobialni model PMI (pfesnost v fadu dnd, = 3 dny) Ize na zéklad¢ poznatkt studie provadéné
na lidském modelu (Burcham et al., 2024) uvazovat zastupce rodli Peptostreptococcus, Sporosarcina
atfidy Clostridia (konkrétné Clostridiales Family XI. Incertae Sedis), které bylo mozné detekovat
v obou zkoumanych lokalitach (semiaridni step versus les mirného podnebného pasu), coz naznacuje,
ze sice existuji fluktuace zavislé na klimatickych podminkéch, nicméné rozklad v obou lokalitach vede
k uskupeni univerzalni sit¢ mikroorganismi, z nichz se nékteti vyskytuji bez ohledu na podminky

prostiedi.

Pochopeni, schopnost predikce struktury a promén v ¢ase spolecenstvi mikrobialnich rozkladact vede

k praktickym aplikacim, mezi které patii metoda stanoveni PMI na zaklad€ vzorci mikrobialni sukcese
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(Burcham et al., 2024). Pfi ohledani mrtvoly b&hem aktivniho vySetfovani by mélo byt zamezeno
nadbyte¢né manipulaci s télem, a proto by pro odbér mikroorganismti mohla byt vhodné stfedousni
a nosni dutina (NIH HMP Working Group, 2009; Johnson et al., 2016). Takto se 1ze ale fidit v ptipadé,
pokud se télo nenachézi v pokrocilém stadiu rozkladu a zéroven s mikrobiomem téla neinterferuji
mikroorganismy okolniho prostiedi, které by mohly poskytovat falesné pozitivni vysledky. Mimo
forenzni védy lze ocekévat inovace v nakladdani s lidskymi (Spade, 2013) a zvifecimi ostatky. Pti chovu
hospodatskych zvifat mize byt problematické zabranit znecisténi ptidy béhem rozkladu mrSin. Jako
vhodnym feSenim je pouziti grampozitivni padni bakterie Corynebacterium glutamicum urychlujici

rozklad zivoci$né tkané (Hong et al., 2018).

5. Mikroorganismy a archeologické a antropologické vyzkumy

5.1 Mikroorganismy v kryptach

Prostfedi krypt je vCetné ulozenych piedméti a ostatkli kontaminovano riznymi mikroorganismy
podilejici se na dekompozici organické hmoty, mezi které se mimo bakterie fadi i mikroskopické houby,
pficemz neni vzacnosti pii analyze vzorkll detekovat ipatogenni druhy téchto mikroorganisma.
Ptikladem mutze byt Aspergillus versicolor bézné se vyskytujici na lidskych ostatcich a v ovzdusi
krypty, ktery produkuje vysoké davky sterigmatocystinu, coz je mykotoxin s ciliostatickym efektem
(Jesenska a Bernat, 1994). V ptipadé¢ mikrobiologického vyzkumu krypty v katedrale Nanebevzeti
Panny Marie v Piemysli (Drazkowska et al., 2019) sice vzorky obsahovaly pouze nizké zastoupeni
patogenti, nicméné mikroorganismy kontaminujici bioaerosol nebo lidské ostatky by teoreticky mohly
u citlivych osob vyvolat alergickou reakci. Diky relativné suchému prostiedi byly dominantni
kontaminantou lidskych ostatkti hlavné xerofilni a keratinolytické houby a spory aerobnich bakterii.
Naproti tomu v bioaerosolu mikroorganismt suspendovanych ve vzduchu dominovaly nexerofilni
houby a z hlediska zastoupeni heterotrofnich bakterii v bioaerosolu se kvalita ovzdusi v krypté
s probihajici ¢innosti signifikantné zhorSovala, a to pted i po sterilizaci krypty. Probihajici prace mély
obdobny vliv ina zastoupeni mezofilnich bakterii, které bylo az stonasobné vyssi. B-hemolytické
bakterie, které nebyly pfed zahajenim praci detekované, se podafilo zajistit az po ukonceni praci.
Sterilizace krypty nezplsobila v zastoupeni nexerofilnich a xerofilnich hub vyznamné zmény,

u mezofilnich a B-hemolytickych bakterii doslo k nepatrnému poklesu abundance.

Béhem pohybu v prostorach krypty doslo ke kontaminaci ochrannych odévii a pomticek a soucasné
abundance mikroorganismi na téchto povrsich se odvijela od doby stravené v krypté a typu ¢innosti.
Nejvyssi kontaminace byla zaznamenana pii pllhodinovém pobytu v krypté, pficemz provadénou
¢innosti bylo prosévani zeminy a suti. Osoby, které se chystaji provadét archeologické pruzkumy prave
v prostfedi krypt, by mély byt informovany o moznych zdravotnich rizicich. Zaroven je nutné

pfi pohybu v téchto prostorach dodrzovat piisna bezpe¢nostni opatieni. Nutnosti je organizace
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planovanych praci tak, aby byla minimalizovéna expozice biologickym agens. Naprosto nezbytné jsou
pii praci v kryptdch ochranné pomicky, jako je jednorazové obleceni vCetné bot, bryli, masek nebo
respiratoril, které by mélo byt po ukonceni praci dekontaminovano nebo zniceno, aby se zabranilo

roz§ifeni mikroorganismi mimo archeologické prostory (Cox a Kneller, 2001).

5.2 Mikrobialni a lidska DNA uzaviena v zubnim kameni

Zubni kamen vznika v disledku bunécné a mikrobialni adheze, kterd zprvu vede ke zformovani biofilmu
zubniho plaku, jehoz vzniku pfedchazi tvorba lokalnich ekosystémil, jez jsou schopné udrzet integritu
tohoto biofilmu. VétSina tkani lidského téla podléha neustalé bunéné obnové a odstranovani
nefunkénich bun€k, nicméné zuby této remodelaci nepodléhaji, a proto predstavuji relativné stabilni
prostiedi pro bakterialni kolonizaci. Zubni kamen je tedy vysledkem ukladani mékkého depozitu silné
adherentniho biofilmu, ktery nasledné mineralizuje. U Cloveka se lze setkat se dvéma typy zubniho
kamene, supragingivalnim a subgingivalnim. V kontrastu se zubnim plakem, jehoz mé&kké nanosy lze
jednoduse odstranit spravnou hygienou, se v ptipadé zubniho kamene nelze obejit bez profesionalni

asistence (White, 1991; Mann et al. 2018).

