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SOUHRN
Cíl práce: Cílem studie bylo určit genetickou rozmanitost humánních izolátů získaných v letech 2016–2020 z klinických laboratoří 
z různých lokalit České republiky (ČR) s ohledem na možné epidemické souvislosti a virulenci Listeria monocytogenes za využití dat 
celogenomového sekvenování.
Metody: Ve studii byl použit soubor 102 humánních izolátů L. monocytogenes, u kterých byl určen sérotyp sklíčkovou aglutinací 
v kombinaci s multiplex PCR sérotypizací. Retrospektivně bylo provedeno celogenomové sekvenování a na základě získaných dat 
byla posouzena klonální příbuznost testovaných kmenů a přítomnost genů virulence pomocí softwaru Ridom SeqSphere+.
Výsledky: V období let 2016–2020 bylo celkem charakterizováno 102 humánních izolátů L. monocytogenes, což činí 65 % ze všech 
hlášených případů listerióz registrovaných ve sledovaném období v ČR v systémech ISIN/EPIDAT. Dominantní zastoupení měl séro-
typ 1/2a (57 %), následoval sérotyp 4b (30 %) a jen ojediněle byly detekovány kmeny sérotypu 1/2b (12 %) a 1/2c (1 %). Na základě 
analýzy celogenomových dat byly kmeny zařazeny k 26 klonálním komplexům a 27 sekvenačním typům. Porovnáním cgMLST 
(core genome Multi-Locus Sequence Typing) byly detekovány čtyři klastry o více jak třech kmenech vykazující vysokou příbuznost 
(rozdíly do 10 alel) s možnou epidemickou souvislostí. U všech kmenů byla potvrzena přítomnost klíčových genů virulence. Pouze 
u tří kmenů (sérotypu 1/2a, 1/2b a 1/2c) byla detekována bodová mutace v genu inlA spojovaná s expresí zkráceného proteinu 
internalinu A, který je zapojený do mechanismu přestupu L. monocytogenes intestinální bariérou.
Závěr: Molekulární epidemiologie založená na celogenomovém sekvenování představuje účinný nástroj ke studiu populační 
struktury kmenů L. monocytogenes. V této studii byla zjištěna vysoká heterogenita humánních kmenů L. monocytogenes, zejména 
u v České republice dominantního sérotypu 1/2a. Bylo identifikováno několik klastrů s možnou epidemickou souvislostí, jejichž 
výskyt bude dále sledován. 
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ABSTRACT
Hlucháňová L., Gelbíčová T., Karpíšková R.: Genetic diversity of human strains of Listeria monocytogenes in the 
Czech Republic in 2016–2020

Study aim: To determine the genetic diversity of human isolates of Listeria monocytogenes obtained in 2016–2020 from clinical 
laboratories in various locations of the Czech Republic with a focus on their possible epidemic links and virulence using whole 
genome sequencing data.
Methods: A total of 102 human L. monocytogenes isolates, serotyped by slide agglutination in combination with multiplex PCR se-
rotyping, were used in this study. Whole genome sequencing was performed retrospectively, and based on the obtained data, the 
clonal relatedness of the tested strains and the presence of virulence genes were assessed using the Ridom SeqSphere+ software.
Results: In 2016-2020, 102 human isolates of L. monocytogenes were characterized, which represented 65% of all cases of listeriosis 
reported to the ISIN/EPIDAT systems in the Czech Republic in the monitored period. Serotype 1/2a (57%) was dominant, followed 
by serotype 4b (30%). Strains of serotype 1/2b (12%) and 1/2c (1%) were rarely detected. Based on the analysis of whole genome 
sequencing data, the strains were assigned to 26 clonal complexes and 27 sequence types. The cgMLST (core genome Multi-Locus 
Sequence Typing) analysis revealed four clusters of more than three strains, showing high relatedness (differences up to 10 alleles) 
with a possible epidemic link. The presence of all key virulence genes was confirmed in all strains. Only three strains (of serotypes 
1/2a, 1/2b, and 1/2c) carried a point mutation in the inlA gene responsible for the expression of truncated internalin A protein, 
which is involved in the mechanism of intestinal barrier crossing by L. monocytogenes.
Conclusion: Molecular epidemiology based on whole genome sequencing is an effective tool to study the population structure 
of L. monocytogenes strains. This study found high heterogeneity of human L. monocytogenes strains, especially for serotype 1/2a, 
dominant in the Czech Republic. Several clusters with a possible epidemic link have been identified, and their occurrence will be 
further monitored.
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ÚVOD

