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SOUHRN
Cíl práce: Noroviry patří do čeledi Caliciviridae. V současnosti jsou tyto viry klasifikovány minimálně do 10 genoskupin. Význam no-
rovirů v České republice není zatím intenzivně sledován. Cílem studie bylo přispět ke znalostem o jejich cirkulaci v naší populaci na 
základě určení jednotlivých genotypů u pacientů, u kterých byla norovirová infekce diagnostikována rutinním vyšetřením během 
hospitalizace ve Fakultní nemocnici v Plzni. 
Materiál a metody: Od června 2017 do března 2020 byla diagnóza norovirové infekce potvrzena u 118 pacientů. Laboratorní 
vyšetření: Vzorky nativní stolice nemocných s projevy gastroenteritidy byly rutinně zpracovány kvalitativním imunochromatogra-
fickým testem RIDAQuick Norovirus (R-Biopharm AG) na stanovení noroviru genoskupiny I a II podle pokynu výrobce. Následně 
byla provedena molekulárně-biologická analýza vzorků. Ze vzorků stolice byla připravena 10% suspenze v roztoku fosfátového 
pufru, ze které byla soupravou QIAamp Viral RNA Mini Kit (Qiagen) izolována nukleová kyselina podle návodu výrobce. Dále byla 
provedena reverzní transkripce a amplifikace (PCR) specifické oblasti genomu norovirů (tzv. region C). PCR produkty o specifické 
velikosti byly přečištěny pomocí QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen) a odeslány na sekvenování (Eurofins Genomics). Získané 
sekvence byly analyzovány v programu MEGA verze X. Zařazení prokázaných virů do jednotlivých genotypů bylo ověřeno s použi-
tím Norovirus Typing Tool Version 2.0 (https://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/).
Výsledky: Během sledovaného období bylo prokázáno 14 různých genotypů, resp. variant z genoskupin GI, GII a GIX (dříve GII.15). 
Nejčastěji byly potvrzeny infekce vyvolané noroviry (NoV) GII.4 Sydney-2012, které vyvolaly 70,3  % onemocnění. Tato varianta 
norovirů byla prokázána ve  24 měsících z  celkového počtu 34 měsíců sledování. Norovirové infekce se vyskytovaly především 
v podzimních a zimních měsících (říjen-březen), v tomto období bylo diagnostikováno 68, tj. 57,6 % onemocnění. Norovirová in-
fekce byla potvrzena ve všech věkových skupinách, věk pacientů se pohyboval od 0 do 96 let (medián 8, průměr 27,9 let). Analýza 
zastoupení nejčastější varianty NoV GII.4 Sydney-2012 potvrdila statisticky významný rozdíl ve výskytu této varianty ve věkové 
skupině 0-4 let při porovnání se staršími osobami (χ2 = 5,37, P = 0,02). Pacienti s norovirovou infekcí měli bydliště vesměs v okrese 
Plzeň-město (51 osob). Z anamnézy nemocných vyplynulo, že 35 z nich (29,7 %) mělo v době prvních příznaků dalšího nemocného 
s příznaky gastroenteritidy v rodině. 
Závěr: Studie je prvním pokusem o  zmapování molekulární epidemiologie norovirů nejen v  Plzeňském kraji, ale v  celé České 
republice. I přes relativně nízké počty oficiálně hlášených onemocnění patří nepochybně noroviry i u nás k velmi důležitým původ-
cem gastroenteritid, je proto žádoucí rozšiřovat spektrum našich znalostí o jejich cirkulaci.
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ABSTRACT
Pazdiora P., Vašíčková P., Krzyžánková M.: Genotyping of noroviruses from patients of the Pilsen University 
Hospital in the Czech Republic, 2017–2020