Zubni kdmen piedstavuje rezervoar starovéké (ancient, aDNA) endogenni (lidské) a mikrobidlni DNA,
jelikoz diky spontannim kalcifikacim uchovava poznatky o struktufe oralniho mikrobiomu, Zivotnim
stylu (strava, zdravotni stav apod.) nebo podminkach prostfedi, ¢imz umoziuje studovat souvislost
téchto faktorii v pritbéhu evoluce nebo se zpiisobem zivota lidskych populaci (Kawano et al., 1995; de
la Fuente et al., 2013; Mann et al. 2018). Odolnost zubniho kamene reflektuje i jeho analyza v ptipadé
ostatku starych az 100 000 let a moznost rekonstruovat mikrobialni genomy v archeologickém kontextu,
coz ma vyznamné dasledky pro pochopeni evoluce mikroorganismu asociovanych s ¢lovékem (Klapper
et al., 2023). Mikrobialni komunity uchované v zubnim kameni jsou striktné¢ derivované ze zubniho
plaku, zatimco v ptipadé téch nalezenych béhem analyzy ostatkli v asociaci s dentinem, ktery je sterilni
ante-mortem, je jejich slozeni fizeno stochasticky vlivem rozkladnych procest, a proto zahrnuji
kontaminujici taxony piivodem z okolniho prostiedi. Naopak dentin oproti zubnimu kameni obsahuje
vice endogenni (lidské) DNA, ktera je zarovenn méné fragmentovand, nicméné plati, ze celkovy obsah
ziskané DNA je mnohem vys$$i v zubnim kameni nez v dentinu. Tento vyssi obsah celkové DNA
v zubnim kameni oproti dentinu pravdépodobné reflektuje rozdily ve slozeni a struktufe téchto dvou

materiali ante-mortem a v pribéhu rozkladnych procesti (Mann et al., 2018).

Mechanismy, s jejichZ pomoci je lidska DNA inkorporovana do zubniho kamene, nejsou dosud piesné
znamé, pravdépodobné ale zahrnuji pasivni adsorpci ze slin a bun¢k povrchu oralni mukézy, anebo
aktivni inkorporaci diky imunitnim reakcim. ZvyS$ena abundance pisobkti imunitniho systému v zubnim
kameni v kombinaci s morfologickymi zménami zna¢i onemocnéni periodontu (Warinner et al., 2014;

Mann et al. 2018).
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Mikrobialni a lidska DNA zachovana v zubnim kameni pfedstavuje unikatni nastroj pro urceni pohlavi,
studium oralniho mikrobiomu, paleopatologii nebo zivotniho stylu av pfipadé nalezu recentnich
kosternich ostatkli umozniuje iforenzni identifikaci obéti trestnych cCinti, havarii nebo pfirodnich
katastrof  bez nutnosti destrukce dentalniho nebo osteologického materialu.
Z (paleo)mikrobiologického, antropologického i forenzniho hlediska piedstavuje tato DNA cenny

a dostupny zdroj informaci (Kawano et al., 1995).

6. Mikroorganismy ve vySetrovani sexualné motivovanych trestnych ¢ini

Moznost vyuziti kozniho mikrobiomu ve forenzni identifikaci s sebou piineslo dalsi vahy o tom, zda
je mozné aplikovat podobné postupy i v piipadé rozliSeni jednotlivych télnich tekutin zajisténych
na misté ¢inu, konkrétné pti vysetfovani sexualné motivovanych trestnych ¢inti. Cilem fady studii bylo
identifikovat mikrobialni markery specifické pravé pro jednotlivé druhy télnich tekutin. Tato kapitola je
zaméfena na biologické stopy, které lze zajistit v pfipad¢ sexualn¢ motivovaného toku, a bude zde
podrobnéji rozebrana problematika vaginalniho sekretu, vaginalniho mikrobiomu, penilniho
mikrobiomu a slin. Vzhledem k tomu, Ze v t€chto pfipadech lze rovnéz zajistit i trichologicky material

v podob¢ vlasii a pubického ochlupeni, je ¢ast kapitoly vénovana i této problematice.

6.1 Vaginalni mikrobiom

Je vSeobecné znamo, Ze zensky genital podobné jako napt. gastrointestinalni trakt (GIT) obyva unikatni
mikrobiom podilejici se na normalnim fungovani lidského téla, nicméné vaginalni mikrobiom podléha
fad¢ fluktuaci a pouze u zlomku Zen si zachovava stabilni podobu. Na slozeni vaginalniho mikrobiomu
ma vliv napt. menstruacni cyklus, hygiena, bakterialni vaginéza, gravidita, antikoncepce, medikace
(zejm. antibiotika), pohlavni styk (a pouzivani prezervativu), a dokonce i etnickd ptislusnost (Hillier et

al., 1993; Schwebke et al., 1999; Eschenbach et al. 2000; Eschenbach et al., 2001; Noyes et al. 2018).

Rod Lactobacillus je dominujici soucasti vaginalniho mikrobiomu a n¢které jeho zastupce lze povazovat
za kandidaty pro forenzni vyuziti, nicméné situaci zde komplikuje nasledek nerovnovahy v podobé
bakteridlni vagindzy, ktera vede ke snizovani abundance zastupci rodu Lactobacillus ve prospéch jinych
bakterii, jakou jsou napt. Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae nebo zastupci rodu Prevotella.
Tyto bakterie Ize zaroven v malém mnozstvi detekovat i ve zdravém vaginalnim mikrobiomu, pokud se
ale jejich abundance zvysi, ptredstavuji riziko rozvoje bakterialni vagindzy. Takto naruseny vaginalni
mikrobiom oproti tomu zdravému neobsahuje zadnou dominujici komponentu a jedna se spis
o heterogenni sm¢s bakteridlnich taxont, ve které maji jednotlivi zastupci relativné nizkou abundanci

(Fredricks et al., 2007; Oakley et al. 2008; Srinivasan et al. 2012).