Listerióza je závažné infekční onemocnění s  pře-
vážně alimentární cestou přenosu. Toto onemocnění 
vyvolané původcem Listeria monocytogenes obvykle 
postihuje rizikové skupiny obyvatel, zejména seniory, 
chronicky nemocné nebo osoby s imunodeficitem, gra-
vidní ženy a novorozence. Invazivní formy onemocnění 
jsou manifestovány širokým spektrem klinických pří-
znaků např. horečkou, septikémií, meningitidou, me-
ningoencefalitidou nebo encefalitidou. Vzácněji může 
L. monocytogenes vyvolávat fokální infekce, jako je ar-
tritida, endokarditida, endoftalmitida a  tvorba absce-
sů. U gravidních žen se onemocnění projevuje aborty, 
předčasným porodem nebo smrtí plodu po 20 týdnech 
těhotenství. U novorozenců do prvního měsíce života 
vyvolává meningitidu nebo meningoencefalitidu, sep-
tikemii, dyspnoe, granulomatosis infantiseptica, otiti-
du, léze na kůži, sliznicích nebo spojivkách [1]. 

I  když je listerióza poměrně vzácné alimentární 
onemocnění, je spojována s  vyšší smrtností a  četnos-
tí hospitalizací než u  jiných gastrointestinálních in-
fekcí bakteriálního původu [2]. Zatímco v  posledních 
pěti letech počet případů listerióz v  Evropské unii 
(EU) mírně vzrostl, v  České republice (ČR) lze pozoro-
vat spíše klesající trend. V roce 2019 bylo v zemích EU 
nahlášeno 2  621 případů listeriózy reprezentující in-
cidenci 0,46 případů na 100  000 obyvatel, 300 osob 
v  důsledku tohoto onemocnění zemřelo. V  ČR činila 
incidence ve stejném období 0,25 případu na 100 000 
obyvatel s celkem 27 hlášenými případy. Nejvyšší po-
čet případů byl v  EU v  roce 2019 hlášen v  Estonsku, 
Islandu, Švédsku a  Dánsku (incidence 1,59; 1,12; 1,10; 
1,05). Hlášená smrtnost v zemích EU v roce 2019 činila 
17,5 %, v ČR činila 18,5 %. Nejvyšší smrtnost v EU uvá-
dí Polsko (56,8  %) [3]. Listeriózy jsou obvykle hlášeny 
jako sporadické případy, nicméně vzhledem k dlouhé 
inkubační době, nízké incidenci onemocnění a výsky-
tu geograficky vzdálených případů mohou být menší 
epidemie listerióz nerozpoznány [2, 4]. V  posledních 
letech bylo zaznamenáno několik rozsáhlých epidemií 
listerióz. Doposud největší epidemii listeriózy na světě 
zaznamenala v roce 2017 Jihoafrická republika, odkud 
se onemocnění šířilo i  do okolních států Jižní Afriky. 
Vehikulem nákazy byl masný výrobek, nakazilo se přes 
1 000 osob, z nichž přes 200 zemřelo [5]. Jedna z největ-
ších epidemií v EU byla hlášena v roce 2018 v Německu 
a vehikulem listeriózy byl masný výrobek, který vyvolal 
onemocnění u 112 osob [2]. Jedna z posledních epide-
mií v České republice proběhla v období let 2012–2016 

v Moravskoslezském kraji, vehikulem nákazy byly krůtí 
masné výrobky k  přímé spotřebě produkované lokál-
ním výrobcem a onemocnělo 26 osob. Genetická ana-
lýza kmenů L. monocytogenes získaných od pacientů, 
ve výrobcích a  v  prostředí potravinářského podniku 
potvrdila vysokou podobnost kmenů a  také fakt, že 
kmen L. monocytogenes perzistoval v  prostředí potra-
vinářského podniku dlouhodobě, nejméně od roku 
2012 [6]. Přenos listeriózy ve zdravotnických zařízeních 
je vzácný, v ČR byl nozokomiální přenos popsán na gy-
nekologicko-porodnické klinice v Praze v roce 2013 [7].