Objective: Noroviruses are members of the Caliciviridae family and are currently segregated into at least 10 genogroups. The distri-
bution of these viruses in the Czech Republic has not yet been investigated in detail. A pilot study was performed to contribute to 
the overall knowledge and understanding of norovirus circulation in the population. Clinical specimens from patients diagnosed 
with norovirus infection during their hospitalization at the Pilsen University Hospital were genotyped.
Material and methods: A total of 118 patients were diagnosed with norovirus infection between July 2017 and March 2020. 
Stool samples from patients presenting with gastroenteritis were routinely screened by the RIDA®QUICK Norovirus Test (R-Bio-
pharm AG), a rapid chromatographic immunoassay for the qualitative detection of Norovirus genogroups I and II, according to 
the manufacturer’s instructions. Norovirus positive samples were subsequently analysed by molecular biological methods. Stool 
suspensions (10%) were prepared with phosphate-buffered saline, and nucleic acid was extracted using the QIAamp Viral RNA 
kit (Qiagen) according to the manufacturer’s  instructions. To investigate the genotype distribution, RT-PCR targeting specific 
sections of the norovirus genome (region C) was employed, followed by purification of PCR products using the QIAquick PCR Pu-
rification Kit (Qiagen) and sequencing (Eurofins Genomics). The sequences obtained were analysed by the MEGA X software, and 
the results of phylogenetic analyses were confirmed by Norovirus Typing Tool Version 2.0 (https://www.rivm.nl/mpf/typingtool/
norovirus/.
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Význam norovirů v  České republice (ČR) není zatím 
intenzivně sledován. V  letech 2016–2020 bylo do in-
formačního systému infekčních onemocnění hlášeno 
v  jednotlivých letech 1  543–4 495 onemocnění. Pub-
likovány byly údaje o klinice těchto onemocnění [30], 
jejich významu v etiologii gastroenteritid [6], laborator-
ní diagnostice gastrointestinálních patogenů [23], prů-
kazu norovirů v  potravinách a  odpadní vodě [10, 14]. 
Problematice cirkulace jednotlivých genoskupin, resp. 
genotypů při dlouhodobém sledování zatím nebyla 
věnována pozornost. Cílem naší studie bylo přispět ke 
znalostem o cirkulaci norovirů v naší populaci na zákla-
dě určení jednotlivých genotypů u pacientů, u kterých 
byla norovirová infekce diagnostikována rutinním vy-
šetřením během hospitalizace ve Fakultní nemocnici 
(FN) v Plzni v období 2017–2020. 

SOUBOR NEMOCNÝCH A METODIKA

Od června 2017 do března 2020 byla diagnóza noro-
virové infekce potvrzena u 118 pacientů, kteří dali pí-
semný souhlas s následným dalším zpracováním jejich 
pozitivní stolice. Indikace rutinního vyšetření byla ve-
směs prováděna u pacientů Kliniky infekčních nemocí 
a cestovní medicíny a Dětské kliniky FN Plzeň.

Laboratorní vyšetření: Vzorky nativní stolice ne-
mocných s projevy gastroenteritidy byly rutinně zpra-
covány v  laboratoři Ústavu mikrobiologie Lékařské 
fakulty a  FN v  Plzni kvalitativním imunochromato-
grafickým testem RIDAQuick Norovirus (R-Biopharm 
AG) na stanovení noroviru genoskupiny I  a  II podle 
pokynů výrobce. Pozitivní stolice byly zamraženy při 
teplotě -28  °C a  po získání písemného souhlasu infi-
kovaných pacientů, resp. jejich zákonných zástupců, 
byly průběžně přepravovány do laboratoře v  Brně, 
kde byla provedena molekulárně-biologická analýza 
vzorků. Ze vzorků stolice byla připravena 10% sus-
penze v roztoku fosfátového pufru, ze které byla sou-

ÚVOD

Noroviry patří do čeledi Caliciviridae. Virus měří 27 
až 40 nm. Jednořetězcový RNA genom zahrnuje 3 ORF 
(open reading frame), které kódují nestrukturální poly-
protein a strukturální virové proteiny VP1 a VP2. Vysoká 
genetická proměnlivost je spojena především s  částí 
P2 VP1. V současnosti jsou noroviry (NoV) klasifikovány 
minimálně do 10 genoskupin, tj. GI–GX. Jednotlivé ge-
noskupiny jsou dále rozděleny na 48 genotypů [12, 13]. 
Od 90. let minulého století jsou ve světě nejvíce rozší-
řeny noroviry genoskupiny/genotypu GII.4. Viry jsou 
velmi stabilní a  k  jejich přenosu dochází přímo mezi 
osobami nebo nepřímo prostřednictvím kontaminova-
ných potravin, vody či prostředí. 

