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Genomická surveillance vybraných infekčních
nemocí v České republice

Projekt „Genomická surveillance vybraných infekčních nemocí v České republice“
(HERA2CZ) je spolufinancován Evropskou unií. Prezentované názory a postoje
však představují pouze názory autorů a nemusí nutně odrážet názory a postoje
Evropské unie nebo Evropské výkonné agentury pro zdraví a digitální oblast
(HaDEA). Ani Evropská unie, ani Evropská výkonná agentura pro zdraví a digitální
oblast (HaDEA) za ně nemohou nést odpovědnost.

Prezentovaný výzkum byl realizován týmem pracovníků Státního Zdravotního Ústavu díky
projektu:
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WP2 – WGS respiračních virů  - molekulární survillance

I. WGS vybraných respiračních virů :A/H1N1 pdm A/H3N2, B/Victoria, B/Yamagata, RSV/A a RSV/B a MPXV

• viry chřipky A/B, SARS-CoV-2 a RSV jsou příčinou každoročních epidemií
• chřipka A, koronaviry – pandemický potenciál daný nejenom proměnlivostí genomu, ale způsobem šíření
• dostupná vakcína (RSV zatím omezeně) i specifická léčba.
• RNA viry – proměnlivost - úniku před vakcínou navozenými protilátkami, léčbou
• MPXV – považovaný za stabilní DNA virus – mění v krátké době v proměnlivý virus s možným pandemickým potenciálem

II. Zvýšení sekvenační kapacity

III. Naprogramování algoritmu pro výběr reprezentativního podílu vzorků s ohledem na definované epidemiologické
parametry

IV. surveillance
• Integrace SARS-CoV-2 do ARI/ILI surveillance

V. surveillance - vytvoření webového aplikace
• sentinelové surveillance – včetně ověření vhodnosti samoodběru
• non-senitnel surveillance – zjednodušení hlášení pozitivních detekcí hlášení pozitivních detekcí respiračních virů
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Srovnání evoluční „strategie“ InflA/SAR-CoV-2/RSV 

Infl A: postupný vývoj                                     SARS-CoV-2 – skokový vývoj prostřednictvím        RSV – paralelní postupný vývoj
kryptických variant – nástup varianty vede 
k epidemické vlně
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S postupujícím 
šířením XBB.1.5 se 
snižuje rychlost 
šíření této varianty. 
Tento trend kopíruje 
dříve pozorovaný 
útlum v šíření BQ.1 a 
BQ.1.1. Pro tento jev 
zatím neexistuje 
vysvětlení. Varianta 
XBF (Bythos) se šíří 
zatím především v 
Austrálii.

SARS-CoV-2 – globální situace
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A/G-M/
SWL1536/2019

A/Norway/
25089/2022

A/Sydney/
5/2021 

A/Victoria/25
70/2019

AH1/Guangdong-
Maonan/SWL1536/2019

1280 < 40 < 40 40

AH1/Norway/25089/2022 < 40 2560 2560 2560

AH1/Sydney/5/2021 80 1280 1280 1280

AH1/Victoria/2570/2019 < 80 1280 640 1280

Kmeny 2022-23 < 40
640 - 1280 -
2560 - 5120

640 - 1280 -
2560

640 - 1280 -
2560

6B.1A.5a.2

Výběr vakcinálního kmene: Charakterizace A/H1N1pdm 22/23
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Spike struktura během evoluce 

Furinové štěpné 
místo

NYT 2021
DOI: 10.1126/scitranslmed.abn7737

https://doi.org/10.1126/scitranslmed.abn7737
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SARS-CoV-2: Výběr složení vakcíny

Doporučení WHO a 
EMA pro složení
vakcíny pro říjen 2024.

