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SOUHRN

Cil prace: Cilem studie bylo urcit genetickou rozmanitost humannich izolatt ziskanych v letech 2016-2020 z klinickych laboratofi
zrznych lokalit Ceské republiky (CR) s ohledem na mozné epidemické souvislosti a virulenci Listeria monocytogenes za vyuziti dat
celogenomového sekvenovani.

Metody: Ve studii byl pouzit soubor 102 humannich izolatl L. monocytogenes, u kterych byl urcen sérotyp sklickovou aglutinaci
v kombinaci s multiplex PCR sérotypizaci. Retrospektivné bylo provedeno celogenomové sekvenovani a na zakladé ziskanych dat
byla posouzena klondlni pfibuznost testovanych kment a pfitomnost gen( virulence pomoci softwaru Ridom SeqSphere+.
Vysledky: V obdobi let 2016-2020 bylo celkem charakterizovédno 102 humannich izolatl L. monocytogenes, coz ¢ini 65 % ze viech
hlasenych pripad listeriéz registrovanych ve sledovaném obdobi v CR v systémech ISIN/EPIDAT. Dominantni zastoupeni mél séro-
typ 1/2a (57 %), nasledoval sérotyp 4b (30 %) a jen ojedinéle byly detekovany kmeny sérotypu 1/2b (12 %) a 1/2c (1 %). Na zékladé
analyzy celogenomovych dat byly kmeny zatazeny k 26 klonalnim komplextim a 27 sekvena¢nim typdm. Porovnanim cgMLST
(core genome Multi-Locus Sequence Typing) byly detekovany ¢tyfi klastry o vice jak tfech kmenech vykazujici vysokou pfibuznost
(rozdily do 10 alel) s moznou epidemickou souvislosti. U vsech kmend byla potvrzena piitomnost kli¢covych gent virulence. Pouze
u tfi kmenu (sérotypu 1/2a, 1/2b a 1/2¢) byla detekovana bodova mutace v genu inlA spojovand s expresi zkrdceného proteinu
internalinu A, ktery je zapojeny do mechanismu pfestupu L. monocytogenes intestinalni bariérou.

Zavér: Molekularni epidemiologie zaloZzena na celogenomovém sekvenovani predstavuje Ucinny nastroj ke studiu popula¢ni
struktury kmen( L. monocytogenes. V této studii byla zjisténa vysoka heterogenita humannich kmen( L. monocytogenes, zejména
u v Ceské republice dominantniho sérotypu 1/2a. Bylo identifikovano nékolik klastr(i s moznou epidemickou souvislosti, jejichz
vyskyt bude déle sledovan.
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ABSTRACT
Hluchanova L., Gelbi¢ovaT., KarpiSkova R.: Genetic diversity of human strains of Listeria monocytogenes in the
Czech Republicin 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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uvoD

Listeridza je zavazné infek¢ni onemocnéni s pre-
vazné alimentarni cestou pfenosu. Toto onemocnéni
vyvolané puvodcem Listeria monocytogenes obvykle
postihuje rizikové skupiny obyvatel, zejména seniory,
chronicky nemocné nebo osoby s imunodeficitem, gra-
vidni Zeny a novorozence. Invazivni formy onemocnéni
jsou manifestovany Sirokym spektrem klinickych pfi-
znakl napt. horeckou, septikémii, meningitidou, me-
ningoencefalitidou nebo encefalitidou. Vzacnéji maze
L. monocytogenes vyvolavat fokalni infekce, jako je ar-
tritida, endokarditida, endoftalmitida a tvorba absce-
su. U gravidnich Zen se onemocnéni projevuje aborty,
pfed¢asnym porodem nebo smrti plodu po 20 tydnech
téhotenstvi. U novorozencl do prvniho mésice Zivota
vyvolava meningitidu nebo meningoencefalitidu, sep-
tikemii, dyspnoe, granulomatosis infantiseptica, otiti-
du, l1éze na kizi, sliznicich nebo spojivkach [1].