Norovirové infekce se vyskytují celoročně v  celém 
světě, postihují všechny věkové skupiny. Celosvětově 
se odhaduje, že noroviry vyvolávají zhruba 18 % všech 
akutních gastroenteritid, současně jsou nejčastějším 
původcem epidemií gastroenteritid [1, 25]. Významná 
je i  klinická závažnost těchto onemocnění. Odhaduje 
se, že každý rok dochází na celém světě v jejich důsled-
ku k 19 494–212 489 úmrtím [7, 15]. Variabilita odhadů 
je významně ovlivněna používanou metodologií [27]. 
V USA se předpokládá, že každoročně způsobí 16 000 
až 214 000 hospitalizací a 500–3 250 úmrtí [2]. Na zá-
kladě údajů z let 2007–2012 se odhaduje, že v Němec-
ku je každoročně hospitalizováno s norovirovou infekcí 
53 000–90 000 osob a 170–260 umírá [21]. V rámci Ev-
ropské unie se kalkuluje u dětí do 5 let s každoročním 
počtem 53 000 hospitalizací a 102 úmrtími [20].

Diagnostika těchto infekcí se vyvíjí, ve světě se dnes 
nejčastěji používá EIA (enzyme immune assay) a RT-PCR 
(reverse transcription polymerase chain reaction). Sek-
venační metody se vyznačují vysokou citlivostí, specifici-
tou a navíc umožňují bližší identifikaci virů [34]. S rozvo-
jem diagnostiky a její dostupností v posledních 20 letech 
dochází k bouřlivému rozvoji poznatků o norovirových 
infekcích.

Results: During the study period, 14 norovirus genotypes or genogroup variants NoV GI, NoV GII and NoV GIX (previously NoV 
GII.15) were identified. The major genotype NoV GII.4 Sydney-2012 accounted for a total of 70.3% of norovirus gastroenteritis cases. 
This norovirus variant was detected in 24 months out of 34 months of the study period. In general, the number of norovirus infec-
tions increased during autumn and winter months (October to March) when 68 (57.6%) cases were diagnosed. Although norovirus 
infection was confirmed in all age categories (age range 0–96 years, median 8, mean 27.9), the statistical analysis revealed a signi
ficant difference in the incidence of NoV GII.4 infection between the age group 0–4 years and older patients (χ2 = 3.95, P = 0.047). 
Many patients (51) were residents of the Pilsen-city district. The case history data showed that 35 of them (29.7%) had another 
family member who developed symptoms of gastroenteritis at the time of the onset of their infection.
Conclusion: The pilot study is the first attempt to map the molecular epidemiology of noroviruses, not only in the Pilsen Region 
but also in the whole Czech Republic. Despite the relatively low number of officially reported cases, noroviruses are undoubtedly 
one of the most important causes of gastroenteritis in this country. Further studies are therefore necessary to expand the body of 
knowledge of their ecology and circulation.

KEYWORDS
noroviruses – genotypes – seasonal incidence – gastroenteritis – infections in children
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pravou QIAamp Viral RNA Mini Kit (Qiagen) izolována 
nukleová kyselina podle návodu výrobce. Následně 
byla provedena reverzní transkripce a  amplifikace 
(PCR) specifické oblasti genomu norovirů (tzv. re-
gion C). PCR produkty o  dané velikosti (noroviry řa-
zené do genoskupiny I  329 bp, noroviry náležící do 
genoskupiny II 343 bp) [17] byly přečištěny pomocí 
QIAquick PCR Purification Kit (Qiagen) a odeslány na 
sekvenování (Eurofins Genomics). Získané sekven-
ce byly analyzovány v  programu MEGA verze X [24]. 
Fylogenetická analýza byla provedena metodou Nei-
ghbor-Joining. Ke genotypizaci prokázaných norovirů 
byly pro genoskupinu I  použity referenční sekven-
ce: NoV GI.1 (M87661), NoV GI.2 (L07418), NoV GI.3 
(U04469), NoV GI.4 (AB042808), NoV GI.5 (AJ277614), 
NoV GI.6 (AF093797), NoV GI.7 (AJ277609), NoV GI.8 
(AF538679) a  NoV GI.9 (HQ637267). U  genoskupiny 
II byly užity referenční sekvence: NoV GII.1 (U07611), 
NoV GII.2 (X81879), NoV GII.3 (U02030), NoV GII.4 
(X76716), NoV GII.5 (AJ277607), NoV GII.6 (AJ277620), 
NoV GII.7 (AJ277608), NoV GII.8 (AF195848), NoV 
GII.9 (AY038599), NoV GII.10 (AF427118), NoV GII.11 
(AB074893), NoV GII.12 (AJ277618), NoV GII.13 
(AY113106), NoV GII.14 (AY130761), NoV GII.16 
(AY502010), NoV GII.17 (AY502009), NoV GII.18 
(AY823304), NoV GII.19 (AY823306), NoV GII.20 