Dominantní varianty
červen 2024

Doporučené složení
vakcíny dle FDA
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AREXVY  / RSVpreF (Abrysvo) 
>60 let, nehrazená/ těhotné

Rekombinantní glykoprotein F respiračního syncytiálního viru 
stabilizovaný v prefuzní konformaci = RSVPreF3

2 RSVPreF3 je produkován ovariálními buňkami křečíka čínského (CHO) 

technologií rekombinantní DNA. 3 adjuvovaný na AS01E obsahující: rostlinný 
extrakt z Mydlokoru tupolistého (Quillaja saponaria Molina), frakce 21 (QS-21) 
25 mikrogramů 3-O-deacyl-4’-monofosforyl lipid A (MPL) z bakterie Salmonella
minnesota 25 mikrogramů

https://doi.org/10.3390/pathogens14020104

MAB Nirsevimab Palivizumb

https://doi.org/10.3390/pathogens14020104
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Virus chřipky typu A – pandemický potenciál

• Segmentovaný virus – reasortment
• Zoonotický rezervoár
• Globální rozšíření
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Infl A - Subtyp ptačí chřipky se známým přenosem
na člověka 

Long, J.S., Mistry, B., Haslam, S.M. et al. Host and viral determinants of influenza A virus species specificity. Nat Rev 
Microbiol 17, 67–81 (2019). https://doi.org/10.1038/s41579-018-0115-z



H5N1 – geografická distribuce a hostitelské spektrum
12

Peacock, T.P., Moncla, L., Dudas, G. et al. The global H5N1 influenza panzootic in mammals. Nature 637, 
304–313 (2025). https://doi.org/10.1038/s41586-024-08054-z
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Kráva jako mixážní 
nádoba?

C) distribuci viru ptačí chřipky. D) silnou jadernou a intracytoplazmatickou imunoreaktivitu
intaktních a odloupnutých epiteliálních buněk v alveolech mléčné žlázy. doi: 
10.3201/eid3007.240508
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MPXV  - prostředí – hostitel - APOBEC3
Pandemický potenciál?

Příčiny plasticity genomu 
Poxviridae
APOBEC3 C T (A)
• cytidin deamináza innátní obrana 

(retroviry, HIV, herpetické viry)
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Evoluce MPXV 2018 - 2025
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Zvýšení in house sekvenační kapacity

Zvýšení míry automatizace automatického pipetoru Biomek i5 
- podavač špiček (Biomek i5 tip feeder)
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Zvýšení sekvenační kapacity

Paralelní měření koncentrace DNA ve stripu





19

SARS-CoV-2 NEB protokol (HERA 1)
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WGS protocol Influenza, RSV – Dragen/Artic

• In testing

• Illumina amplicon-based targeted sequencing Influenza A/B

• 16 universal Influenza A/B primers target 3’ end

• Bind genomic RNA

• Then cDNA

• 500bp avg insert size

Genomic RNA cDNA
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WGS protokol RSV A/B

• LunaScript RT

• Amplification in four PCRs 

• RSV_A Scheme1_Pool1, Scheme1_Pool2, Scheme2_Pool1, and 

Scheme2_Pool2

• Illumina DNA Prep Sample Preparation Kits

• Read 150, 200 or 300 cycle chip
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EQA SARS-CoV-2 & Influenza
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WGS protocol Monkeypox

• Experimental - ongoing

• Untargeted DNA seq

• Illumina DNA prep: fast, cheap, flexible

• Insert size ~350bp

• Low capacity protocol ~200kbp genome

• High virus concentration



WGS nahrané do GISAID 

Virus
No. WGS uploaded to 

GISAID 
2022 - 2025

SARS-CoV-2 5 347

InflA/H1N1pdm 2009 191

InflA/H3N2 106

Infl B/Victoria 47

Infl B/Yamagata* 10

RSV/A 25

RSV/B 1

MPXV 1

* B/Yamagata in 2024 rocognised as extincted
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Fylogenetická analýzy virů chřipky 2022-2024
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SARS-CoV-2 – molekulární surveillance  (data od 1.3.24) 
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RSV surveillance

2022/23

2023/24

2021/22

2019 - 2024

2023/24
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Fylogenetická analýza RSV A 2022 - 2024
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ARI/ILI virologická surveillance 2021 – 2025
Integrace SARS-CoV-2
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WP.2 SARS-CoV-2 – Integration to surveillance



31

31

Reprezentativní vzorek - surveillance 

Central Bohemian 
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Září 2021 Listopad 2021

Únor 2022

Obrázek 3: Porovnání skutečného a optimálního počtu sekvenací dle kraje za vybrané měsíce.
Optimální počet je vztažen ke skutečnému podílu všech pozitivních vzorků v kraji za vybraný měsíc.

