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Dostupné sekvenační technologie

 Polovodičové sekvenování – Genexus

 Můstková amplifikace – Illumina (MiSeq, MiSeqDX)

 Nanopore – GridION

Obrázek 1: a) Genexus, b) čip do Genexusu, c) Illumina MiSeqDx, d) flow cela do Illumina platforem, e) Oxford Nanopore GridION, f) flow cela pro Oxord Nanopore. Zdroj: 

foto autora (a – d: vybavení SZÚ budova 12, e – f: vybavení MHRA, Londýn).



Srovnání sekvenačních technologií pro 

použití u respiračních virů
RNA viry Velikost genomu v kb

SARS-CoV-2 29,9

Influenza A/B 13,5

Respirační syncytiální virus (RSV) 15,0

Enteroviry (vč. Polioviru) 7,4

Rhinoviry (HRV) 7,2

Genexus Illumina Nanopore

Laboratorní práce 10 min 3 dny 4 hodiny

Doba přípravy knihoven

24 hodin

3 dny 4 hodiny

Doba sekvenace 10 hodin 2 hodiny

Doba úpravy výstupních dat 2 hodiny 4 hodiny 2 hodiny

Formát výstupních dat FASTA/FASTQ FASTQ FASTQ

Délka 1 readu 300 - 350 b 100 - 150 b 30 kb

Cena za 1 vzorek 12 000 Kč 3500 Kč 1000 Kč

Kapacita vzorků na 1 běh 16 96 96*

Problémy čtení více než 4 homopolymerů klesající přesnost s délkou čtení nižší přesnost

Tabulka 1: Přehled velikosti genomu u různých respiračních virů. Zdroj: National Center for Biotechnology Information. NCBI Virus – Viral Sequences [online]. Bethesda (MD): U.S. 

National Library of Medicine, 2020. Dostupné z: https://www.ncbi.nlm.nih.gov

Tabulka 2: Srovnání dostupných NGS technologií. Zdrojová data pro výpočet cen sekvenování byla čerpána z objednávek sekvenačních reagencií a nezahrnují pořizovací cenu přístroje. 

Ceny jsou stanoveny pro SARS-CoV-2. Ostatní data jsou čerpána z materiálů výrobců a disertační práce autorky. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/virus?SeqType_s=Nucleotide&VirusLineage_ss=Viruses,taxid:10239


Kriteria pro výběr vzorků na sekvenace

 Vážné průběhy, věková skupina, reinfekce do 60 dní od prodělání, 

onemocnění po 14 dní od vakcinace, neobvyklý materiál (např. likvor, 

krev), import z rizikové oblasti, ohniska výskytu  

 CT < 30 (ideálně pod 25)

 Vzorek zamražený (i při přepravě)

 Vyplnění klinických příznaků 

 Doporučení sekvenací z roku 2022 je vzorků 1000-1500 vzorků za 

sezónu (2023 v GISAID 2022 vzorků, 2024 v GISAID 398 vzorků, 2025 v 

GISAID 106 vzorků)



Kontrola výstupních dat na sekvenátoru

 Kontrola histogramu  

 Zjištění hloubky čtení (pro každý vzorek je důležité mít 

minimáně 40 readů aby data byla dostatečně spolehlivá)

 Zobrazení Q skóre a zjištění procenta neúspěšných 

čtení/basecallingu



Zpracování sekvenačních dat

 Analýza dat ve FASTA formátu prostřednictvím NextClade (zjištení

linie, frameshiftů)

 Oprava raw dat (dohledání v Integrative Genomics Viewer IGV) 

 Nahrání opravených dat do databáze GISAID

 Fylogenetická analýza (celogenomová, strukturální proteiny, 

jednotlivé segmenty, geny, …) v porovnání zachycených vzorků s 

vakcinálními kmeny (programy Geneious Prime, Mega, ….)

