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(22)  a je vyšší u imunokompromitovaných osob 
(23) a pacientů s nádorovými onemocněními (24).

V naší studii byly u dvou pacientů vzorky z HMC 
pozitivní na BKV a TTV (pac. č. 2), resp. JCV (pac. č. 9), 
zatímco moč z měchýře DNA těchto virů neobsa‑
hovala. K přítomnosti virů v jednotlivých oblastech 
močového traktu neexistují v literatuře prakticky žád‑
né informace. Rozdílné výsledky jsou patrně způso‑
beny metodickým omezením při izolaci DNA z moči 
a qPCR. Zajímavé by do budoucna bylo využití ještě 
citlivějších metod, jako je masivní paralelní sekvenová‑
ní nebo digitální PCR (ddPCR). Metoda ddPCR předčí 
svou citlivostí qPCR: téměř 7× snižuje detekční limit 
pro DNA JCV v mozkomíšním moku (25).

Za hlavní limitaci v metodice naší pilotní stu‑
die považujeme odběr moči z HMC ureterálním 
katétrem zavedeným cystoskopicky přes močo‑
vý měchýř. Zde nelze vyloučit kontaminaci vzorku 
z HMC močí z měchýře, kterou může vysoce citlivá 
polymerázová řetězová reakce a následné sekve‑
nování interpretovat jako přítomnost bakteriálního 

osídlení i přes stopové množství kontaminující DNA. 
Kvantifikace přítomné DNA totiž sekvenováním není 
možná. Určit množství DNA ve vzorku umožňuje 
použití qPCR – v našem případě použitá k detekci 
močového viromu. Zde však byly koncentrace DNA 
ve vzorcích z HMC a z DMC podobné. Druhou limi‑
tací je fakt, že všichni pacienti měli litiázu močových 
cest, a proto výsledky nemusejí platit pro jedince 
bez močových kamenů. Pro vyloučení pochybností 
o existenci mikrobiomu HMC by bylo vhodné v bu‑
doucnu porovnat moč z DMC se vzorky odebranými 
z HMC perkutánně. Jak ovšem ze zkušenosti víme, 
legitimní klinická indikace tohoto typu je řídkým 
jevem.

ZÁVĚR

Výsledky naší pilotní studie poukazují na pravděpo‑
dobnou přítomnost mikrobiálního osídlení horních 
močových cest u pacientů s urolitiázou.
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