Sekvenace 2021 -2022 – porovnání dle krajů



33

Graf 1: Porovnání skutečného a optimálního počtu sekvenací dle věkových skupin za 3 vybrané měsíce.
Optimální počet je vztažen ke skutečnému podílu věkové skupiny v populaci.

Sekvenace 2021-22 – porovnání dle věkových skupin  
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Algoritmus pro výběr vzorků k sekvenaci - ke zpracování dat centrální databázi ÚZIS

Algoritmus určuje výběr COVID-19 pozitivních vzorků určených k sekvenaci

• musí fungovat v obdobích nízké i vysoké incidence

• musí umožňovat výběr významných vzorků k sekvenaci, zahrnující primární 

surveillance

• umožní optimální logistiku vzorků z laboratoří pro sekvenaci do jednotlivých 

sekvenačních center

• musí odpovídat aktuální sekvenační kapacitě 

• musí umožnit měnit okrajové podmínky: např: patogen, definice 

reprezentativního podílu, apod.

• v případě více sekvenačních center musí zahrnovat o přiřazení vzorků do 

nejbližšího centra dle jeho kapacity

Reprezentativní podíl vzorků –
dle geografického rozšíření, pohlaví, 
věkových kategorií

Cílený výběr –
Dle klinické závažnosti, neobvyklé 
klinické projevy, selhání vakcinace, 

reinfekce, ohniska, importy, apod.

Nad databází musí fungovat obdobný nástroj vyhodnocující existenci ohnisek a možnost importu

Vzorky nasbírané za dané období jsme pojmenovali „paket“. Vzorky 
putující k sekvenaci pak „označený paket“. 

Podmínkou je dodržení chladového řetězce
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Verze 1 a2 : Cíl algoritmu, rozdělit sekvenace do těchto kategorií 

Kód
V1

Popis - vzorek k 
sekvenaci Priorita Minimální práh

9 V více skupin výz. vz. priorita 1 1000

9S plošná surveillance priorita 2 800 – 2400

9A selhání vakcinace priorita 3 300

9B reinfekce priorita 3 300

Kód – označení proč je vzorek sekvenován
Priorita – pořadí, ve kterém se vzorek vyhodnocuje

Kód
V2 Popis – vzorek k sekvenaci Priorita Minimální práh

9V více skupin výz. vz. priorita 1 600

9H hospitalizace do 50let priorita 2 200

9I import priorita 2 100

9C cluster priorita 2 200

9R reinfekce priorita 2 200

9O selhání vakcinace priorita 2 200

9K neobvyklé klinické projevy priorita 2 100

9S plošná surveillance priorita 3 800 - 2400

Příklad: sekvenační kapacita 2 400 vzorků v jednom běhu ve více centrech při výběru každé pondělí a čtvrtek

Příklad software
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Influenza sentinel &non-sentinel surveillance web aplikace

Sentinel surveillance  - ověření 
samoodběrů jako relevantního zdroje 
pro virologickou surveillanci
Non.sentinel surveillance – usnadnění 
sběru dat ye spolupracujících laboratoří
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Mgr. Alexander Nagy PhD, 

Timotej Suri, MSc., Ing. David Vostřák

Ing. Andrej Jasica, Marcela Trinklova, Denisa Husakova, 

Mgr. Jaromira Vecerova PhD, Alena Janypkova



Děkujeme za pozornost
WP.2 NRL pro chřipku a nechřipková virová respirační onemocnění

helena.jirincova@szu.cz

+420 726 362 602

Více o projektu HERA2CZ: https://szu.cz/hera2/


