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Určení varianty nebo klíčové mutace ovlivňující 
vlastnosti viru, respektive vedoucí k určení varianty

• PCR – NTD, RBD, furin štěpné místo spike – NRL doporučuje minimální 
nutné mutace k určení na základě vlastní analýzy a dostupných diagnostik
• Sledování variant – ne vždy lze jednoznačně určit

• Suspekce na novou či změněnou varianty

• Indikace adekvátní léčby – respektive rezistence na dostuná antivirotika

• Mass Array – Hera grant (NRL, ZU OVA, ÚNL) –
• odpovídá parciální sekvenaci

• Očekáváme uplatnění v surveillanci OV, rezistence na AV virů chřipky, případně 
dalších virů (nař. HV), sledování ATB rezistence, postupně významné doplnění 
virologické surveillance, v současnosti uplatnění v onkologické diagnostice



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)



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/


Celogenomová sekvenace – všechny mutace i neznámé
Přehled mutací – delta - omikron



Sekvenační laboratoře a celkové počty osekvenovaných vzorků k 11. 2. 2022, celkem více 
než 29 000 sekvencí od března 2020

Národní strategie molekulárně biologické surveillance (platná od 05/2021)



V období od 13. 2. do 21. 2. 2022 (dle data odběru) má NRL k dispozici data 32 151 provedených testů diskriminační 
PCR z 57 laboratoří. 

Tabulka 1: Přehled zachycených mutací
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Mikrobiologie – vyhodnocení dat z diskriminační PCR

Dle dat z diskriminační PCR zcela dominuje varianta omikron, BA.2 se dle dat z diskriminační PCR (ÚZIS) nyní 
nevyskytuje. Dále se okrajově vyskytuje varianta delta a její podvarianty, která již byla téměř vytlačena omikronem, 
který je nakažlivější.
Dle aktuálně platného MO není provádění diskriminačních PCR povinné. Většina souprav neumožňuje rozlišení mezi 
BA.1 a BA.2. Diskriminačními PCR  v NRL za toto období bylo detekováno 16 % BA.2.

Mutace Pozitivních Celkem (vzorků v sadě) Procento v sadě Interpretace (pouze susp. varianta)
A570D+ 1 7 698 0,01 % alfa, delta + A570D
E484K+ 4 4 659 0,08 % beta, gama, alfa E484K+, delta+
L452R+ a delta specifické mutace 14 14 202 0,10 % delta, delta+
L452R-

(bez rozlišení BA.1, BA.1.1, BA.2)

14 188 14 202 99,9 % omikron

BA.2 

(subvarianta omikronu) 

0 695 0 % Suspektní BA.2



Tabulka 2: Přehled sekvenovaných variant s 5 a více pozitivními vzorky v 
ČR 
21. 1. 2021 – 21. 2. 2022
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Mikrobiologie – vyhodnocení dat z celogenomové sekvenace

Dle dat ze sekvenací tvoří velký podíl varianta omikron (BA.1, BA.1.1, BA.2), dohromady 
94,82%. Pouze okrajově se vyskytují subvarianty delty, případně další varianty. 
Uvádíme pouze varianty s četností nad pět sekvenací v ČR v uvedeném časovém 
období.

Varianta
celkem podíl Interpretace

BA.1
718 44,29 %

Omikron

BA.1.1
685 42,26 %

Omikron

BA.2
134 8,27 %

Omikron

AY.4
21 1,30 %

Delta+

AY.43
20 1,23 %

Delta+

AY.122
7 0,43 %

Delta+

Ostatní
36 2,22%

Celkem
1621 100 %



COG CZ: https://virus.img.cas.cz/

Evoluce SARS – CoV-2  za období 1. 8. 2021 až 23. 2. 2022





Výběr sekvencí 1588 vzorků 
24. 12. – 10. 2. 2022 

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

COG CZ: https://virus.img.cas.cz/

Znázornění variant SARS-CoV-2 
v haplotypové síti 



Závěr  a budoucí řešení:

• Nutné propojení ARI/ILI/SARI/Covid 19 surveiilance virologické v případě C19 i serologické
• Rozšíření SARI surveillance o RSV a C19 minimálně
• Nutné nastavení počtu vyšetřovaných vzorků v rámci surveillance zohledňující nemocnost a dominující varantu-

genotyp i jiného viru, než SARS-CoV-2
• Nutnost zachování surveillance variant – genotypů metodou diskriminační PCR/Mass Array a celogenomové

seokvenace
• Nutnost zahrnout do surveillance krajské mikrobiologické laboratoře (pravděpodobně nemocniční) napojené na 

ambulantní i nemocniční zdravotnická zařízení bez výrazných zásahů KHS
• KHS – role ve vyšetřování ohnisek, OOVZ řídící orgán
• Postupně nutné propojení se surveillancí OV



More information about the project: http://www.szu.cz/ecdc-1

14

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
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