Při sledování zdrojů a  cest šíření listeriových infekcí 
je nutné kromě epidemiologických metod aplikovat 
i  metody genotypizační. Kmeny L. monocytogenes lze 
rozdělit do čtyř evolučních linií a 13 sérotypů. Humánní 
listeriózy v České republice způsobují převážně kmeny 
sérotypů 1/2a (linie II), 4b a 1/2b (linie I) [8]. Kromě sé-
rotypizace je k typizaci L. monocytogenes možné použít 
makrorestrikční analýzu s využitím pulzní gelové elek-
troforézy, která byla do nedávna považována za „zlatý 
standard“ v typizačních metodách. V posledních letech 
však dochází k  jejímu nahrazování celogenomovým 
sekvenováním, které umožňuje mnohem precizněji 
rozlišovat příbuznost původců onemocnění, s  velkou 
přesností identifikovat epidemické klastry a potvrzovat 
vehikula nákazy [9].

Cílem této studie bylo určit genetickou rozmanitost 
humánních izolátů získaných v letech 2016–2020 z kli-
nických laboratoří z různých lokalit ČR, zhodnotit mož-
né epidemické souvislosti a virulenci L. monocytogenes 
za využití dat celogenomového sekvenování.

MATERIÁL A METODY

Ve studii byl použit soubor 102 humánních izolá-
tů L. monocytogenes získaných z  klinických laboratoří 
z  různých lokalit České republiky v  letech 2016–2020. 
U  všech získaných izolátů byl v  reálném čase určen 
sérotyp sklíčkovou aglutinací s  využitím komerčně 
dostupných antisér (Denka Seiken, Japonsko) v kombi-
naci s multiplex PCR sérotypizací [10]. Celogenomové 
sekvenování bylo prováděno retrospektivně. Genomo-
vá DNA byla extrahována pomocí kitu Blood and Tis-
sue dle instrukcí výrobce (Qiagen, Německo). Příprava 
knihoven a samotná sekvenace na platformě Illumina 
(MiSeq n = 63; NextSeq n = 39) byla provedena exter-
ně. Získaná sekvenační data byla asemblována pomocí 
softwaru Velvet (verze 1.1.04), který je součástí soft-
waru Ridom SeqSphere+ (verze 6.0.2; Ridom GmbH, 
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ké republiky v  období let 2013–2016. Izoláty zaslané 
k  typizaci nejčastěji pocházely z  hemokultur (62  %), 
likvoru (19 %) a biologického materiálu od gravidních 
žen a novorozenců (10 %). Ojediněle byly izoláty získá-
ny také ze  žlučníku, kloubního implantátu či kožního 
abscesu.

Typizované L. monocytogenes pocházely z  12 krajů 
(obr. 1). Z krajů Karlovarského a Pardubického nebyly 
ve sledovaném období zaslány k  typizaci žádné kme-
ny L. monocytogenes, do systému ISIN však byly pří-
pady listerióz hlášeny [13]. Nejpočetnější zastoupení 
(n = 30; 29 %) měly kmeny z Moravskoslezského kraje, 
kde v roce 2016 ještě dobíhala epidemie vyvolaná po 
konzumaci krůtích masných výrobků od lokálního vý-
robce [6], následovaly kraje Olomoucký (n = 13; 13 %) 
a Plzeňský (n = 13; 13 %). Z kraje Ústeckého a Vysočina 
bylo zasláno a analyzováno po jednom kmeni.

Sérotypizace je základní metodou při typizaci listerií. 
V České republice má dominantní zastoupení sérotyp 
1/2a nejen u humánních, ale také u potravinových a en-
vironmentálních izolátů L. monocytogenes [8]. Zatímco 
ve většině zahraničních studií je nejčastěji spojován se 
vznikem onemocnění listeriózou sérotyp 4b [2, 5, 15, 
16], největší podíl na vzniku humánních listerióz v Čes-
ké republice měly kmeny sérotypu 1/2a (n = 58; 57 %), 
následoval sérotyp 4b (n  =  31; 30  %) a  jen ojediněle 
i kmeny sérotypu 1/2b (n = 12; 12 %) a 1/2c (n = 1; 1 %). 
Podobné výsledky byly zjištěny ve studii Gelbíčové et 
al. (2017) zahrnující kmeny z období let 2013–2016 [14]. 
Kmeny L. monocytogenes pocházející z roku 2016 byly 

