Abstrakt

Prozkoumali jsme virom vcel medonosnych (Apis mellifera) prostfednictvim rozsahlé
metagenomické analyzy v ramci dvou hlavnich projektii, zaméfenych na stabilitu viromu a jeho
dlouhodobé zmény. Prvni projekt, ktery zahrnoval 39 vzorki z Ceské republiky, si kladl za cil
pochopit stabilitu viromu v rdmeci triplikatl, pricemz byly odhaleny rizné virové slozeni vcelich
virt a vysledky byly publikovany v roce 2022. Druhy projekt rozsitil analyzu na 48 vzorki
béhem tfi let, kde jsme prozkoumali nové nastroje v bioinformatice virové metagenomiky, coz
vedlo k objevu novych DNA virti: Apis mellifera filamentous-like virus (AmFLV) a Apis
mellifera nudivirus (AmNV), spolu s deviti novymi genomy z rodiny Parvoviridae, predbézné
pojmenovanymi Bee densoviruses 1 az 9. Dlouhodoba studie zdiiraznila vyznamnou variabilitu
virové abundance, ktera mize byt ovlivnéna faktory jako je expozice pesticidiim. Rovnéz byla
provedena analyza porovnavajici detekci virG pomoci proteomiky a metagenomiky. Tyto
poznatky pfispivaji k pochopeni dynamiky viromu véel medonosnych a zdiraziuji potiebu

pokracujiciho vyzkumu virovych interakei a jejich ekologickych dopadt.
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