(EU373815), NoV GII.21 (AY675554), NoV GII.22 
(AB083780), NoV GII.23 (KT290889), NoV GII.24 
(KY225989), NoV GII.25 (GQ856469), NoV GII.26 
(KU306738), NoV GII.27 (MG495077) [12]. Zařazení 
prokázaných virů do jednotlivých genotypů bylo ově-
řeno aplikací Norovirus Typing Tool Version 2.0 (htt-
ps://www.rivm.nl/mpf/typingtool/norovirus/) [22].

Z dokumentace pacientů FN v Plzni byly získány údaje 
o epidemiologické anamnéze, bydlišti a hospitalizaci.

Statistické výpočty byly prováděny χ2 testem s hladi-
nou významnosti p=0,05 (Epi info 6, v. 6.04d). 

VÝSLEDKY

Během sledovaného období bylo prokázáno 14 růz-
ných genotypů, resp. variant genoskupin GI, GII a GIX – 
dříve GII.15. Nejčastěji byly potvrzeny infekce vyvolané 
NoV GII.4 Sydney-2012, které vyvolaly 70,3 % potvrze-
ných onemocnění. Tato varianta norovirů byla potvrze-
na ve 24 měsících z celkového počtu 34 měsíců sledo-
vání. Dlouhodoběji (více než 3 měsíce) cirkulovaly dále 
NoV GII.3 (5 měsíců), GII.13 a  GI.6 (4 měsíce), ostatní 
genotypy se objevily výjimečně a krátkodobě. Zastou-
pení potvrzených genotypů v  jednotlivých čtvrtletích 
let 2017–2020 ukazuje graf na obrázku 1.

Obr. 1. Výskyt genoskupin/genotypů norovirů ve Fakultní nemocnici Plzeň (červen 2017 až březen 2020)
Figure 1. The occurrence of norovirus genogroups/genotypes at the Pilsen University Hospital (June 2017–March 2020)
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Tyto výsledky také znázorňují obrázky 2 a  3. Obrá-
zek 2 shrnuje fylogenetickou analýzu specifických ob-
lastí genomu (ORF2, region C, 291 nt) norovirů, které 
jsou zařazeny do genoskupiny I (NoV GI) a byly proká-
zány v  rámci této studie. Získané a zanalyzované sek-
vence jsou značeny podle roku jejich původu. Obdob-
ně výsledky fylogenetické analýzy specifických oblastí 
genomu (ORF2, region C, 302 nt) norovirů řazených do 
genoskupiny II (NoV GII) znázorňuje obrázek 3. Vzhle-
dem k přehlednosti fylogenetického stromu byla větši-
na jeho části zahrnující NoV GII.4 komprimována.

Z výsledků je zřejmé, že norovirové infekce se vysky-
tovaly především v podzimních a zimních měsících (ří-
jen–březen), v tomto období bylo diagnostikováno 68, 
tj. 57,6 % onemocnění. Norovirová infekce byla potvr-
zena ve všech věkových skupinách (tab. 1), věk pacien-

tů se pohyboval od 0 do 96 let (medián 8, průměr 27,9 
let). Analýza zastoupení nejčastějšího genotypu NoV 
GII.4 potvrdila statisticky významný rozdíl ve výskytu 
tohoto genotypu ve věkové skupině 0–4 let při porov-
nání se staršími osobami (χ2 = 3,95, P = 0,047).

Pacienti s  norovirovou infekcí měli bydliště vesměs 
v okrese Plzeň-město (51 osob), při porovnání výskytu 
převažující varianty nebyl zjištěn statisticky významný 
rozdíl mezi nemocnými z Plzně-města a z jiných okre-
sů. Z  anamnézy nemocných vyplynulo, že 35 z  nich 
(29,7 %) mělo v době prvních příznaků dalšího nemoc-
ného s příznaky gastroenteritidy v rodině – u 26 osob 
byly prokázány NoV GII.4 Sydney-2012; rozdíl v zastou-
pení této varianty nebyl statisticky významný při po-
rovnání s  pacienty bez gastroenteritidy u  rodinných 
příslušníků. 

