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Populační analýza Streptococcus pneumoniae 
sérotypu 19A metodou sekvenace celého genomu 
v České republice a Evropě po jeho zařazení do 
pneumokokové konjugované vakcíny

PŮVODNÍ PRÁCE

Kozáková J., Okonji Z., Honskus M.

Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Státní zdravotní ústav, Praha

SOUHRN
Cíl práce: Využití výsledků sekvenace celého genomu (WGS) Streptococcus pneumoniae sérotypu 19A a jeho porovnání s výsledky 
v Evropě. Tato publikace prezentuje analýzu vakcinačního sérotypu 19A, který je v České republice hojně zastoupen.
Materiál a metodika: Pro studii byla zvolena metoda WGS jako nejdetailnější aktuálně dostupná metoda pro charakterizaci S. pne-
umoniae. Analýze bylo podrobeno 19 českých izolátů S. pneumoniae 19A, které byly porovnány se 415 evropskými izoláty, jejichž 
data jsou dostupná v mezinárodní databázi PubMLST.
Výsledky: S. pneumoniae sérotypu 19A způsobuje všechny typy interakce s hostitelem od nosičství, přes vyvolání neinvazivních 
onemocnění až po invazivní pneumokokové onemocnění (IPO). V letech 2010–2019 bylo v ČR  zjištěno v programu surveillance 
3 872 případů IPO, z nichž 323 případů bylo způsobeno sérotypem 19A. Celogenomová data českých izolátů sérotypu 19A ukazují 
početnou a geneticky blízkou subpopulaci tří sekvenačních typů ST-199, ST-416, ST-3017. V rámci této subpopulace je nejpočetněj-
ší klastr devíti izolátů ST-199. Vysokou příbuznost izolátů ST-199 potvrzuje i fakt, že s výjimkou izolátu 117/2019 (nový rST-137805), 
sdílí všechny stejný ribozomální sekvenační profil – rST-11365. Stranou zmíněné subpopulace stojí pouze čtyři izoláty, které tvoří 
tři zcela samostatné genetické linie sérotypu 19A. Velice obdobná situace je na evropské úrovni. Zde zhruba polovina všech izolátů 
sérotypu 19A vytváří geneticky blízkou subpopulaci (ST-199, ST-416, ST-450, ST-667, ST-3017, ST-10360) a izoláty, které nejsou sou-
částí této subpopulace, představují velké množství vzájemně nepříbuzných genetických linií.
Závěry: Studie ukazuje převážně homogenní populaci S. pneumoniae sérotypu 19A kolující v postvakcinační éře v ČR i Evropě se 
stranou stojícími nepříbuznými izoláty.

KLÍČOVÁ SLOVA
Streptococcus pneumoniae – sekvenace celého genomu – metoda WGS – vakcinační sérotyp 19A – pneumokoková konjugovaná 
vakcína – PCV

ABSTRACT
Kozáková J., Okonji Z., Honskus M.: Population analysis of Streptococcus pneumoniae serotype 19A by whole genome 
sequencing in the Czech Republic and in Europe after serotype 19A inclusion in pneumococcal conjugate vaccine

Aim: To present the results of whole genome sequencing (WGS) analysis of Streptococcus pneumoniae serotype 19A and to com-
pare them with the respective data from Europe. The vaccine serotype 19A is widely distributed in the Czech Republic.
Material and methods: WGS was used in this study as the most powerful available method for detailed characterization 
of  S.  pneumoniae. Nineteen Czech isolates of S. pneumoniae 19A were analysed and compared with 415 European isolates 
included in the PubMLST database.
Results: S. pneumoniae serotype 19A causes all types of pathogen - host interaction, from carriage to noninvasive and invasive 
pneumococcal disease (IPD). In 2010 – 2019, 3872 cases of IPD were reported within the surveillance programme in the Czech Re-
public, with 323 of these caused by serotype 19A. WGS data of the Czech serotype 19A isolates show a numerous and genetically 
related subpopulation of three sequencing types: ST-199, ST-416, and ST-3017. Within this subpopulation, the largest is the cluster 
of nine ST-199 isolates. High relatedness of ST-199 isolates is also confirmed by the fact that all but one isolate, 117/2019 (novel rST-
-137805), share the same ribosome sequencing profile - rST-11365. Outside the above-mentioned subpopulation, there are only 
four isolates that form three separate genetic lines of serotype 19A. A highly similar situation is observed across European coun-
tries, where about half of all serotype 19A isolates form a genetically closely related subpopulation (ST-199, ST-416, ST-450, ST-667, 
ST-3017, and ST-10360) while isolates which are not part of this subpopulation represent a large number of unrelated genetic lines.
Conclusions: The study has shown a mostly homogeneous population of S. pneumoniae serotype 19A to circulate in the post-vac-
cination era in both the Czech Republic and Europe, with some unrelated isolates located outside this population.
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ÚVOD