 Hlášení do informačního systému infekčních nemocí (ISIN)

 Porovnání aminokyselinových substitucí (outbreak.info)

 Statistická analýza fenotypových projevů (nedostatek dat)



Analýza v NextClade

Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org

https://clades.nextstrain.org/


Databáze GISAID

 Nahrání dat do databáze Global Initiative 

on Sharing All Influenza Data (GISAID)

 Možnost stažení a zobrazení světových dat

 Možnost vizualizace mutací 

 Problémy s aktualizací linií nahraných 

sekvencí (automatické vyhodnocení často 

řadí podle staršího klasifikačního systému)

Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online].
München: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/

https://www.gisaid.org/


Situace ve světě
Kontrola monitorovaných a sledovaných variant zachycených v populacích každý 

týden ve zprávě (pro zvýšení výpovědní hodnoty se udává poslední měsíc)

 Evropa 3.9.- 3.10. 2025 Asie 3.9.- 3.10. 2025 Severní Amerika 3.9.- 3.10. 2025

Evropa Asie Severní Amerika

total 2175 391 1837

NB.1.8.1 93 147 90

XFG 1130 16 678

XFG.2 34 2 187

XFG.3 338 14 417

Zdroj: GISAID. EpiCoV™ Database: SARS-CoV-2 genome sequences [online]. München: GISAID, 2008. Dostupné z: https://www.gisaid.org/

https://www.gisaid.org/


Výsledky sekvenování SARS-CoV-2 v ČR v období 9. 5.- 23. 9. 2025 
Výpočet procentuálního zastoupení variant SARS-CoV-2 (linie určené v Nextclade)

Graf detekovaných variant SARS-CoV-2 v ČR v období 9. 5.- 23. 9. 2025 
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Zastoupení detekovaných linií XFG

Z 41 celogenomově sekvenovaných vzorků z období květen – září 

2025 s datem odběru 9. 5. - 23. 9. 2025, byla v ČR varianta 

Nimbus (NB.1.8.1) potvrzena u 3 vzorků s datem odběru červen-

červenec 2025. Varianty PQ.X a PR vykazují fylogenetickou 

příbuznost s variantou Nimbus (NB.1.8.1). Od srpna byly 

převážně zachyceny varianty XFG.

Zdroj: Nextclade. Nextclade Web [online]. Basel: Nextstrain, 2020. Dostupné z: https://clades.nextstrain.org (určení variant sekvenovaných dat)

https://clades.nextstrain.org/


Analýza v Geneious Prime

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. Dostupné z: 

https://www.geneious.com

https://www.geneious.com/


Fylogenetická analýza SARS-CoV-2 v ČR
Dendrogram – fylogenetická celogenomová sekvenační

analýza  (41 vzorků + 4 vakcinální kmeny od 2023)

V celogenomové analýze je patrná 

příbuznost jednotlivých linií XFG, 

které tvoří samostatnou větev. 

Spike protein má přímý vliv na 

transmisibilitu a vazbu virus-

neutralizačních protilátek.

Datum odběru vzorku:

10. 9 – 23. 9. 2025

9. 5. – 2. 8.  2025

Dendrogram – fylogenetická analýza Spike proteinu 

(41 vzorků + 4 vakcinální kmeny od 2023)

Zdroj: Biomatters. Geneious Prime: Multiple Sequence Alignment Tool, verze 2025.2 [software]. Auckland: Biomatters Ltd., 2025. 

Dostupné z: https://www.geneious.com

https://www.geneious.com/


Vakcinální kmeny SARS-CoV-2 v letech 

2024 a 2025
Rok Vakcinální kmen Označení vakcíny Cílová varianta Výrobce

2025 LP.8.1 Comirnaty LP.8.1 LP.8.1.1 (odvozená od JN.1) Pfizer/BioNTech

2024 XBB.1.5

Comirnaty XBB.1.5 Omicron XBB.1.5 Pfizer/BioNTech

Spikevax XBB.1.5 Omicron XBB.1.5 Moderna

Nuvaxovid XBB.1.5 Omicron XBB.1.5 Novavax

Tabulka 3: Přehled vakcinálních kmenů. Zdroj: National Center for Biotechnology Information. NCBI Virus – Viral Sequences [online]. 

Bethesda (MD): U.S. National Library of Medicine, 2020. Dostupné z: https://www.ncbi.nlm.nih.gov

Obr. 2: Model SARS-CoV-2, Zdroj: HOLMES, Niamh. COVID-19 Infection in Pregnancy Raises Risk of Preterm Birth [online]. London: 

European Medical Journal, 2025-10-31. Dostupné z: https://www.emjreviews.com/respiratory/news

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.emjreviews.com/respiratory/news/covid-19-infection-in-pregnancy-raises-risk-of-preterm-birth/


Děkuji kolegům z NRL pro chřipku a 

nechřipková respirační virová 

onemocnění a Vám za Vaši pozornost

Obr. 3: Fotografie pracovníků NRL pro chřipku a nechřipková respirační onemocnění. Zdroj: foto autora.