Pro forenzni vyuziti lze jako markery vyuzit pouze ty mikroorganismy, které se vyskytuji vyhradné
v konkrétni télni tekutingé. V ptipadé rodu Lactobacillus tuto podminku splnuji druhy L. crispatus

a L. jensenii, naproti tomu L. gasseri byl detekovan zaroven v gastrické mukoze u obou pohlavi a L.
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iners ve spermatu. Pfitomnost bakterii ve spermatu oproti béznému vyskytu bakterii ve vaginalnim
sekretu pravdépodobné znaci probihajici infekci (Kiessling et al., 2008). Spole¢né s L. crispatus
a L. jensenii lze za markery vagindlniho sekretu povazovat i Atopobium vaginae. Tyto tii
mikroorganismy byly detekovany i ve vzorcich moci, jelikoz Casto dochazi ke kontaminaci moce
mikroorganismy vaginalniho sekretu. Gardnerella vaginalis podobné jako L. gasseri nebo L. iners nelze
v zadném pftipad€ povazovat za markery vaginalniho sekretu, jelikoz byla zjisténa jejich pfitomnost
u obou pohlavi, a to konkrétn€ v analni a gastrické mukéze. Nékteré studie do mikrobidlnich markert
vaginalniho sekretu fadi i L. gasseri, nicméné panuje shoda, Ze L. crispatus a L. jensenii 1ze povazovat
za mikrobidlni markery s potencidlem pro forenzni pouziti (Fleming a Harbison, 2010; Ravel et al. 2011;

Akutsu et al. 2012; Giampaoli et al. 2012; Choi et al. 2014).

6.2 Penilni mikrobiom

Podobn¢ jako vaginalni mikrobiom napomaha mikrobiom penisu udrzovat prostfedi genitalu
v prirozené rovnovaze (Kiessling et al.,, 2008). Mezi populacemi mikroorganismi asociovanych
s muzskym genitdlem dominuji anaerobni a fakultativné anaerobni bakterie a jedna se napt. o zastupce
rodu Staphylococcus, Corynebacterium, Lactobacillus, Peptoniphilus, Anaerococcus, Porphyromonas,
Finegoldia nebo Gardnerella (Bowie et al., 1977; Zozaya et al. 2016; Dixon et al. 2023). U muzd, ktefi
podstoupili obtizku, 1ze povazovat penilni mikrobiom za unikatni diky snizené vlhkosti v oblasti sulcus
coronalis, coz podporuje keratinizaci (Liu et al., 2013). Obrtizka vede ke sniZzeni abundance bakterii
podilejicich se na rozvoji bakterialni vagin6zy a obecné vede k nahrazeni anaerobnich mikroorganismu
aerobnimi populacemi, které vykazuji nizsi diverzitu a svym sloZzenim reflektuji kozni mikrobiom (Gray
et al. 2009; Price et al. 2010; Liu et al., 2015). Penilni mikrobiom oproti vaginalnimu vykazuje vyssi
diverzitu, jeho sloZeni je heterogenni. Vaginalni mikrobiom naopak obsahuje méné taxoni, zato

s vysokou abundanci.

Pti zkoumani mikroorganismt asociovanych s genitalem a jejich potencionalniho forenzniho pouziti je
tteba se zaméfit na slozeni typicky muzské/zenské genitalni mikrobioty, mikrobidlnich komunit
predavanych béhem pohlavniho styku a postkoitalni mikrobioty u obou pohlavi. V postkoitalnich
muzskych i zenskych vzorcich byl zaznamenan nartst po¢tu bakterialnich rodd. Nejvyraznéjsi zména
byla detekovana v postkoitalnich muzskych vzorcich, ve kterych doslo ke zvySeni abundance rodu
Lactobacillus, ktery je typickou dominantni slozkou vagindlniho mikrobiomu. V postkoitalnich
zenskych vzorcich byla patrma znacna disrupce vaginalniho mikrobiomu, kterou by z forenzniho

hlediska bylo mozné pouzit jako potvrzeni, ze k pohlavnimu styku skutecné doslo.

6.3 Mikrobiilni transfer béhem pohlavniho styku

V piipad€ pfenosu bakteridlnich taxont béhem pohlavniho styku bylo mozné odliSit dva unikatni
mikrobialni transfery, ato muz-Zena aZena-muz. Transfer muz-zena je charakteristicky vyssi

bakterialni diverzitou oproti transferu Zena-muz, coz je konzistentni s poznatky o taxonomické
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heterogenité¢ penilntho mikrobiomu. V Zenskych postkoitalnich vzorcich byly detekovany rody
Porphyromonas, Fusobacterium, Sutterella, Casaltella a Olegusella, které se nevyskytovaly v Zzenskych
prekoitalnich vzorcich. Jak jiz bylo naznac¢eno vySe, penilni mikrobiom pravdépodobné interferuje
s pfirozenym vaginalnim mikrobiomem a tento kontakt pravdépodobné vede u Zen k rozvoji bakteridlni
vaginozy. Transfer Zena-muz ma v muzskych postkoitalnich vzorcich za nasledek (mimo jiz zminéné
zvySené abundance zastupcti rodu Lactobacillus) vyskyt bakterii rodu Neisseria a Clostridium.
Detekovatelné bakteridlni transfery béhem pohlavniho styku lze zaznamenat v pfipadé, kdy nebyla
pouzita bariérova antikoncepce, nicméné pohlavni styk sdm o sob€ ma, bez ohledu na pouziti bariérové
antikoncepce, vliv na stabilitu mikrobiomu uobou pohlavi. [1kdyz se studium problematiky
mikrobidlniho otisku pro potfeby forenzni identifikace zd4 slibné, s nejvyssi pravdépodobnosti
nenahradi analyzu STR, nicméné zminéné poznatky mohou asistovat v ptipadech, kdy analyza STR

selhala ve vygenerovani kvalitniho profilu (Liu et al. 2015; Nye, 2020; Dixon et al., 2023).