Streptococcus pneumoniae (S. pneumoniae, pneumo-
kok) je grampozitivní extracelulární bakteriální pato-
gen, neustále vykazující celosvětově vysokou nemoc-
nost a  smrtnost. Vyskytuje se jako součást normální 
mikroflóry horních cest dýchacích, ale je současně 
i nejčastějším bakteriálním původcem běžných infekcí 
respiračního traktu. Pokud se pneumokok dostane do 
primárně sterilního prostředí, může způsobit tzv. inva-
zivní pneumokoková onemocnění (IPO) s nejčastějšími 
klinickými formami: pneumonie, meningitidy či sepse. 
Všechny případy IPO nahlášené v národní surveillance 
České republiky odpovídají platné evropské i české de-
finici případu IPO, case definition, kdy je S. pneumoniae 
prokázán z klinického materiálu, který je za normálních 
podmínek sterilní [1]. 

S. pneumoniae je velice variabilní bakterie, kterou na 
podkladě polysacharidového pouzdra lze zařadit již 
k  více než 100 sérotypům. Díky molekulárním meto-
dám jsou stále definovány nové sérotypy [2]. Podle slo-
žení pneumokokových vakcín se sérotypy rozlišují na 
tzv. vakcinační sérotypy ve vakcínách obsažené a  ne-
vakcinační sérotypy ve vakcínách neobsažené. Určení 
sérotypu S. pneumoniae je velice důležitým krokem 
a  v  ČR probíhá pouze v  Národní referenční laboratoři 
pro streptokokové nákazy (NRL) kombinací sérologické 
Quellung reakce a  end-point multiplexové polymerá-
zové řetězové rekce (mPCR) [3].

Vakcinace je jednoznačně nejúčinnější prevencí IPO. 
Účinná vakcinační strategie je vytvářena na podkladě 
kvalitní surveillance, která v  ČR probíhá od roku 2007. 
Z dat surveillance IPO vyplývá, že nejohroženějšími sku-
pinami jsou malé děti a senioři [4]. Od roku 2010 je v ČR 
zavedeno plošné očkování dětí pneumokokovými kon-
jugovanými vakcínami (PCV). Po původní sedmivalentní 
PCV7 jsou aktuálně v ČR dostupné dva druhy konjugo-
vaných PCV vakcín (desetivalentní PCV10 a  třináctiva-
lentní PCV13). Očkování dětí probíhá v režimu doporu-
čeného hrazeného očkování. Od roku 2018 je očkování 
vakcínou PCV13 rozšířeno i  pro pacienty se zdravotní 
indikací a pro věkovou skupinu seniorů 65 a starších bez 
poplatku. Dříve byla pro seniory doporučována přede-
vším pneumokoková polysacharidová vakcína.

19A je vakcinační sérotyp, který se vyskytuje v PCV13. 
PCV7 ani PCV10 sérotyp 19A neobsahuje, ale obsahují 
sérotyp 19F. Je popisována imunologická zkřížená re-
aktivita mezi sérotypy 19F a  19A, která by teoreticky 
mohla vést ke zkřížené ochraně proti pneumokokovým 
onemocněním způsobeným sérotypem 19A [5].

I přes možnost vakcinace patří sérotyp 19A mezi je-
den z nejčetnějších sérotypů S. pneumoniae způsobu-
jících dlouhodobě v ČR IPO. Proto je populační studie 
metodou sekvenace celého genomu (WGS) zaměřená 
na izoláty tohoto sérotypu v období po zahájení vakci-
nace PCV13 v ČR tzn. po roce 2010. Předkládáme první 
výsledky studia izolátů z období 2017–2019.

