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Surveillance 2021/22

• Původní algoritmus – 2 vzorky týdně z každého kraje (1xPL + 1x PLDD)
o Vyšetřeno 800 – 900 vzorků za sezónu

• Od 2020/21 – snaha o navýšení  

• Od 2021/22 – navýšení na 5 vzorků/týden z každého kraje (2 x PLDD + 3 x PL)
o Vyšetřeno 901 vzorků, přes malý počet vyšetření epidemické vlny do určité míry kopírující non sentinel i ISIN



Surveillance 2021/22

Zastoupení majoritně cirkulujících respiračních virů v rámci 

sentinelové surveillance 2021-2022 
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RSV v sezónách 2017/18 a 2021/22



Co nás čeká ?     chřipka



Důležité faktory vedoucí k rychlé reakci 

Rychlá diagnostika –
detekce NA, včetně nových 

genotypů/variant  

Rychlá a dostupná charakterizace – PCR/NGS

SURVEILLANCE je základ př. 
LayV, Čína

Reprezentativní výběr vzorků 



 1933  chřipka

 1948  coxsackie

 1951  echovirus

 1953  adenovirus

 1955  parainfluenzavirus

 1956  rhinoviry

 1957  RS virus, A/H1N2

 1960  respirační coronaviry 229E a OC43

 1962  rhinovirus RV87 (EV D68)

 1993  Hanta – plicní syndrom (1930 – 1950 – 1976 izolace Hantaan v.)

 1994  Hendra

 1998  Nipah

 2001  lidský metapneumovirus (hMPV)

 2003  SARS CoV , A/H5N1

 2004  coronavirus NL 63                

 2005  coronavirus HKU1 

 2005  adenovirus 14 - HAdV-B14p1 (USA klastry 2007-8)

 2005  lidský bocavirus (HBoV1) perzistence ve sliznicích

 2006 – 2009 lidské rhinoviry skupiny C a D 

 2008-2014 EV D68  

 2009 A/H11 pdm

 2012  MERS CoV, A/H7N9

 2018 Langya henipavirus

 2019 SARS-CoV-2

enteroviry, D68, 
A71 (HMFD), 

C105

Člověka mohou rovněž 
infikovat: 

H5N1                - 1996

H7N7                - 2004

H7N9                - 2013

H5N6, H3N8, H7N4, H10N7, 

H6N1, H9N2, H10N3

ARI  projevy



Ptačí chřipka – aktuálně sledované subtypy s 

dokumentovaným přenosem na člověka

H5N1 
2003 – 2015 864 případů, 18 zemí, 46 úmrtí, CFR 53 %

H5N6
2014 – Čína, 80 případů /36 úmrtí

H3N8 
2022, 3 případy, Čína

H7N4 
2018, 1 případ, Čína

H7N9
2016-17 5 epidemických vln, Čína, 1568/616, 
CFR 39 %

H9N2
2015-2022, srpen 22 + 1 případ, 78/2

H10N3
1 případ, Wester Pacific region, 2022



Lance Jennings, Canterbury Health Labs



EHK

• PCR – proč Ct hodnocení

• Serologie

• Původní antigen

• VNT  - surrogate, aktualizace epitopů

• IgA





Diskriminační PCR + ČR
del 69-70 B.1.258 alfa BA.1

N439K B.1.259

N501Y alfa beta gama BA.1 - BA.5

K417N beta gama K417T BA.1 - BA.5

E484K beta gama

E484Q kapa

E484A BA.1 - BA.5

L452Q delta BA.4/BA.5

P681H alfa

P681R delta

H505Y BA.1 - BA.6

S371P BA.2, BA.4, BA.5

S373P BA.1 - BA.5

BA.1 – BA.5

L452K



Diskriminační PCR – WHO/ECDC



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/




31. 10.  do 7. 11. 2022  - 229 hlášených testů diskriminační PCR z 12 laboratoří. 

