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NRL pro chfipku a nechfipkova virovd onemocnéni SZU ve spolupraci s Oddélenim virologie a
serologie SVU Praha od prvého zachytu pozitivniho pfipadu s onemocnénim COVID19 cilené
soucasné optimalizovala protokol pro sekvenaci NGS. Laboratofe vyuzivaji technologie
sekvenace na Cipu (MinlON, Oxford Nanopore).

Prvé vysledky naznacuji, Ze strategie vybéru a pouzitd metodika umozini molekuldrni
epidemiologii bez nutnostiizolace viru v bunécéné kulture. Doposud bylo ziskano a do databaze
GISAID nahrano celkem 12 celogenomovych sekvenci pochazejicich pfimo z NRL.

Za Ceskou republiku je do databaze GISAIS nahrano celkem 37 sekvenci od dal3ich autorskych
tymu z FN Motol pod vedenim profesora Cinka, profesora Macka a 2 sekvence pochazeji
z kmenu zaslanych v rdmci konfirmacéniho procesu do WHO referencni laboratore i Charité
(Berlin).

Sekvence pokryvaji vSechny varianty SARS-CoV-2 sekvenované v rliznych ¢astech svéta a
kopiruji distribuci v Evropé, vcetné nejpostizenéjSich zemi. Tato skutecnost je patrnd
z pfiloZzeného obrazku, kde je vidét rozmisténi sekvenovanych virll ziskanych v "CR v mésici
bfeznu.

NRL v mapovani situace pokracuje, proto dékuje za zaslané materidly z nové zachycenych
ohnisek, soucasné se NRL omlouva za pomalou odezvu.
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