MATERIÁL A METODY

Bakteriální izoláty Streptococcus pneumoniae
Náhodným výběrem z  izolátů došlých do NRL v  le-

tech po zavedení vakcinace byl připraven soubor 19 
izolátů. Jednalo se o S. pneumoniae sérotypu 19A izo-
lovaných v  letech 2017–2019 (4krát 2017, 2krát 2018, 
13krát 2019) – tabulka 1). Jelikož se do NRL dostávají 
především invazivní pneumokokové izoláty, tvořily 
v souboru převážnou část. 17 izolátů pochází z přípa-
dů IPO (materiál: krev, likvor, sekční materiál) a 2 z ne-
invazivních pneumokokových onemocnění (materiál: 
bronchoalveolární laváž, sputum). Izoláty byly uchová-
ny v mrazicím boxu při teplotě -80 °C (KryobankaB, Itest 
s.r.o.). Kultivace probíhala v CO2 atmosféře při 35 °C spo-
lečně s optochinovým diskem a v kombinaci s testem 
rozpustnosti ve žluči. Určení sérotypů S. pneumoniae 
bylo provedeno pomocí Quellung reakce v kombinaci 
s reakcí end-point multiplexPCR (mPCR) [3]. 

Extrakce DNA
Z izolátů byla izolována deoxyribonukleová kyselina 

(DNA) pomocí izolačních kitů QIAamp DNA Mini Kit 
(QIAGEN) a MagAttract HMW DNA Kit (QIAGEN). Postup 
izolace probíhal podle pokynů výrobce [6, 7].

Celogenomová sekvenace a úprava dat
Celogenomová sekvenace izolátů S. pneumoniae pro-

běhla v EMBL (European Molecular Biology Laboratory, 
Heidelberg, Německo) s využitím přístroje Illumina Mi-
Seq. K sestavení výsledných genomů z primárních raw 
dat byl v NRL využit software Velvet de novo Assembler 
(assembly de novo) dle již rutině používaného postupu 
NRL [8]. Průměrná hodnota parametru “K-mer length“ 
byla 151 (127–169) a průměrný počet kontigů v sesta-
vených genomech byl 65 (48–142). Získaná celoge-
nomová data byla vložena do databáze PubMLST [9] 
pod následujícími IDs: 51339, 51340, 129769, 129770, 
129779, 129782, 129795, 129800, 129801, 129803, 
129804, 129807, 129813, 51355, 51356, 129820, 129824, 
129826, 129831. 

Analýza a vizualizace WGS dat
Jednotlivé celogenomové izoláty S. pneumoniae byly 

v databázi PubMLST automaticky skenovány a násled-
ně charakterizovány alelovým profilem 53 ribozomál-
ních genů (rpsA-rpsU, rplA-rplF, rplI-rplX, rpmA-rpmJ) 
a  7  MLST genů (aroE, ddl, gdh, gki, recP, spi, xpt). Na 
základě alelových variant zmíněných genů byl u  kaž-
dého izolátu následně určen sekvenační typ (ST) a  ri-
bozomální sekvenační typ (rST). Nepopsané alelové 
varianty byly skenovány manuálně, následně anotová-
ny a přidány do PubMLST databáze s novým číselným 
označením.

Tvorba fylogenetických sítí proběhla s využitím pro-
gramu Genome Comparator, který je součástí PubMLST 
databáze, v  režimu “all loci“, který srovnává izoláty na 
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izolátů byla pouze u 119 k dispozici dostatečná epide-
miologická data, díky kterým je možné rozlišit jejich 
primární zdroj a typ interakce s pneumokokem (20krát 
IPO, 99krát nosiči). U zbylých 296 izolátů nebylo možné 
zdroj určit [9].