6.4 Sexualné prenosné infekce

Vyuziti ptivodcl sexualné prenosnych infekci (SPI) ve vysetfovani sexudlné motivované trestné ¢innosti
reflektuje piipad zneuzivani ditéte, kdy pachatelem byl dospély muz infikovany Neisseria gonorrhoeae.
Podeztely odmitl podstoupit invazivni odbér vzorku z urogenitalniho traktu vyzadany policii, nicméné
musel poskytnout své spodni pradlo pro potfeby forenzni analyzy, kterda odhalila pfitomnost
gonokokalné-specifické DNA. Vzorky podezielého a obéti byly osekvenovany a ukazalo se, Ze oba
s nejvyssi pravdépodobnosti pochazi ze spolecného zdroje. I kdyby bylo dokazano, ze se nejedna
o identicke izolaty, stale by Slo o ditkaz sexualniho zneuziti ditéte, pricemz by ale nebyl prokazan primy

kontakt s timto konkrétnim podezielym.

Jelikoz jsou prediktivni hodnoty inherentné zavislé na prevalenci infekce, odhaduje se, ze prave kvili
nizké prevalenci vyskytu Chlamydia trachomatis a N. gonorrhoeae v détské populaci 1ze pfedpokladat,
Ze test potvrzujici pfitomnost takového onemocnéni u ditéte, které se pravdépodobné stalo obéti
zneuzivani, byl vygenerovan na zakladé falesn€ pozitivniho vysledku. Vzhledem k tomu, ze jakykoli
test muze poskytnout takovy vysledek, doporucuje se, aby pfi ziskani pozitivniho vystupu bylo rutinné
provedeno dodate¢né otestovani, a to zejména v populacich s nizkou prevalenci konkrétniho sexualné

prenosného onemocnéni (Martin et al., 2007; Black et al., 2009; Workowski et al., 2021).

Na SPI je mozné nahliZet i jako na prostfedek, diky kterému Ize umysIné zpusobit jmu druhé osobé.
Prikladem muze byt weaponizace viru HIV-1 a hepatitidy C (HCV) gastroenterologem, ktery v roce
1994 pod falesnou zaminkou své byvalé pritelkyni intramaskularné aplikoval smés krve HIV a HCV
pozitivnich pacienti. Tento 1ékaf byl uznan vinnym z pokusu vrazdy druhého stupné (Metzker et al.,
2002). Zdaleka se ale nejedna o prvni pripad pouziti fylogenetické analyzy HIV pii vySetfovani. Jiz
na poc¢atku 90. let minulého stoleti byla zaznamenana tzv. nosokomialni transmise HIV, kdy zubni 1¢kar

provadél na svych pacientech standardni zakroky, ackoli si byl védom, ze je HIV pozitivni. Byla
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provedena fylogeneticka analyza vzorki zubafte, pacientl a kontrol ziskanych od HIV pozitivnich osob
z dané lokality. U péti pacienti bylo dokdzano propojeni s nakazenym lékafem. Béhem invazivnich
procedur u téchto pacientd mohlo teoreticky dojit ke kontaktu s krvi 1ékafe nebo byly jeho krvi
kontaminovany pouzivané nastroje (Ou et al.). Tyto kazuistiky v zadném ptipadé neptedstavuji
ojedinélé piipady, napt. jiz v roce 1991 ve stejném staté jiny HIV pozitivni zubai také nakazil své
pacienty (Jaffe et al., 1994). HIV lze podobné jako N. gonorrhoeae a C. trachomatis rovnéz pouZzit pti
vysetfovani sexualniho zneuzivani déti nebo pii znasilnéni (Banaschak et al., 2000). UmysIné §ifeni viru
HIV bylo zaznamenano i na konci osmdesétych let v Ceskoslovensku, kdy mlady muz, i pies to, Ze si
byl védom, Ze je HIV pozitivni, nadale udrzoval intimni vztahy a infekci dél §ifil. Slo o viibec prvni
pfipad svého druhu na naSem tzemi a v zafi roku 1988 byl mladik obvinén z ubliZzeni na zdravi
a odsouzen k trestu 8 let odnéti svobody, nicméné vsak byl na zakladé amnestie v roce 1989 propustén
na svobodu (Stoek a Bechynkova, 2023). V soudasnosti je tato problematika v trestnim zakoniku

ukotvena v § 152 (Siteni nakazlivé lidské nemoci) a § 153 (Siteni nakazlivé lidské nemoci z nedbalosti).
6.5 Trichologicky material

V ptipadée sexudlné motivovaného ttoku lze dale zajistit vlasy (skalp) a pubické ochlupeni poskytujici
specificky mikrobialni profil. Podobné i lidské vlasy charakterizuje urcity mikrobiom, nicméné se
v tomto ptipadé siln€ uplatituje vliv prostiedi, coz vede k vyskytu tzv. tranzientnich bakterii, kterych je
u zen dokonce dvojnasobné vice nez u muzli, pravdépodobné vlivem péce a CastéjSich kosmetickych
zéasahl (odbarvovani, barveni, styling apod.), coz zamezuje ustaveni stabilnich mikrobialnich komunit.
K propojeni pachatele a obéti 1ze vedle mikrobialni analyzy pubického ochlupeni analogicky pouzit

mikrobidlni analyzu tfiselni oblasti (Tridico et al., 2014; Kumari et al., 2022).