Münster, Německo). Klonální příbuznost testovaných 
kmenů byla porovnána pomocí softwaru Ridom Seq-
Sphere+ na základě cgMLST (core genome Multi-Locus 
Sequence Typing) s využitím 1 701 cílových alel podle 
studie Ruppitsch et al. (2015), a pro hodnocení poten-
ciální epidemické souvislosti byl zvolen maximální limit 
10 rozdílných alel [11]. Sekvence genů, které jsou klíčo-
vé pro virulenci L. monocytogenes (inlA, inlB, prfA, hlyA, 
actA, plcA, plcB, mpl) byly staženy z webových stránek 
Institutu Pasteur, Francie [12]. K detekci genů virulence 
a posouzení přítomnosti bodových mutací vedoucích 
ke vzniku předčasných stop kodonů (PMSCs – prema-
ture stop codons) v těchto genech byl využit software 
Ridom SeqSphere+ [11].

VÝSLEDKY A DISKUSE

Typizované humánní izoláty L.  monocytogenes 
představovaly 65  % ze všech hlášených případů liste-
rióz registrovaných v  systému  EPIDAT  (do roku 2017) 
a v systému ISIN (Informační systém infekčních nemo-
cí), který slouží jako náhrada za předchozí systém EPI-
DAT od začátku roku 2018 [13]. Z celkového počtu 102 
testovaných kmenů v 63 případech postihla listerióza 
muže (62 %) a v 39 případech ženy (38 %). Onemocně-
ní nejvíce zasáhlo pacienty náležící do věkové katego-
rie 65+ (59 %). Tyto výsledky jsou srovnatelné se studií 
Gelbíčové et al. [14], která se věnovala charakteristice 
a diverzitě L. monocytogenes v humánní populaci Čes-

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 1. Geografická distribuce kmenů L. monocytogenes podle krajů ČR v letech 2016–2020 a jejich zařazení do sekvenačních typů 
Figure 1. Geographical distribution of L. monocytogenes strains by administrative region in 2016–2020 and assignment to sequence 
type 

proLékaře.cz | 3.7.2025



105Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2022, roč. 71, č. 2

zahrnuty i v naší studii a na rozdíl od předchozí studie 
u nich byla pro posouzení diverzity provedena i celoge-
nomová sekvenace. Z výsledků předchozí i této studie 
vyplývá, že v  ČR za posledních 8 let nedošlo v  tomto 
ohledu k významné změně v distribuci sérotypů.

Všechny kmeny L. monocytogenes byly charakterizo-
vány metodou celogenomové sekvenace, byl stano-
ven klonální komplex (CC), sekvenační typ (ST) a bylo 
provedeno porovnání podobnosti kmenů na základě 
cgMLST. Kmeny byly zařazeny k  26 klonálním kom-
plexům (CC) a 27 sekvenačním typům (ST) – tabulka 1. 
Geografickou distribuci kmenů L. monocytogenes pod-
le sekvenačních typů ve sledovaném období zachycuje 
obrázek 1. Kmeny sérotypu 1/2a byly zařazeny k 17 klo-
nálním komplexům a 18 sekvenačním typům, z nichž 
nejvyšší zastoupení (35  %) měly kmeny klonálního 
komplexu CC8. Devět z  těchto kmenů CC8 (ST8) bylo 
v roce 2016 součástí lokální epidemie v Moravskoslez-
ském kraji [6].

V  letech 2014–2019 způsobily kmeny CC8 (ST1247) 
nadnárodní epidemii listeriózy, která postihla pět stá-

tů EU: Dánsko (n = 9), Estonsko (n = 6), Finsko (n = 2), 
Francii (n = 1) a Švédsko (n = 4). Pět případů skončilo 
fatálně. Vehikulem nákazy byly uzené rybí výrobky [17]. 
Nejvyšší heterogenita sekvenačních typů byla zazna-
menána u  sporadicky se vyskytujícího sérotypu 1/2b, 
kmeny byly zařazeny do čtyř klonálních komplexů 
a  sekvenačních typů. Naopak nejnižší míra heteroge-
nity byla detekována u kmenů sérotypu 4b, které byly 
zařazeny do čtyř klonálních komplexů a sekvenačních 
typů s nejvyšším zastoupením kmenů CC2, ST2 (42 %; 
n = 13) (viz tab. 1). Tento sekvenační typ vyvolal v roce 
2015 v Německu epidemii neinvazivní gastroenteritidy 
způsobené L. monocytogenes u 163 osob (152 dětí a 11 
dospělých) po konzumaci rýžového nákypu. Listerióza 
je definována jako invazivní onemocnění postihující 
zejména osoby z rizikových skupin, neinvazivní gastro-
enteritida způsobená L. monocytogenes může postiho-
vat i zdravé jedince a je způsobena konzumací potravin 
kontaminovaných vysokým počtem L. monocytogenes 
[16]. Námi testované kmeny CC2 (ST2) byly spojeny vý-
hradně s invazivní formou onemocnění. 