VÝSLEDKY A DISKUSE

V  letech 2010–2019 bylo v ČR  zjištěno v programu 
surveillance 3872 případů IPO, z  čehož 323 přípa-
dů bylo způsobeno sérotypem 19A (graf 1). Jedná se 
o  sérotyp S. pneumoniae, který se v  ČR za posledních 
deset let každoročně vyskytuje mezi pěti nejčastěji se 
vyskytujícími sérotypy. Aktuálně jde o druhý nejčastější 
sérotyp [4]. Z pohledu věkové distribuce je maximum 
onemocnění v seniorské věkové skupině nad 65 let, ale 
pravidelně se objevují i  případy dětí pod 4 roky věku 
(graf 2).

nejvyšší úrovni rozlišení (1420 lokusů). “Distance mat-
rix“, které jsou založené na variabilitě všech srovnáva-
ných lokusů napříč izoláty, byly vygenerovány automa-
ticky a  na jejich základě byly vytvořeny fylogenetické 
sítě v  programu SplitsTree4, který využívá algoritmus 
NeighborNet. Editace a úprava grafických výstupů pro-
běhla v programu Inkscape.

Pro populační srovnání našich 19 izolátů S. pneumo-
niae sérotypu 19A byla využita volně dostupná data 
v databázi PubMLST. Pro analýzu byly vybrány všechny 
dostupné evropské izoláty sérotypu 19A s kompletní-
mi profily ST a rST, které byly zachyceny od roku 2010 
do 2019 a které obsahovaly celogenomová data. Těmto 
požadavkům odpovídalo ke dni zahájení analýzy (28. 1. 
2021) celkem 415 evropských izolátů z  následujících 
zemí: Bělorusko (n = 7), Belgie (n = 1), Finsko (n = 1), 
Německo (n = 9), Island (n = 97), Irsko (n = 1), Polsko 
(n  =  15), Slovinsko (n  =  6), Nizozemsko (n  =  6), Velká 
Británie (n = 272). Ze 415 evropských celogenomových 
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Tabulka 1. Molekulární charakterizace 19 izolátů S. pneumoniae sérotypu 19A, 2010–2019, ČR
Table 1. Molecular characterization of 19 isolates of S. pneumoniae serotype 19A, Czech Republic 2010–2019
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172/2017 51339 19A 5r ANO NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

216/2017 129769 19A 2r NE PCV10 ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

457/2017 129770 19A 1r NE NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

485/2017 51340 19A 8r NE PCV10 ANO krev 3017 8 14 11 14 1 17 230 137796

466/2018 129779 19A 4m ANO NE ANO sekční m. 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

590/2018 129782 19A 1r ANO NE ANO krev 416 1 14 13 14 4 17 51 11332

87/2019 129795 19A 79r NE NE ANO likvor 416 1 14 13 14 4 17 51 11332

117/2019 129800 19A 83r ANO NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 137805

134/2019 129801 19A 91r ANO NE ANO krev 13624 8 18 13 14 5 6 4 137806

153/2019 129803 19A 73r NE NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

154/2019 129804 19A 66r NE NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

167/2019 129807 19A 39r NE NE ANO krev 994 5 14 5 62 5 6 11 11784

232/2019 129813 19A 2r NE NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

251/2019 51355 19A 12r NE NE NE sputum 320 4 1 16 19 15 6 20 572

290/2019 51356 19A 77r NE NE NE BAL 320 4 1 16 19 15 6 20 572

332/2019 129820 19A 85r ANO NE ANO likvor 416 1 14 13 14 4 17 51 22758

349/2019 129824 19A 80r NE NE ANO krev 199 8 14 13 14 4 17 4 11365

359/2019 129826 19A 1r NE NE ANO krev 416 1 14 13 14 4 17 51 149774

388/2019 129831 19A 7r NE PCV13 ANO krev 3017 8 14 11 14 1 17 230 149773

r – rok, m – měsíc, BAL – bronchoalveolární laváž, sekční m. – sekční, pitevní materiál, modře vyznačen případ selhání vakcinace, červeně označeny 
nově popsané rST

r – year, m – month, BAL – bronchoalveolar lavage; sekční m. – sectional, autopsy material; blue case of vaccination failure; red marked newly described rST
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příklad studie ve Velké Británii popisuje, že míra výskytu 
IPO sérotypu 19A se u dětí ve věku < 5 let po zavedení 
PCV13 roku 2010 snížila o 91 % ve srovnání s obdobím 
před PCV13 [11]. Podle dat z Norska po zavedení vakcina-
ce PCV13 v roce 2011 došlo ke snížení celkového počtu 
IPO a stejně tak k poklesu sérotypu 19A u dětí pod pět 
let věku i starších [12]. Pokles IPO 19A hlásí i Řecko. Zde 
se po zavedení PCV13 v roce 2010 procento IPO způso-
bených 19A snížilo z 22 % v roce 2011 na 11,4 % v roce 
2015 [13]. Další studie se zaměřují na prokázání zvýšené-
ho potenciálu sérotypu 19A k vyvolání IPO [14, 15]. 