Obr. 2. Výsledky fylogenetické analýzy specifické oblasti genomu (ORF2, region C, 291 nt) norovirů řaze-
ných do genoskupiny I (NoV GI) prokázaných v rámci této studie
Figure 2. Results of phylogenetic analysis of a specific part of the norovirus genogroup I genome (ORF2, 
region C, 291 nt) detected in the present study
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Obr. 3. Výsledky fylogenetické analýzy specifické oblasti genomu (ORF2, region C, 302 nt) norovirů řazených do genoskupiny II 
(NoV GII) prokázaných v rámci této studie
Figure 3. Results of phylogenetic analysis of a specific part of the norovirus genogroup II genome (ORF2, region C, 302 nt) detected 
in the present study
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DISKUSE

Podobně jako v  jiných studiích [3, 8, 26, 31, 33, 35] 
se potvrdilo, že i ve sledované populaci pacientů z pl-
zeňské fakultní nemocnice dlouhodobě převažují no-
roviry z  genoskupiny/genotypu GII.4. Ve sledovaném 
období byla dominantní varianta GII.4 Sydney-2012, 
která byla zachycena ve většině měsíců sledovaného 
období. Noroviry GII.4 jsou celosvětově dominantní již 
od 90. let minulého století. Viry z této genoskupiny jsou 
velmi proměnlivé a na základě malých a velkých změn 
genomu dochází k jednotlivým mutacím a rekombina-
cím s významnou změnou každé 2–3 roky. Jejich domi-
nantní výskyt je spojován i s jednotlivými pandemiemi, 
které světem prošly od 90. let. V posledních 10 letech 
se staly pandemickými NoV GII.4 Sydney-2012 a  GII.4 
Sydney-2015. Po rozšíření nového kmene GII.17 Kawa-
saki v Asii v letech 2014–2015 se předpokládalo rozší-
ření této varianty celosvětově; na jiných kontinentech 
je však tato varianta prokazována zatím méně často. 
V našem souboru byla zachycena jen 2x – koncem roku 
2019. Podobně byl výjimečný i záchyt NoV GII.2, který 
se znovu rozšířil ve světě na konci roku 2016 a  mj. je 
hojně zastoupen v Německu [11, 28]. 

Genotyp GII.4 je spojován většinou s přímým přeno-
sem mezi lidmi vzhledem k jeho menší odolnosti vůči 
zevním podmínkám [5]. Nepřímo to potvrzují i naše vý-
sledky, výskyt tohoto genotypu byl významně častější 
v nejmladší věkové skupině, u které se dá předpoklá-
dat úzký kontakt především s  rodinnými příslušníky; 
přenos vodou či potravinami by měl být v této věkové 
skupině v  našich podmínkách při dodržování základ-

ních hygienických podmínek méně pravděpodobný. 
K  přímému přenosu napomáhá i  popisovaný častější 
výskyt zvracení, větší počty průjmových stolic a masiv-
nější vylučování norovirů tohoto genotypu [5, 9]; u dětí 
se zpravidla jedná o  primární infekce [4]. Výskyt NoV 
non-GII.4 na rozdíl od GII.4 bývá krátkodobý a po ob-
jevení rychle mizí. V našem souboru byly pouze 3 další 
genotypy prokazovány déle než 3 měsíce. 

Během sledování byly potvrzeny 4 genotypy geno
skupiny I – pouze u 11 osob, tj. 9,3 %. Významná převa-
ha kmenů z genoskupiny II může souviset s jejich čas-
tějším vyvoláváním klinických onemocnění s potřebou 
hospitalizace, naopak genoskupina I  bývá spojována 
s  mírnějšími, případně asymptomatickými infekcemi 
[16, 18]. Poměrně výjimečný výskyt genoskupiny GI od-
povídá i  epidemiologické situaci v  Plzeňském kraji ve 
sledovaném období – v uvedených letech nebyla pro-
kázána vodní epidemie, resp. hromadný přenos vodou, 
který by byl spojen s nutností hospitalizace. 