Diskriminační PCR – vyhodnocení dat
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Linie Počet
BA.1/BA.2 21
BA.4/BA.5 91
nevyšetřeny mutace 10
omikron 81
Pouze P681R 26
Celkový součet 229

L452X

R346T

K444X

F486X

N460X
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Znázornění variant SARS-CoV-2 v reprezentaci haplotypové sítě

https://virus.img.cas.cz

Na tvorbu haplotypové sítě byl použit výběr 
sekvencí 700 vzorků z České republiky 
shromážděných od 19. 8. 2022. Velikost uzlů 
odpovídá počtu vzorků s identickou sekvencí 
DNA. Spojnice naznačují pravděpodobné 
příbuzenské vztahy, počet krátkých kolmých 
úseček odpovídá počtu mutačních změn. Uzly 
jsou vybarveny podle kraje a v případě, že se 
identický haplotyp vyskytuje ve více krajích, 
jsou vybarveny jako koláčový graf. Celá síť 
představuje variantu Omicron s jejími 
podvariantami. 
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Graf 1: Přehled sekvenovaných variant od 1. 7. 2022 do 7. 11. 2022

https://virus.img.cas.cz

Varianta Počet Podíl

BA.5.x 201 65,7%

BF.7 46 15,0%

BF.x 30 9,8%

BE.1.x 17 5,6%

BA.2 7 2,3%

BA.4.6 3 1,0%

BA.2.75.x 3 1,0%



Evoluce SARS-CoV-2

Entropie v jednotlivých oblastech genomu SARS-CoV-2



Evoluce SARS-CoV-2
Od nástupu delty pozorujeme výraznou diverzifikaci v 

rámci varianty, diverzifikace je dána jemnějším 

výpočetním algoritmem, ale i evoluční snahou o únik 

před virus-neutralizačními protilátkami. Od nástupu 

omikronu přibývá reinfekcí. Aminokyselinové změny v S 

vedou k nezávislosti na štěpení TMPRSS2, k větší flexibilitě 

vazebného místa a k možnosti navázání se každým 

monomerem na jiný ACE2. To vede k vyšší afinitě k HCD a 

možná i nervové tkáni a možná i častějším long covid 

komplikacím (?).



Přehled konvergentní evoluce  variant  usnadňující imunitní únik

Zdroj: Daniele Focosi, based on GISAID data BQ.1 a BQ.1.1, BF.7, BA.4.6 a XBB (BA.2.10.1 x BA.2.75)
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Porovnání relativní růstové výhody v rámci evoluce omikronu

Zdroj: Moritz Gerstung: EMBL's European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI) provides life science data 
resources and tools, and performs basic research in computational biology.



Furinové štěpné 
místo



Co nás čeká ?    SARS-CoV-2

Glykosylace spike – wild SARS-CoV-2, 
uzavřená forma RBD
autor Karel Berka https://doi.org/10.3389/fimmu.2021.830527

https://doi.org/10.3389/fimmu.2021.830527




SARS-CoV-2
Budeme používat zinženýrovaný ACE2 jako virus 
neutralizační agens?

DOI: 10.1126/scitranslmed.abn7737

https://doi.org/10.1126/scitranslmed.abn7737


Post-infekční autoprotilátky proti 
ACE-2 a ACE

• Důsledek silné vazby sekretorického ACE-2 na SARS-CoV-2

• APC – komplex ACE-2 -SPIKE – prezentace 

• Ve shodě s nálezy vysokých hladin rozpustného ACE-2 u kriticky nemocných c-19



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


Wei C, Shan KJ, Wang W, Zhang S, Huan Q, Qian W. Evidence for a mouse origin of the

SARS-CoV-2 Omicron variant. J Genet Genomics. 2021 Dec 24:S1673-8527(21)00373-8. doi: 

10.1016/j.jgg.2021.12.003. Epub ahead of print. PMID: 34954396; PMCID: PMC8702434.

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



I had a little bird, 
Its name was Enza. 
I opened the window, 
And in-flu-enza.

Crawford

Děkuji za pozornost…