Je nepravdépodobné, Zze by doslo k vytvoreni databaze mikrobiomi pubického ochlupeni dostupné
pro porovnavani zajisténého materialu, nicméné bylo dokazano, Ze slozeni mikrobiomu pubického
ochlupeni koreluje se sloZzenim kozniho mikrobiomu (Grice et al., 2009; Williams a Gibson, 2019).
Konkrétné se jedna o zastupce kmenl Actinobacteria (rody Corynebacterium a Propionibacterium),
Firmicutes (rody Staphylococcus a Lactobacillus) a Proteobacteria s tim, Ze na rodové Urovni byla
na zéakladé OTU zaznamenana odliSna abundance mezi pohlavimi. Rod Corynebacterium vykazuje
vys$s$i abundanci u muzi nez u Zen. Opacna situace v ptipadé rodu Lactobacillus je konzistentni se
studiemi zabyvajicimi se mikrobidlnim slozenim vaginalniho sekretu a penilniho mikrobiomu s cilem
potvrdit, Ze mikroorganismy lze pouzit pro identifikaci télnich tekutin a pfi vySetfovani sexualné
motivovanych trestnych ¢inti (Fleming a Harbison, 2010; Ravel et al., 2011; Akutsu et al., 2012;
Giampaoli et al., 2012; Choi et al., 2014; Doi et al., 2014; Williams a Gibson, 2017; Williams a Gibson,
2019; Nye, 2020; Dixon et al., 2023).
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6.6 Sliny

vvvvvv

vysledek samotné pitvy. Casto se lze v téchto piipadech setkat s riiznymi typy poranéni, jako jsou napf-.
kousance, Skrabance, odérky, odfeniny, stopy rdouSeni apod. Pomineme-li v pfipad¢ kousanct jejich
vyznam pro forenzni odontologii, poskytuji zaroven i vzorek slin (Saukko a Knight, 2004). Pfitomnost
slin se tradi¢né ovetuje pomoci a-amylazy, ackoli byla zjisténa niz§i hladina tohoto enzymu i v jinych
télnich tekutinach, napf. v krvi nebo ve spermatu. V pfipadé onemocnéni slinivky se se zvySenou
hladinou a-amylazy lze setkat mimo krve i vmoci. Mnohdy se na mist¢ ¢inu nebo ve vzorcich
zajisténych z téla obéeti nachazi mix nékolika télnich tekutin, a pokud je podil kontaminujici slozky

(zejm. krve) vysoky, klesa specificka aktivita a-amylazy (Willott, 1974; Tsutsumi et al., 1991).

Podobn¢ jako v ptipadé vaginalniho sekretu Ize i pro prukaz slin vyuzit mikroorganismy, jelikoz ustni
dutinu podobn¢ jako genital obyva charakteristicky mikrobiom. Pomoci specifického slozeni ustniho
mikrobiomu je teoreticky mozné mimo samotny prukaz slin pouzit tyto poznatky i pro ucely forenzni
identifikace v pripad¢, kdy nelze provést analyzu DNA vzhledem k nevyhovujicimu stavu biologického
materialu nebo u homozygotnich dvojcat (Bozza et al., 2022). Za mikrobialni marker slin lze diky
vysoké abundanci povazovat Streptococcus salivarius. Ackoli mize byt abundance tohoto druhu
sniZzena vlivem ustni hygieny nebo onemocnéni, byl jeho vyskyt detekovan i v ptipad€ zubniho kazu,
pyorrhea alveolaris, po Cisténi zubli nebo konzumaci kavy. Za markery slin Ize déale povazovat

1 S. sanguinis nebo Neisseria subflava (Krasse, 1954; Nakanishi et al. 2011; Jung et al., 2018).

7. Mikroorganismy ve vySetiovani nahlych umrti
7.1 Syndrom nahlého umrti kojence

Na mezinarodni konferenci v Seattlu byla v roce 1969 vyslovena definice SIDS, podle niz se jedna
o nahlé umrti kojence nebo ditéte nizkého veku, kdy pitva nedokaze odhalit odpovidajici pfic¢inu smrti
(Beckwith, 1970). Pozdé&ji byla doplnéna i o nutnost ohledani mista umrti a dale rozdélena na 3 kategorie
podle véku, rodinné historie SIDS a odhaleni petechialnich hemoragii, zanétlivych lozisek nebo jinych
abnormalit pfi pitvé (Willinger et al., 1991; Beckwith, 1993). V roce 2004 byla definice SIDS
zkonkretizovana do nasledujici podoby: k nahlému umrti kojence (stafi <1 rok) dochazi pravdépodobné
ve spanku v disledku smrtelné udalosti, ktera zlstava i po dikladném ohledani, provedeni kompletni

pitvy, ptezkoumani zdravotni anamnézy a moznych okolnosti umrti nevysvétlena (Krous et al., 2004).

Jiz v poloviné 70. let minulého stoleti byly snahy o odhaleni ptfi¢iny SIDS a provétovany desitky
riznych teorii, jako napf. alergie na proteiny kravského mléka, deficience fady biogennich prvkd,

vitaminli nebo nutrientli, otrava oxidem uhelnatym, pronacni spankova poloha, nedostate¢na nebo
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naopak nadmérna produkce plicniho surfaktantu, ale také botulismus nebo virové a bakterialni infekce
(Saukko a Knight, 2004), a proto lze tuto problematiku zkoumat i z pohledu forenzni mikrobiologie.
Fakt, ze je vySetfovani nahlého umrti kojence bez zjevné ptic¢iny velmi slozité, dokazuje obvinéni Sally
Clark z vrazdy vlastnich synti (stafi 11 a 8 tydni), ktera byla 9. 11. 1999 odsouzena k trestu odnéti
svobody na dozivoti. Rozsudek byl zruSen az na zékladé druhého odvolaciho fizeni v lednu 2003, kdy
vyslo najevo, Ze statnimu zastupci i obhdjci byl poskytnut pitevni protokol, ve kterém soudni Iékat
v ptipad¢ osmitydenniho miminka opomnél uvést, Ze pticinou tmrti byla sepse zplsobena bakterii
Staphylococcus aureus. Na zékladé¢ fatdlniho selhani soudniho Iékate a zaroven 1 zkreslené interpretace

statistickych dat stravila nevinna Zzena vice nez 3 roky ve vézeni (R v Clark, 2003; Byard, 2004).