Za sledované období 2010–2019 došlo v  jednom 
případě i k prokázanému selhání vakcinace. Jednalo se 
o zdravé, řádné očkované dítě, kterému byla aplikována 
vakcína PCV13 podle souhrnu údajů o přípravku. Přes-
to v 7 letech onemocnělo IPO s projevem bakteriemic-
ké pneumokokové pneumonie (viz tabulka 1 modře 
zvýrazněný izolát S. pneumoniae z krve číslo 388/2019). 
Případ byl reportován na farmakovigilanční oddělení 
Státního ústavu pro kontrolu léčiv. 

Sérotyp 19A není problematický pouze v ČR, a proto 
se na něj zaměřuje mnoho evropských studií [10]. Na-
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Graf 1. Invazivní pneumokokové onemocnění, ČR, 2010–2019 
Graph 1. Invasive pneumococcal disease, Czech Republic, 2010–2019

Graf 2. Věková distribuce IPO způsobených sérotypem 19A, ČR, 2010–2019
Graph 2. Age distribution of IPD caused by serotype 19A, Czech Republic, 2010–2019
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známé alely 14 jednonukleotidovou substitucí. Izolát 
117/2019 (nový rST-137805) obsahoval novou alelu 
genu rpsL (46666) a  izolát 134/2019 s  novou alelou 
genu rplA (57126) definoval nový rST-137806. U izolátu 
388/2019 (nový rST-149773) byla nalezena nová alelová 
varianta genu rplN (47043), která se lišila od známé ale-
ly 16 jednonukleotidovou substitucí. Izolát 359/2019 
(nový rST-149774) nesl novou alelu genu rplM (49771), 
která se lišila od nejbližší známé varianty tohoto genu 
ve dvou nukleotidech.

Při pohledu na fylogenetickou síť (obr. 1) izolátů sé-
rotypu 19A z České republiky lze pozorovat především 
početnou a  geneticky blízkou subpopulaci, která ob-
sahuje izoláty tří různých sekvenačních typů (ST-199, 
ST-416, ST-3017). Nejpočetnější je klastr devíti izolátů 

Analýza WGS dat českých izolátů
Vybraných 19 izolátů sérotypu 19A patřilo k 6 různým 

sekvenačním typům: ST-199 (9krát), ST-416 (4krát), ST-
-320 (2krát), ST-3017 (2krát), ST-994 (1krát) a ST-13624 
(1krát). Ve všech případech se jednalo o  sekvenační 
typy, které byly v PubMLST databázi popsané. Známé 
kombinace ribozomálních genů byly zjištěny u 14 izo-
látů: rST-11365 (8krát), rST-572 (2krát), ST-11332 (2krát), 
rST-11784 (1krát) a  rST-22758 (1krát). U 5 zbylých izo-
látů byly nalezeny mutované varianty ribozomálních 
genů. Po registraci a  zařazení těchto nových alel do 
PubMLST databáze bylo popsáno 5 nových ribozomál-
ních sekvenačních typů (viz tab. 1) – červeně značeno. 
Izolát 485/2017 (nový rST-137796) nesl nově popsanou 
alelovou variantu genu rpmC (31553), která se lišila od 
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Obr. 1. Vizualizace genetické diverzity sérotypu 19A u 19 izolátů z České republiky
Figure 1. Visualization of genetic diversity of serotype 19A in 19 isolates from the Czech Republic
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ST-199, který je tvořen třemi skupinami téměř identic-
kých kmenů a samostatně stojícím izolátem 172/2017. 
Všechny izoláty jsou geneticky vysoce blízké a  rozdíl 
mezi dvěma nejméně příbuznými tvoří maximálně cca 
70 genů. Vysoká příbuznost izolátů ST-199 se zobrazu-
je i ve faktu, že s výjimkou izolátu 117/2019 (nový rST- 
-137805), sdílí všechny stejný ribozomální sekvenační 
profil – rST-11365. V těsné blízkosti klastru ST-199 leží 
dva izoláty ST-3017 z let 2017 a 2019. Genetický rozdíl 
mezi skupinami izolátů ST-199 a  ST-3017, který je cca 
100 genů, reprezentují tři odlišné MLST alely (gdh, recP, 
xpt). Izoláty ST-3017 jsou vzájemně téměř totožné. Jed-
ním z mála genetických rozdílů mezi nimi jsou odlišné 
mutace u  alel ribozomálních genů a  tedy i  odlišný ri-
bozomální sekvenační typ (oba nově popsané). Alelový 
profil sekvenačního typu ST-416 se liší od ST-199 pouze 
ve dvou alelách MLST genů (aroE, xpt). Celková gene-
tická odlišnost izolátů těchto dvou sekvenačních typů 
je však vyšší, než tomu je v  případě izolátů ST-3017, 
čemuž odpovídá i pozice izolátů ST-416 na fylogenetic-

