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Specifické vlastnosti SARS-CoV-2

• Ribosomal frame shift 

• Exonukleasová aktivita

• Inhibice MHC I prezentace

• Inhibice produkce IFN gamma – inátní imunitní 
obrana

• Inhibice IFN alfa dráhy – tehtherin (brání odštěpení 
viru z buňky)

• Furinové štěpné místo – specifiky vstup do buňky + 
aktivace tvorby syncitií



SARS-CoV-2 – strukturální a nestrukturální proteiny
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COG CZ: https://virus.img.cas.cz/

Evoluce SARS – CoV-2  za období 1. 12. 2020 až 28. 5. 2022



Časový vývoj viru SARS-CoV-2 na území ČR od 7. do 18. týdne 2022



Rekombinantní varianty



Výběr sekvencí 2093 vzorků 
22. 10. – 18. 12. 2021. 

Velikost uzlů – dle počtu vzorků 
s identickou sekvencí. 
Spojnice naznačují pravděpodobné 
příbuzenské vztahy, 
počet krátkých kolmých úseček
odpovídá počtu mutačních 

Tři sekvence v dolní části grafu náleží k nastupující variantě 
Omicron (B.1.1.529) 

Autor: Vladimír Hampl 

Znázornění variant SARS-CoV-2 v haplotypové síti 



Haplotypoá analýza 1 796 WGS

700 vzorků z České republiky
shromážděných od 1. 4. 2022.



Furinové štěpné 
místo



Delece 6 nukleotidů, tedy 2 aminokyselin (69 histidin, 70 valin) v N-terminální 
doméně spike proteinu - boční pohled (model dle rentgenostrukturní analýzy –
SVU+SZU)



V hlavní roli spike

Strukturní modely glykosylace spike a spike omikronu 
autor Karel Berka

omikron





N - 2 domény propojené flexibilními

linkery. 

Na jednu doménu je navázána ssRNA

(Václav  Veverka – UOCHB)

Bílá 

struktura z s navázaným RNA

barvy označující lokální kvalitu modelu 

(AlphaFold)

Delta - žlutá

B.1.640 - bledě modrá

Alpha - oranžová

Omikron - červená 

(+ dost těch oranžových z Alfy)

BA.2 - fialová (+červená Omikronu)

N-term domain binds RNA

C-term domain binds other N proteins

monoclonal IG-light lambda binds to N-term domain

IG-heavy bind to both domains

MHC binds to both and to unstructured linker

HLA binds to N-term domain

Ve vedlejší roli 
nukleokapsiodvý protein
Jsou Ag testy funkční?

Strukturní modely a popis
autor Karel Berka



AG testy x VOC





VNT

Podíl osob
s dostatečným
VNT 
ED50 > 30



Serologie v časech escape variant a antivax
hnutí
• IgG – anti S, anti trimerizovaný S, anti S1RBD   x anti N

• IgM – mohou nastoupit později než IgG

• IgA – setkání s infekcí, post vakcinační vzestup, mohou přetrvávat 
velmi dlouho 

Měření produkce IfFN gama po stimulaci CD4+, CD8+ / quantiferron



PCR diagnostika

• Metody využívají konzervativní úseky – vysoká spolehlivost 

• Vhodné sledovat více genů – přetrvávající PCR pozitivita
• E gen časná infekce

• Jen N/N2 gen – přetrvávající pozitivita

• Diskriminační PCR – umožní detekovat SNP – změna aminokyseliny

• Doporučení sledovat hot spot pozice:
• RBD 452, 484, 417, 501, 

• NTD del 69-70 

• Furinové štěpné místo 681, 677





Diskriminační PCR  x  Mass Array x parciální sekvenace Spike genu

některé mutace ve spike x rozsáhlý souhrn mutací známých x neznámých

Matice mutací ve spike: jsou zahrnuty i varianty BA.1, BA.2, BA.3
Zdroj: outbreak.info

https://outbreak.info/
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Omikron – původ – reintrodukce – myš?

NY – monitoring odpadních vod 
od února atypické mutace: Q493K, Q498Y, 

H519N and T572N. 
Rozšíření tropismu SARS-CoV-2 pseudoviru –
infekce buněk
s lidským/myším/krysím ACE2. 
Rezistence vůči MAB



Odpadní vody  a možnost šíření SARS-CoV-2

https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2020.143346

https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2020.143346


•Můžeme predikovat další vlnu/y?

•Omikron – původ- reintrodukce?

•Zoonotické rozšíření?

•Jsou ohroženy další druhy?



Děkuji za pozornost



More information about the project: http://www.szu.cz/ecdc-1
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Project „Enhancing Whole Genome Sequencing (WGS) and/or Reverse
Transcription Polymerase Chain Reaction (RT-PCR) national infrastructures and
capacities to respond to the Covid-19 pandemic in the European Union and
European Economic Area“ had received funding from the European Centre for
Disease Prevention and Control under the Grant Agreement number
ECDC/HERA/2021/004 ECD.12218.
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