| kdyz je listeribza pomérné vzacné alimentarni
onemocnéni, je spojovana s vy3si smrtnosti a Cetnos-
ti hospitalizaci nez u jinych gastrointestinalnich in-
fekci bakterialniho plvodu [2]. Zatimco v poslednich
péti letech pocet pripadl listerioz v Evropské unii
(EU) mirné vzrostl, v Ceské republice (CR) Ize pozoro-
vat spise klesajici trend. V roce 2019 bylo v zemich EU
nahlaseno 2 621 pfipadu listeridézy reprezentujici in-
cidenci 0,46 piipadd na 100 000 obyvatel, 300 osob
v dlsledku tohoto onemocnéni zemfelo. V CR ¢inila
incidence ve stejném obdobi 0,25 pripadu na 100 000
obyvatel s celkem 27 hlasenymi pripady. Nejvyssi po-
Cet pfipadd byl v EU v roce 2019 hldsen v Estonsku,
Islandu, Svédsku a Dénsku (incidence 1,59; 1,12; 1,10;
1,05). Hlasena smrtnost v zemich EU v roce 2019 ¢inila
17,5 %, v CR &inila 18,5 %. Nejvy3si smrtnost v EU uva-
di Polsko (56,8 %) [3]. Listeriozy jsou obvykle hlaseny
jako sporadické ptipady, nicméné vzhledem k dlouhé
inkubacni dobé, nizké incidenci onemocnéni a vysky-
tu geograficky vzdalenych pfipadd mohou byt mensi
epidemie listeriéz nerozpoznény [2, 4]. V poslednich
letech bylo zaznamendano nékolik rozsahlych epidemii
listeriéz. Doposud nejvétsi epidemii listeridézy na svété
zaznamenala v roce 2017 Jihoafricka republika, odkud
se onemocnéni $ifilo i do okolnich statd Jizni Afriky.
Vehikulem nakazy byl masny vyrobek, nakazilo se pres
1000 osob, z nichz pfes 200 zemfrelo [5]. Jedna z nejvét-
Sich epidemii v EU byla hldSena v roce 2018 v Némecku
a vehikulem listeriézy byl masny vyrobek, ktery vyvolal
onemocnéni u 112 osob [2]. Jedna z poslednich epide-
mii v Ceské republice probéhla v obdobi let 2012-2016
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v Moravskoslezském kraji, vehikulem nakazy byly krti
masné vyrobky k pfimé spotifebé produkované lokal-
nim vyrobcem a onemocnélo 26 osob. Genetickd ana-
lyza kmenl L. monocytogenes ziskanych od pacientd,
ve vyrobcich a v prostfedi potravinaiského podniku
potvrdila vysokou podobnost kmenu a také fakt, ze
kmen L. monocytogenes perzistoval v prostiedi potra-
vinafského podniku dlouhodobé, nejméné od roku
2012 [6]. Pfenos listeridzy ve zdravotnickych zatizenich
je vzacny, v CR byl nozokomialni pfenos popsan na gy-
nekologicko-porodnické klinice v Praze v roce 2013 [7].

Pri sledovéni zdroji a cest Sifeni listeriovych infekci
je nutné kromé epidemiologickych metod aplikovat
i metody genotypizacni. Kmeny L. monocytogenes lze
rozdélit do ¢ty evolucnich linii a 13 sérotypl. Humanni
listeriézy v Ceské republice zpUsobuji pfevazné kmeny
sérotypu 1/2a (linie Il), 4b a 1/2b (linie 1) [8]. Kromé sé-
rotypizace je k typizaci L. monocytogenes mozné pouzit
makrorestrikéni analyzu s vyuzitim pulzni gelové elek-
troforézy, ktera byla do nedavna povazovana za ,zlaty
standard” v typizacnich metodach.V poslednich letech
vsak dochazi k jejimu nahrazovani celogenomovym
sekvenovanim, které umozriuje mnohem preciznéji
rozliSovat pfibuznost pavodcd onemocnéni, s velkou
presnosti identifikovat epidemické klastry a potvrzovat
vehikula nakazy [9].