ké síti. Klastr ST-416 je tvořen třemi geneticky blízký-
mi izoláty 590/2018 (rST-11332), 87/2019 (rST-11332), 
359/2019 (nový rST-149774) a izolátem 332/2019 (rST-
-22758), který je v porovnání s ostatními izoláty ST-416 
geneticky vzdálenější. Zbývající izoláty, které nepatří 
k výše popsané subpopulaci (ST-199, ST-416, ST-3017), 
tvoří tři zcela samostatné genetické linie sérotypu 19A. 
První linii reprezentují dva vysoce příbuzné izoláty ST-
-320 (rST-572) z roku 2019. Jedná se o dva neinvazivní 
české izoláty zařazené do studie. Druhá linie je zastou-
pena izolátem 134/2019 (ST-13624, nový rST-137806) 
a třetí linii vytváří izolát 167/2019 (ST-994, rST-11784). 
Tyto samostatné linie jsou geneticky nepříbuzné jak 
k výše popsané subpopulaci, tak k sobě navzájem. 

Srovnání WGS dat českých a evropských izolátů
Druhá fylogenetická síť na obrázku 2 zobrazuje po-

pulační srovnání 19 izolátů S. pneumoniae sérotypu 
19A z České republiky s dostupnými evropskými celo-
genomovými izoláty sérotypu 19A v databázi PubMLST 
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Obr. 2. Vizualizace genetické diverzity populace S. pneumoniae sérotypu 19A z Evropy
Figure 2. Visualization of genetic diversity of the population of S. pneumoniae serotype 19A from Europe
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izoláty. Kromě dvou českých izolátů se v  linii ST-3017 
nachází 7 izolátů z Islandu a 1 izolát z Velké Británie.

Evropské izoláty sérotypu 19A, které nejsou součástí 
výše popsané evropské subpopulace (ST-199, ST-416, 
ST-450, ST-667, ST-3017, ST-10360), vytváří na fyloge-
netické síti velké množství vzájemně nepříbuzných ge-
netických linií. Tyto genetické linie jsou reprezentovány 
různým počtem izolátů. Můžeme pozorovat jak linie, 
které jsou definovány pouze jedním izolátem, tak linie 
početnější. To je v souladu s výsledky naší předešlé stu-
die, ve které jsme izoláty jednoho sérotypu definovali 
jako geneticky nehomogenní skupinu o určitém počtu 
nepříbuzných genetických klastrů, které společně sdí-
lí geny zodpovědné za jejich zařazení ke konkrétnímu 
sérotypu [8].