Vétsina kojencil je kolonizovéana S. aureus, ktery je béznou soucasti mikrobiomu klize a sliznice
nosohltanu, nicmén¢ k SIDS dochazi pouze ve zlomku piipadl. Pfi¢inou umrti teoreticky muize byt
pyrogenni toxin této bakterie, ktery je funkcni v teplotnim rozmezi 37 °C az 40 °C. Teplota v nosohltanu
je ale fyziologicky niz8i diky prichodu vzduchu ptes mukozni povrchy. Mezi faktory, které mohou
zvysit teplotu mukdznich povrchii na hodnotu permisivni pro pyrogenni toxin, resp. nad 37 °C, coz
mimo uvolnéni toxinu vede i k pfemnozeni bakterie, se fadi napt. infekce hornich cest dychacich nebo
prona¢ni spankova poloha (Molony et al. 1996; Molony et al., 1999; Zorgani et al., 1999). Mezi
mikroorganismy, zkoumané v souvislosti s hledanim pticiny SIDS se mimo S. aureus fadi i Escherichia
coli, a to zejména sérotypy asociované s extraintestinalnimi infekcemi (Pearce et al., 2010). Dale se
v souvislosti se SIDS ¢asto uvadi i bakterialni ptivodci fady onemocnéni, jako napt. Bordetella pertusis,
Clostridium tetani, Corynebacterium diphtheriae nebo Haemophilus influenzae, jelikoz mezi druhym
a ¢tvrtym mésicem Zivota byvaji kojenci proti nim ockovani, nicmén¢ na zéklad¢ stanoviska Centres for

Disease Control and Prevention (CDC) neexistuje zadné propojeni mezi vakcinaci a SIDS.

Pti vySetfovani mozné mikrobialni pfi¢iny nahlého tumrti je nutné brat v potaz PMI a stadium rozkladu.
Jak jiz bylo rozebrano v kapitole Role mikroorganismt ve stanoveni post-mortem intervalu, v mrtvole
se vlivem posmrtnych zmén ustavuje tzv. thanatomikrobiom, kdy mikrobidlni komunity pfirozené€ se
vyskytujici v tradvici soustavé pronikaji do vnitinich organt a do krve. T€lo mohou dale kolonizovat
i mikroorganismy vyskytujici se v okolnim prostfedi, a proto je zasadni pii odbéru nebo vlastni analyze
vzorku zabranit jeho kontaminaci vedouci k faleSn€ pozitivnim vysledkim a zkreslené interpretaci

ziskaného dukazniho materialu.

8. Mikroorganismy a forenzni toxikologie

Jak jiz bylo uvedeno v ptedeslé kapitole, béhem prvnich 24 hodin od okamziku smrti dochazi k priniku
bakterii GIT do krevniho ob&hu a organti (viz thanatomikrobiom). Proto byvaji vzorky krve odebrané
pti pitvé vétsinou kontaminovany bakteriemi, které jsou soucésti pfirozené ante-mortem mikroflory

a soucasn¢ i exogennimi mikroorganismy ptivodem z prostfedi. Vzhledem k post-mortem mikrobidlni
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kolonizaci muze byt interpretace vysledkl toxikologické analyzy obtizna. V této kapitole bude
podrobnéji rozebrano, jak mikroorganismy ovliviiuji post-mortem hladinu ethanolu a y-hydroxymaselné

kyseliny (GHB).

8.1 Ethanol

Ethanol je produkovan post-mortem diky kvasinkam a bakteriim a zaroven i metabolizovan pomoci
Serratia marcescens a bakteriemi z rodu Pseudomonas, ¢imz dochdzi k nartistu/poklesu jeho obsahu
v krvi odebrané béhem pitvy. (Bonnichsen et al., 1953; Dick a Stone, 1987). Mimo ethanolu vznikaji
¢innosti mikroorganismi nestalé latky, jako je napt. 1-propanol, isobutanol, 2-methyl-1-butanol nebo
3-methyl-2-butanol, které teoreticky mohou slouzit jako biomarkery mikrobialni produkce ethanolu
(Boumba et al., 2012). Pokud je pfi¢inou smrti akutni intoxikace alkoholem, lze v krvi nameéfit
v pruméru 0,36 g/100 ml ethanolu (Jones a Holmgren, 2003; Koski et al., 2003). V pftipad¢, ze byl
pritomny ethanol produktem bakteridlni fermentace post-mortem, anikoli vysledkem konzumace
alkoholu, byly naméfeny riizné hodnoty, napt. <0,03 g/100 ml, ale také 0,19 g/100 ml, a dokonce az
0,22 g/100 ml v souvislosti se zvlast' traumatickymi a devastujicimi poranénimi (letecké a dopravni
nehody), kdy nebyl k dispozici ditkaz o poziti alkoholu ante-mortem (Zumwalt et al., 1982; Mayes et
al., 1992). Problematicka interpretace post-mortem nameéteného obsahu ethanolu je ¢asto spojovana
s leteckymi a dopravnimi nehodami, kdy je vzhledem k devastujicim poranénim, stavu ostatkl
a vétsinou i k pokrocilému stadiu rozkladu prakticky nemozné ziskat reprezentativni vzorky tkani nebo
télnich tekutin (Blackmore, 1968), nicméné¢ k endogenni produkci ethanolu mtize dochézet i relativné
kratce od okamziku smrti, pokud je zvySena okolni teplota (Bonnichsen et al., 1953; Al-Asmari et al.,

2022).