Překvapující je vysoký počet prokázaných genoty-
pů, resp. jejich variant. V  relativně malé spádové ob-
lasti bylo potvrzeno během 34měsíčního sledování 14 
rozdílných genotypů, resp. variant. Během sledování 
v Číně v období 2013–2018 byla potvrzena cirkulace 10 
genotypů z genoskupiny GII a 3 genotypů z genoskupi-
ny I [11]. Ve studii, která probíhala více než 10 let v Bel-
gii, bylo podchyceno 17 genotypů – z nich patřilo 7 do 
genoskupiny I [35]. Ve 2 španělských studiích bylo po-
tvrzeno během 4 let 13 genotypů (pouze 4 z GI), resp. 
během ročního sledování 8 genotypů GII [4, 26]; v bělo-
ruské studii bylo zjištěno během 5 let 7 genotypů, resp. 
variant pouze z GII [29]. Ve studiích v dětské populaci 
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Tabulka 1. Výskyt genoskupin/genotypů norovirů v jednotlivých věkových skupinách (FN Plzeň, červen 2017 až březen 2020)
Table 1. Distribution of norovirus genogroups/genotypes by age group (Pilsen University Hospital, June 2017–March 2020)

Věková skupina (roky)

Genoskupina/genotyp 0–4 5–14 15–59 60+ Celkem

GI.1   1 1   2

GI.2 1       1

GI.3     1 2 3

GI.6     4 1 5

GII.2     2   2

GII.3 6   1 1 8

GII.4 1   1   2

GII.4 Sydney_2012 42 4 15 22 83

GII.6   1     1

GII.10 1 1 1   3

GII.13   1 2 1 4

GII.14 1       1

GII.17 1     1 2

GIX.1     1   1

Celkem 53 8 29 28 118
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bylo v  Řecku během 30 měsíců prokázáno 9 genoty-
pů, 8 z nich z genoskupiny II [32], ve Finsku během 12 
měsíců 5 genotypů s převahou GII [31], ve Velké Britá-
nii bylo během 12měsíčního sledování podchyceno 10 
genotypů s 87% podílem GII [3]. Naopak během čtyřle-
tého sledování korejských pacientů bylo potvrzeno 31 
genotypů – 85,4 % vzorků bylo z genoskupiny II [18]. Při 
12letém sledování cirkulace norovirů v 19 zemích Evro-
py, Asie, Oceánie a Afriky bylo podchyceno 26 různých 
genotypů; 91,7 % analyzovaných vzorků patřilo do GII 
[33].

Norovirové infekce se častěji vyskytují v chladnějších 
měsících – napomáhá tomu především častější déšť, 
vyšší vlhkost a nižší teploty [19, 31, 33, 35, 36]. Japonští 
autoři zdokumentovali tuto sezonnost při ročním mo-
nitorování výskytu norovirů v  řece [16]. Této obecné 
charakteristice odpovídají i naše výsledky; 57,6 % one-
mocnění bylo potvrzeno v období říjen–březen. Rozdíl-
ný sezonní výskyt může být ovlivněn nejen objevením 
se nových genoskupin, resp. genotypů, ale i  uplatně-
ním odlišných cest přenosu. V našem souboru nebyla 
nalezena geografická korelace, nejčastěji zastoupená 
varianta GII.4 Sydney-2012 se vyskytovala stejně často 
u pacientů s bydlištěm v krajském městě či v ostatních 
okresech. Podobně jako v jiných studiích byl potvrzen 
vyšší výskyt u dětí do 5 let a u osob starších než 60 let 
– v těchto 2 věkových skupinách je uváděna i nejvyšší 
klinická závažnost [19, 20, 36].

Studie je prvním pokusem o  zmapování moleku-
lární epidemiologie norovirů nejen v  Plzeňském kraji, 
ale v celé České republice. I přes relativně nízké počty 
oficiálně hlášených onemocnění patří nepochybně no-
roviry i u nás k velmi důležitým původcům gastroente-
ritid. Dříve nebo později bude i v našich podmínkách 
diskutováno využití vakcín proti norovirovým infekcím 
a je proto žádoucí mít při zavádění očkování co nejvíce 
informací nejen globálních, ale pokud možno i  z  jed-
notlivých zemí, resp. jejich regionů.
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