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Hlavní stanovisko práce: Nejen dolní, ale i hor‑
ní močové cesty jsou osídleny společenstvím 
mikroorganismů.

Major statement: Upper urinary tract seems to 
harbour microbial communities, similar to the 
lower urinary tract 
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Cíl: Zjistit, zda existuje mikrobiální osídlení hor‑
ních močových cest (HMC) a pokud ano, tak liší‑li 
se od mikrobiomu dolních močových cest (DMC).

Materiál a metoda: Soubor tvoří pacienti pod‑
stupující endoskopický operační zákrok v anestezii 
pro litiázu HMC. Moč z močového měchýře byla 
odebrána aseptickou katetrizací, z HMC cystosko‑
picky zavedeným ureterálním katétrem. Po izolaci 
DNA byla bakteriální 16S rDNA sekvenována na 
platformě Illumina MiSeq a získaná data zpraco‑
vána příslušnými bioinformatickými nástroji. Část 
izolované DNA byla využita k detekci virových nuk‑
leových kyselin pomocí kvantitativní polymerázové 