Pro spravny vyklad post-mortem obsahu ethanolu v krvi je nutné vzit v potaz fadu faktorti, mezi které
se fadi stadium rozkladu, PMI, lokalita nalezu téla, vn&jsi podminky (teplota) a zdravotni stav zemielého
(diabetes mellitus nebo jiné onemocnéni, abusus drog apod.). Post-mortem produkce ethanolu byla
v pfipad¢€ nalezu téla ve vné&jSim prostiedi vyssi nez v ptipad€ amrti v interiéru (napf. v nemocnici nebo
byt¢), nicméné hladiny potencionalnich biomarkert ethanolu, ethyl glukuronidu (EtG) a ethyl sulfatu
(EtS) zutstaly stabilni v obou situacich. Pokud se té€lo nachazi v pokrocilém stadiu rozkladu, lze
predpokladat, ze vzorky télnich tekutin jiz nebudou ve stavu vhodném pro kvalitni analyzu. Tehdy je
preferovano vyuzit vzorky samotné tkané. Bylo dokazano, ze EtG a EtS napomahaji odhalit pivod
ethanolu i v pfipadg, Ze doslo k jeho post-mortem produkci diky fermentujicim mikroorganismum (Al-
Asmari et al., 2022). Pii vyhodnocovani pritomnosti ethanolu zejména pomoci EtG je nutné brat v potaz

vvvvvv

pozitivni vysledky (Helander et al. 2007; Haiseth et al., 2008).
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Post-mortem produkce ethanolu probiha ve vSech télnich tekutinach, a to véetné sklivcové i pies to, ze
je diky své anatomické izolaci povazovana za nedostupnou bakteriim kolonizujici télo post-mortem.
Pokud dojde ke kontaminaci vzorku sklivcové tekutiny bakteriemi, mize byt i v ni naméfen obsah
ethanolu, ktery je vysledkem mikrobialni fermentace, jelikoz se zde pfirozené vyskytuje glukdza.
Fyziologicka koncentrace glukézy ve sklivcové tekutin€ je vzdy niz8i nez v krvi, a naopak zvySend
koncentrace glukdzy oproti krvi zna¢i hyperglykemii souvisejici s diabetes mellitus. Analyza sklivcové
tekutiny je vhodnou alternativou analyzy vzorkid krve pfi stanovovani obsahu ethanolu v lidském téle
post-mortem, coz dokazuje i to, Ze reflektuje obsah ethanolu detekovany ve vena femoralis (Lundquist

et al., 1994; Sylvester et al., 1998; Olsen a Hearn, 2003; Al-Asmari et al. 2022).

Problematickou interpretaci naméfenych hodnot obsahu ethanolu Ize popsat na tragické explozi, jez se
odehrala na bitevni lodi USS Iowa a vyzadala si 47 obéti. Téla vykazovala termicka poskozeni, tupa
poranéni a vzhledem ke kontaktu s vodou i pokro¢ilé stadium rozkladu. U 23 obéti byla zjisténa
pritomnost ethanolu v krvi a namétené hodnoty se pohybovaly v intervalu od 0,01 do 0,19 g/100 ml,
pritom nejéastéji bylo zaznamenano v priméru <0,03 g/100 ml. U vétSiny piipadd pozitivniho testu
na ethanol v krvi byl soucasné zaznamenan negativni nalez v moci, sklivcové tekuting, zlu¢i nebo
ve vzorcich ledvinné a mozkové tkané, coz naznacuje, ze naméfeny obsah ethanol v krvi byl vysledkem
¢innosti mikroorganismii a k jeho vzniku doslo pravdépodobné pfi transportu a skladovani krevnich
vzorkil pfed samotnou analyzou (USS lowa investigation team, 1991; Mayes et al., 1992). Jako dalsi
priklad lze uvést umrti muze, jehoz t€lo bylo nalezeno pod nanosem dievénych tfisek. P¥icinou umrti
bylo uduseni v diisledku obstrukce dychacich cest dievénymi §t€py. Béhem prvnich 24 hodin od smrti
zacaly bakterie vdechnuty material fermentovat a ve vysledku byla zaznamenéana nezvykla endogenni
produkce ethanolu v plicich (vlevé plici bylo naméfeno 0,571 mg/g ethanolu) ajeho difuze

do kardiovaskularniho systému (Furumiya et al., 2011).

K endogenni produkci ethanolu mize dochéazet i ante-mortem v pfipade€ syndromu stfevni fermentace,
(auto-brewery syndrom, ,,syndrom vlastniho pivovaru®), coz je vzacné onemocnéni s ptiznaky silné
intoxikace alkoholem, kdy abnormalni ¢innost mikrobiomu GIT vede k produkci ethanolu v disledku
pfijmu sacharida v potrave (Kaji et al., 1976). Problematika endogenni produkce ethanolu mikrobiomem
GIT byla znama jiz v prvni polovin€ minulého stoleti (Ladkin a Davies, 1948), nicméné nedavno byl
podobny fenomén popsan i v ptipadé mikrobiomu tstni dutiny a mo¢ového traktu, a proto by existence
tohoto syndromu méla byt respektovana pii orientacni dechové zkousSce na pritomnost alkoholu nebo

stanovovani obsahu ethanolu v mo¢i (Kruckenberg et al., 2020; Smedra et al., 2022).
8.2 y-Hydroxymaselna kyselina

v-Hydroxymaselna kyselina (GHB) je latka pouzivand v 1écbé narkolepsie (Broughton a Mamelak,

