Prvni vysledky molekularni epidemiologie SARS-CoV-2 v Ceské republice
The first results of molecular epidemiology analysis of SARS-CoV-2 performed in the Czech Republic
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Obrézek 1: Fylogeneticky strom celogenomovych sekvenci SARS CoV-2 véetné 37 sekvenci z Ceské republiky z obdobi bfezen-duben 2020
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NRL pro chfipku a nechfipkova virova onemocnéni SZU
ve spolupraci s Oddélenim virologie a sérologie Statniho
veterinarniho tstavu (SVU) od prvého zéchytu pozitivniho
pfipadu s onemocnénim COVID19 cilené sbirala rizné
spektrum variant viru a soucasné optimalizovala protokol
pro sekvenaci NGS. Laboratofe nedisponuji pfistrojovym
vybavenim, ale vyuZivaji technologie sekvenace na Cipu
(MinION, Oxford Nanopore).

Prvé vysledky naznacuji, Ze strategie vybéru a pouzita
metodika umozni molekularni epidemiologii bez nutnosti
izolace viru v bunécné kultufe. Doposud bylo ziskano a do
databaze GISAID nahrano celkem 12 celogenomovych
sekvenci pochazejicich ptimo ze vzorkt vysetfenych v NRL.

Za Ceskou republiku je do databdze GISAIS nahrano
celkem 37 sekvenci od dalSich autorskych tymu z FN Motol
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pod vedenim profesora Cinka, profesora Macka a 2 sekvence
pochéazeji z kmeni zaslanych v ramci konfirmac¢niho procesu
do WHO referencni laboratore i Charité (Berlin).

Sekvence pokryvaji vSechny varianty SARS-CoV-2
sekvenované v riznych castech svéta a kopiruji distribuci
v Evropé, véetné nejpostizenéjsich zemi.

NRL v mapovani situace pokracuje, proto pfedem dé-
kuje laboratofim za zaslané materidly z nové zachycenych
ohnisek, souc¢asn¢ se NRL omlouva za pomalou odezvu.
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