Jedna z početnějších genetických linií obsahuje pře-
devším izoláty sekvenačního typu ST-320 (n = 37) a šest 
izolátů, které nesou příbuzné sekvenační typy (ST-1451, 
ST-4768, ST-15674). Společně s dvěma českými neinva-
zivními izoláty ST-320 tvoří tuto genetickou linii inva-
zivní i neinvazivní izoláty z Velké Británie (n = 23), Pol-
ska (n = 10), Běloruska (n = 4), Slovinska (n = 2), Irska 
(n = 1) a Islandu (n = 1).

z let 2010–2019. Jedná se izoláty z invazivních onemoc-
nění, neinvazivních onemocnění i od zdravých nosičů. 
Lze pozorovat, že zhruba polovina všech evropských 
izolátů sérotypu 19A vytváří geneticky blízkou subpo-
pulaci. Detailnější výřez obrázku 2 na obrázku 3 doku-
mentuje, že se tato subpopulace skládá z izolátů šesti 
hlavních sekvenačních typů (ST-199, ST-416, ST-450, ST-
-667, ST-3017 a ST-10360) a jednotek dalších, které byly 
od těchto ST mutacemi odvozeny. Nejvíce zastoupené 
jsou izoláty sekvenačního typu ST-199, které na fyloge-
netické síti vytváří v rámci subpopulace několik oddě-
lených a geneticky poměrně rozmanitých linií. K jedné 
z linií, kterou můžeme definovat jako druhou nejpočet-
nější, patří 8 z 9 českých izolátů ST-199. Izolát 172/2017 
pak přísluší k  sousední, nejpočetnější linii evropských 
izolátů 19A. Evropské izoláty ST-416 formují na fylo-
genetické síti dvě geneticky blízké linie. První linie za-
hrnuje české izoláty 590/2018, 87/2019 a  359/2019, 
zatímco poslední český izolát 332/2019 přísluší k  se- 
sterské linii izolátů ST-416. Sekvenační typ ST-3017 je ve 
výběru evropských izolátů zastoupen pouze deseti izo-
láty a vytváří na fylogenetické síti samostatnou, vysoce 
kompaktní linii, kterou tvoří geneticky téměř identické 
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Obr. 3. Vizualizace genetické diverzity u  evropské subpopulace (ST-199, ST-416, ST-450, ST-667, 
ST-3017, ST-10360) izolátů S. pneumoniae sérotypu 19A
Figure 3. Visualization of genetic diversity of the European subpopulation of S. pneumoniae serotype 
19A isolates (ST-199, ST-416, ST-450, ST-667, ST-3017, and ST-10360)
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Český izolát 167/2019 (ST-994) vytváří další samostat-
nou linii společně se sedmi téměř identickými izoláty 
z Velké Británie.

Sekvenační typ ST-13624 sdílí s  českým izolátem 
134/2019 izolát z Velké Británie z  roku 2015, nicméně 
jejich pozice prozrazuje, že míra jejich vzájemné pří-
buznosti není tak vysoká, jako tomu bylo v případě izo-
látů ST-994. Tato genetické linie nese kromě dvou izo-
látů ST-13624 ještě sesterskou větev, která obsahuje 12 
izolátů z Velké Británie (ST-246, ST-695), 2 izoláty z Nizo-
zemska (ST-13983) a jeden izolát ze Slovinska (ST-246).

ZÁVĚRY

Celogenomová data izolátů sérotypu 19A z  České 
republiky ukazují početnou subpopulaci, která je za-
stoupena třemi sekvenačními typy – ST-199, ST-416, 
ST-3017. Všechny izoláty jsou geneticky vysoce blízké. 
Nejpočetnější je klastr devíti izolátů ST-199. Vysokou 
příbuznost izolátů ST-199 dokládá i fakt, že s výjimkou 
izolátu 117/2019 (nový rST-137805), sdílí všechny stej-
ný ribozomální sekvenační profil – rST-11365. Čtyři izo-
láty, které nepatří k  popisované subpopulaci, tvoří tři 
zcela samostatné genetické linie sérotypu 19A. Jedná 
se o  izolát ST-994, ST-13624 a dva izoláty ST-320. Veli-
ce obdobná situace je na evropské úrovni. Zde zhruba 
polovina všech izolátů sérotypu 19A vytváří geneticky 
blízkou subpopulaci (ST-199, ST-416, ST-450, ST-667, 
ST-3017, ST-10360) a izoláty, které nejsou součástí této 
subpopulace, představují velké množství vzájemně ne-
příbuzných genetických linií. 

Díky získání celogenomových dat izolátů S. pneumo-
niae 19A se může jejich studium dále zabývat invazivi-
tou či rezistencí na antibiotika, to všechno jsou u séro-
typu 19A velice zajímavá témata.
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