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Sekvenovani celého genomu (Whole Genome Sequencing; WGS) je povazZovano za ,zlaty standard” v ramci molekularni surveillance a pro detekci a Setfeni suspektnich epidemickych klastri u
alimentarnich patogent [1]. V rdmci projektu ,Genomicka surveillance vybranych infekénich nemoci v Ceské republice” (HERA2CZ) jsme provadéli WGS u Salmonella sp. a Shiga toxin-
produkujicich Escherichia coli (STEC). Vysledky ziskané WGS byly nasledné komunikovany v ramci online portalu EpiPulse [2] za ucelem monitorovani, odhalovani vnitrostatnich a

preshranicnich hrozeb, hodnoceni rizik a reagovani na probihajici epidemie.

MATERAL A METODY

* Proces izolace DNA, pripravy knihoven a sekvenace formou kratkého cteni je detailné popsan v publikaci [3].

* Analyza ziskanych dat probihala:

e za pouziti analytické platformy EnteroBase [4] u kmenU Salmonella sp., vyvhodnocovaci schéma multilokusova sekvencni typizace ,,core genomu” (cgMLST) o 3002 lokusech
e za pouziti softwaru Ridom SeqSphere+ [5] u kmenu STEC, vyhodnocovaci schéma cgMLST o 2513 lokusech

* V pripadé identifikace geneticky podobnych kmenu:

 pro Salmonela sp. byly za geneticky podobné povazovany kmeny, které se nelisily o vice nez 5 alel od referencniho kmene daného suspektniho epidemického klastru
e pro STEC byly za geneticky podobné povazovany kmeny, které se nelisily o vice nez 7 alel od referencniho kmene daného suspektniho epidemického klastru

e probihala nasledna komunikace v ramci online portalu EpiPulse.

Salmonella sp. 06/2022 - 12/2024

Pocet epidemickych klastrii v systému EpiPulse 110

Pocet epidemickych klastrii v systému EPiPulse 8
vykazujici geneticky podobné kmeny z CR

VYSLEDKY

STEC 06/2022 - 12/ 2024

Pocet epidemickych klastri v systému EpiPulse

Pocet epidemickych klastri v systému EPiPulse 0
vykazujici geneticky podobné kmeny z CR

Pocet epidemickych klastrii v systému EPiPulse 2 Pocet epidemickych klastru v systému EPiPulse 0
vykazujici geneticky podobné kmeny z CR s prokazanym vykazujici geneticky podobné kmeny z CR s prokazanym
vehikulem/zdrojem vehikulem/zdrojem

Tab 1: Prehled ilustrujici aktivitu pro Salmonella sp. v rdmci systému EpiPulse v obdobi 06/2022 — 12/2024.

Tab 2: Prehled ilustrujici aktivitu pro Shiga toxin-produkujici E. coli v rdmci systému EpiPulse v obdobi 06/2022 — 12/2024.
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Obr 2: Minimalni kostra grafu (MST) zobrazujici vysledky cgMLST analyzy sekvenovanych kment (1 kmen = 1 kruh) STEC v letech 2021-2024 (n=62).
Alelické rozdily mezi jednotlivymi kmeny jsou indikovany Cisly na spojnicich mezi kmeny. Barevné oznaceni jednotlivych kment odpovida sekvencnim
typlm na zakladé 7 genového MLST schématu dle Achtmana (viz legenda vlevo). Geneticky podobné kmeny tvofici klastry jsou vyznaceny Sedym
podbarvenim.

Obr 1: Minimalni kostra grafu (MST) zobrazujici vysledky cgMLST analyzy sekvenovanych kmen( (1 kmen = 1 kruh) Salmonella sp. z let 2022-2024
(n=290). Alelické rozdily mezi jednotlivymi kmeny jsou indikovany cCisly na spojnicich mezi kmeny. Geneticky podobné kmeny tvofici klastry na hladiné
HC-5 (klastry zahrnuji vSechny kmeny, jejichZ vazby nejsou vzdaleny vice nez 5 alel) jsou vyznaceny barevné (viz legenda vlevo).

* Identifikovano celkem 29 klastru Salmonella sp. * Identifikovano celkem 9 klastra STEC
* |dentifikovany kmeny spadajici do 2 mezinarodnich klastru s prokazanym  Klastry 1 — 6 jsou tvoreny kmeny pochazejicimi z riznych let a od rtznych
vehikulem pacientu
* rukola, baby-spenat — o Klastry 7 — 9 jsou tvoreny opakovanym sekvenovanim tychz kmenu od

* rajcata—S. Strathcona (Obr 1) stejnych pacientu (slouzily jako kontrola spravnosti analyzy)

* 42,7 % (124/290) analyzovanych kmeni je sou&asti nékterého z klastrd * 17,7 % (11/62) analyzovanych kmen je soucasti nékterého z klastru

e 15 nami identifikovanych klastri vykazovalo mezinarodni presah

ZAVERY
* V pripade Salmonella sp. byly identifikovany kmeny geneticky pribuzné s epidemickymi klastry v ramci systému EpiPulse.
* V pripadé epidemickych klastru s prokdzanym vehikulem u Salmonella sp. se jednalo o potraviny rostlinného puvodu.

» V pripadé STEC nebyly identifikovany zadné kmeny geneticky pribuzné s epidemickymi klastry v ramci systému EpiPulse, coz muze
naznacovat geografickou specifitu STEC.
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Projekt ,,Genomicka surveillance vybranych infekénich nemoci v Ceské republice” (HERA2CZ) je spolufinancovan
Evropskou unii. Prezentované nazory a postoje vSak predstavuji pouze nazory autorti a nemusi nutné odrazet nazory a
postoje Evropské unie nebo Evropské vykonné agentury pro zdravi a digitalni oblast (HaDEA). Ani Evropska unie, ani
Evropska vykonna agentura pro zdravi a digitalni oblast (HaDEA) za né nemohou nést odpovédnost.
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