1979), nicméné je mimo svij terapeuticky ucinek téZ zneuZzivana jako omamna latka a sedativum
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a spolecné s ketaminem a rohypnolem se fadi mezi tzv. date rape drugs (Lyman et al., 1998). Soucasné
se GHB pfirozen¢ vyskytuje v lidském tcle a jeji koncentrace dosahuji hodnot pod 10 mg/l v moci
a 4 mg/l v plazmé (Awapara et al.,1950; Yeatman a Reid, 2003; Andresen et al., 2010). Po poziti GHB
mohou byt jeji koncentrace v moci a plazmée 100-1000x vyssi, nicméné diky rychlému metabolismu
a exkreci GHB se tyto zvySené hodnoty vraci na tiroven téch pfirozenych, a to béhem 8 az 12 hodin
po aplikaci (Kavanagh et al., 2010). Na koncentraci GHB mé vliv délka intervalu mezi incidentem
a odbérem vzorku, typ konzervacnich latek, doba uchovéavani vzorkli v konkrétni teploté¢ a anamnéza
osoby poskytujici vzorek, a to zejm. onemocnéni, geneticky podminéné vady, soucasnd medikace,
a dokonce i strava (Jakobs et al., 1981; LeBeau et al., 2000; Kerrigan, 2002; Andresen et al., 2010;
Kavanagh et al., 2010). Do povédomi vetejnosti se tato latka dostala v 90. letech minulého stoleti, kdy
byla v USA zaznamenana ,,epidemie” zneuzivani GHB souvisejici i s jeji nendkladnou vyrobou. Tato
situace vyustila v legislativu znamou jako Hillory J. Farias and Samantha Reid Date-Rape Drug
Prohibition Act of 2000 (Public Law 106-72). Tento zakon se inspiroval tragickym umrtim teprve
patnactileté Samanthy Reid v disledku predavkovani GHB, ktera ji byla pfidana do népoje, aniz by
o tom védéla (Lloyd, 2002).

Interpretace namétenych koncentraci GHB v post-mortem biologickych vzorcich je extrémné narocna
disciplina forenzni toxikologie, jelikoz bylo prokazano, ze endogenni hodnoty ziskané béhem pitvy jsou
mnohem vy$si nez ty, které byly odebrané ante-mortem (Busardo a Jones, 2015). Studie z roku 2004
jako mozné vysvétleni predstavuje mikrobialni produkci GHB pomoci Pseudomonas aeruginosa nebo
Clostridium aminobutyricum, kdy obé tyto bakterie dokdzou konvertovat neurotransmiter GABA
na GHB (Elliott et al., 2004). Studie z roku 2009 se zaméfila na mozZnou lohu rezidualnich enzymi
v tvorbé GHB béhem rané post-mortem faze porovnanim koncentrace GHB v ohotelych a neohotelych
mrtvolach. V piipadé€ ohotelych mrtvol bylo post-mortem produkci GHB zabranéno vlivem denaturace
pottebnych enzymt (Eli a Cattabeni, 1983; Nishimura et al., 2009). GHB je pravdépodobné
produkovana v intervalu mezi smrti a samotnou pitvou, a nikoli béhem ulozeni vzorkl v chladicich
zafizenich pted vlastni analyzou. Pravdépodobnym diivodem vyssi post-mortem koncentrace GHB
muze byt enzymatickd konverze sukcinatu, GABA a putrescinu. Bakterie by teoreticky mohly pfispivat
konverzi glukézy na sukcinat ptes fosfoenolpyruvat a oxalacetat. Sukcinat je konvertovan na sukcinat
semialdehyd, ktery podléha redukci za vzniku GHB (Gottschalk, 1986; Marinetti, 2001; Moriya
a Hashimoto, 2004). I pfes tyto poznatky prozatim zadna studie nepfinesla presvéd¢ujici dikaz o tom,
ze za zvySenou post-mortem koncentraci GHB jsou zodpovédné mikroorganismy, a proto je tieba

v tomto sméru uskuteénit dalsi vyzkumy (Kietzerow et al., 2020; Kumfao et al., 2022).
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Zavér

Cilem bakalarské prace bylo popsat, jak se obor forenzni mikrobiologie vyvijel od okamziku svého
vzniku v odpovédi na antraxové Utoky ze zafi a fijna 2001, se zaméfenim na jednotlivé aplikace této
forenzni discipliny. Zpocatku v analyze mikrobidlniho dikazniho materialu figurovala MLVA (Aum
Shinrikyo), jez byla b€hem vySetfovani Amerithraxu nahrazena celogenomovym sekvenovanim
a komparativnimi analyzami, které umoznily identifikaci na rovni jednotlivych izolatd, coz bylo
pro odhaleni zdroje B. anthracis naprosto zasadni. Nicméné byla nutna predchozi kultivace kolonii

vyrostlych ze zajisténych spor.

Dnes je diky sekvenovani nové generace (NGS) a metabarkodovani 16S rRNA mozné analyzovat
i mikroorganismy, které dosud nebylo mozné kultivovat v laboratornich podminkéch. Pro vysetfovani
nékterych piipadd, mezi néz se fadi naptiklad zneuzivani v rodin€, jiz nestaci aktualn€ pouzivané
metody identifikace osob pomoci unikatniho genetického profilu na zaklad¢ kratkych tandemovych
repetic (STR). V tomto konkrétnim ptipad€ se 1ze orientovat bud’ pomoci sexudln€ pfenosnych infekci

(SPI) nebo personalizovaného mikrobiomu genitalu, pubického ochlupeni, kiize apod.

Pti vybéru jednotlivych aplikaci forenzni mikrobiologie jsem pouzila publikace Microbial Forensics
(Budowle et al., 2011) a Forensic Microbiology (Carter et al., 2017). U vSech kapitol v této praci jsem
ve zkratce popsala zdklad diskutované problematiky, ktery jsem propojila s recentnimi poznatky.
Bioterorismu, roli mikroorganismti v rozkladu anebo pouziti kozniho mikrobiomu v individualni
identifikaci byla béhem poslednich let vénovana zna¢na pozornost. Naproti tomu ve vyuZiti
mikroorganismi v interpretaci vysledkt forenzni toxikologické analyzy nebo jako mozné ptic¢iny SIDS

je situace opac¢na. V tomto sméru je tteba novych poznatk.

Nova a jako slibna se jevi asistence mikrobiologie vcetné SPI ve vySetfovani sexualné¢ motivované
trestné cinnosti, monitorovani zivotniho prostfedi s cilem vcasného odhaleni potencionalnich
biologickych hrozeb a v neposledni fadé inovativni vyuziti mikroorganismi v archeologickych
a antropologickych vyzkumech. Béhem svého dalsiho studia bych se chtéla vénovat pravé kombinaci

forenzni mikrobiologie a antropologie, jak z historického, tak i1 kriminalistického pojeti.
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