PŮVODNÍ PRÁCE

Tabulka 1. Zařazení kmenů jednotlivých sérotypů L. monocytogenes do klonálních komplexů a sekvenačních typů
Table 1. Assignment of L. monocytogenes serotypes to clonal complexes and sequence types

 Sérotyp 1/2a Sérotyp 4b

n CC (n) ST (n) n CC (n) ST (n)

58 CC8 (20) ST8 31 CC2 (13) ST2 

  CC7 (8) ST7   CC1 (11) ST1 

  CC451 (7) ST451   CC6 (6) ST6 

  CC155 (4) ST155   CC4 (1) ST219

  CC14 (3) ST91 (2)      

    ST699 (1) Sérotyp 1/2b

  CC37 (3) ST37 12 CC3 (4) ST3

  CC101 (2) ST101   CC87 (4) ST87

  CC475 (2) ST504   CC5 (3) ST5

  CC11 (1) ST451   CC288 (1) ST288

  CC121 (1) ST121      

  CC124 (1) ST124 Sérotyp 1/2c

  CC19 (1) ST173 1 CC9 (1) ST9

  CC20 (1) ST20      

  CC26 (1) ST26      

  CC29 (1) ST29      

  CC403 (1) ST403      

  CC415 (1) ST2164      

n – počet kmenů, CC – klonální komplex, ST – sekvenační typ. Tabulka je řazena podle četnosti výskytu klonálních komplexů.
n – number of strains, CC – clonal complex, ST – sequence type. The table is arranged according to the frequency of clonal complexes.
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již zmíněnou epidemií listeriózy v  Moravskoslezském 
kraji [6]. Kromě výše uvedené lokální epidemie s  po-
tvrzeným vehikulem infekce byla zjištěna klonální pří-
buznost (6–10 rozdílných alel) u dalších čtyř kmenů ST8 
náležících do jednoho klastru, který se od epidemické-
ho klastru kmenů z Moravskoslezského kraje lišil pouze 
ve 12 alelách (viz obr. 2). 

Analýza dat celogenomového sekvenování umož-
ňující detailní porovnání klíčových genů L. monocyto-
genes (cgMLST) prokázala u některých kmenů klonální 
shodu (obr. 2). Při použití typizačního schématu cg-
MLST je hranice pro odlišení epidemicky souvisejících 
izolátů  ≤  10 alel [11]. Vysoký výskyt kmenů sérotypu 
1/2a, CC8 (ST8) ve sledovaném období byl způsoben 

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 2. MST (Minimum Spanning Tree) vytvořený na základě cgMLST (porovnáním 1701 genů) u kmenů L. monocytogenes izolova-
ných z klinických případů listerióz v České republice v letech 2016–2020 (n = 102)
Fig. 2. MST (Minimum Spanning Tree) generated based on cgMLST (by comparing 1701 genes) for L. monocytogenes strains isola-
ted from clinical cases of listeriosis in the Czech Republic in 2016-2020 (n=102)

Číslo na spojovacích čarách označuje počet rozdílných alel a barevně jsou kmeny rozlišeny na základě sekvenačního typu. Šedá 
barva označuje epidemické klastry. Přerušovaná čára rozděluje kmeny mezi dvěma evolučními liniemi. Číslo LV uvnitř barevných 
kruhů představuje laboratorní označení kmene.
The numerical value on the connecting lines indicates the number of different alleles, and the strains are colour coded according to 
sequence type. Epidemic clusters are in grey. The dashed line separates strains between two evolutionary lineages. The LV number 
inside the coloured circles represents the laboratory designation of the strain.
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Jeden z těchto kmenů také pocházel z Moravsko-
slezského kraje, zbylé tři kmeny pocházely z  kraje 
Olomouckého a  Královéhradeckého. Dále byly de-
tekovány dva klastry kmenů o  více jak třech kme-
nech s  možnou epidemickou souvislostí, u  kterých 
však vehikulum nákazy zatím nebylo odhaleno. Jed-
nalo se o kmeny sérotypu 1/2a CC7 (ST7), u kterých 
na základě cgMLST byla prokázána shoda. Šest kme-
nů tohoto sekvenačního typu izolovaných v  letech 
2016–2018 od pacientů z Prahy (n = 5) a Plzeňského 
kraje (n  =  1) vykazovalo vysokou podobnost (0–1 
rozdílná alela). Další dva kmeny ST7 získané v  roce 
2020 ze  Středočeského a  Olomouckého kraje se li-
šily v  39 a  41 alelách. Epidemie listeriózy vyvolané 
L. monocytogenes CC7 (ST7) je v  současnosti šetře-
na i  ve Spojených státech amerických ve spojitosti 
s  konzumací hub enoki (penízovka sametonohá). 
Sporadické případy listerióz vyvolané kmenem CC7 
(ST7) v České republice však s konzumací hub enoki 
nesouvisí. Analýzou sekvenačních dat nebyla potvr-
zena jejich klonální příbuznost (rozdíl v 74 alelách) 
[18]. 

V rámci výskytu humánních kmenů sérotypu 4b v ČR 
byla zjištěna klonální příbuznost u  šesti kmenů CC2 
(ST2) získaných v letech 2017–2018 z různých lokalit ČR 
(Plzeňský kraj, Královéhradecký kraj, Středočeský kraj, 
Moravskoslezský kraj).

V  pěti případech byla detekována klonální příbuz-
nost pouze mezi dvěma kmeny, a  to u  sekvenačních 
typů ST1, ST2, ST3, ST6 a ST101. Výsledná zjištění jsou 
ovlivněna i počtem zaslaných kmenů k typizaci, neboť 
bez testování mohou menší epidemie uniknout pozor-
nosti.

V této studii byla také sledována přítomnost klíčo-
vých genů virulence L. monocytogenes. U všech testo-
vaných kmenů byla přítomnost klíčových genů (inlA, 
inlB, prfA, hlyA, actA, plcA, plcB, mpl) potvrzena. U  tří 
kmenů náležících do klonálních komplexů CC121, 
CC3, CC9 byla zjištěna přítomnost mutace typu PMSC 
v  genu inlA, která vede k  expresi zkráceného protei-
nu internalinu A. Kmeny patřící do komplexů CC121 
a CC9, u kterých se PMSC v genu inlA typicky vysky-
tuje, jsou často popisovány v souvislosti s  jejich per-
zistencí v potravinářských podnicích [19, 20]. V České 
republice byl popsán také výskyt suspektně perzis-
tentních kmenů L. monocytogenes CC3 izolovaných 
z pařených sýrů v letech 2014–2019 [21]. Při srovnání 
genomu perzistentních kmenů a  humánního kmene 
L. monocytogenes CC3 však byla detekována jiná for-
ma mutace v  genu inlA vedoucí k  PMSC a  na zákla-
dě cgMLST kmeny netvořily epidemický klastr. I  tyto 
potenciálně hypovirulentní kmeny však byly schopny 
vyvolat klinickou formu humánní listeriózy. Protein in-
ternalin A je sice jedním z klíčových faktorů virulence, 
ale míra virulence kmenů L. monocytogenes je dána 
přítomností i dalších faktorů a nehraje tedy výlučnou 
roli [22].

ZÁVĚR

Tato studie poskytuje aktuální přehled genetické 
rozmanitosti kmenů L. monocytogenes humánního pů-
vodu v pětiletém sledovaném období v České republi-
ce. Na základě sekvenačních dat byly definovány nové 
epidemické klastry, které by mohly vést ke stejnému 
vehikulu nákazy a  v  budoucnosti vyústit v  epidemii 
listeriózy. Nové metody představují účinný nástroj ke 
shromažďování, analýze, sdílení informací o původcích 
infekčních chorob za účelem včasné detekce hrozeb, 
monitorování a hodnocení rizik. Důležitou roli při do-
hledu nad výskytem listerióz hraje správná interpre-
tace molekulárně-biologických dat ve vztahu k epide-
miologickým šetřením.
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