Cilem této studie bylo urcit genetickou rozmanitost
humannich izolata ziskanych v letech 2016-2020 z kli-
nickych laboratofi z raznych lokalit CR, zhodnotit moz-
né epidemické souvislosti a virulenci L. monocytogenes
za vyuziti dat celogenomového sekvenovani.

MATERIAL A METODY

Ve studii byl pouzit soubor 102 humannich izola-
th L. monocytogenes ziskanych z klinickych laboratofi
z riznych lokalit Ceské republiky v letech 2016-2020.
U viech ziskanych izolatd byl v redlném case urcen
sérotyp sklickovou aglutinaci s vyuzitim komercné
dostupnych antisér (Denka Seiken, Japonsko) v kombi-
naci s multiplex PCR sérotypizaci [10]. Celogenomové
sekvenovani bylo provadéno retrospektivné. Genomo-
vé DNA byla extrahovana pomoci kitu Blood and Tis-
sue dle instrukci vyrobce (Qiagen, Némecko). Pfiprava
knihoven a samotnd sekvenace na platformé lllumina
(MiSeqg n = 63; NextSeq n = 39) byla provedena exter-
né. Ziskana sekvenacni data byla asemblovana pomoci
softwaru Velvet (verze 1.1.04), ktery je soucasti soft-
waru Ridom SeqSphere+ (verze 6.0.2; Ridom GmbH,
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Minster, Némecko). Klondlni pfibuznost testovanych
kmenU byla porovnana pomoci softwaru Ridom Seg-
Sphere+ na zdkladé cgMLST (core genome Multi-Locus
Sequence Typing) s vyuzitim 1 701 cilovych alel podle
studie Ruppitsch et al. (2015), a pro hodnoceni poten-
cidlni epidemickeé souvislosti byl zvolen maximalni limit
10 rozdilnych alel [11]. Sekvence gend, které jsou klico-
vé pro virulenci L. monocytogenes (inlA, inlB, prfA, hlyA,
actA, plcA, plcB, mpl) byly stazeny z webovych stranek
Institutu Pasteur, Francie [12]. K detekci gen( virulence
a posouzeni pfitomnosti bodovych mutaci vedoucich
ke vzniku predcasnych stop kodonl (PMSCs - prema-
ture stop codons) v téchto genech byl vyuzit software
Ridom SeqSphere+ [11].

VYSLEDKY A DISKUSE

Typizované humanni izoladty L. monocytogenes
predstavovaly 65 % ze viech hlasenych pfipadu liste-
ri6z registrovanych v systému EPIDAT (do roku 2017)
a v systému ISIN (Informacni systém infek¢nich nemo-
ci), ktery slouzi jako nahrada za predchozi systém EPI-
DAT od zacatku roku 2018 [13]. Z celkového poctu 102
testovanych kmen( v 63 pfipadech postihla listeriéza
muze (62 %) a v 39 pripadech Zeny (38 %). Onemocné-
ni nejvice zasahlo pacienty nalezici do vékové katego-
rie 65+ (59 %). Tyto vysledky jsou srovnatelné se studii
Gelbic¢ové et al. [14], ktera se vénovala charakteristice
a diverzité L. monocytogenes v humanni populaci Ces-

ké republiky v obdobi let 2013-2016. Izolaty zaslané
k typizaci nej¢astéji pochdazely z hemokultur (62 %),
likvoru (19 %) a biologického materidlu od gravidnich
Zen a novorozencl (10 %). Ojedinéle byly izolaty ziska-
ny také ze Zlu¢niku, kloubniho implantétu ¢i kozniho
abscesu.

Typizované L. monocytogenes pochazely z 12 krajl
(obr. 1). Z kraju Karlovarského a Pardubického nebyly
ve sledovaném obdobi zaslany k typizaci zadné kme-
ny L. monocytogenes, do systému ISIN viak byly pfi-
pady listeriéz hlaseny [13]. Nejpocetnéjsi zastoupeni
(n = 30; 29 %) mély kmeny z Moravskoslezského kraje,
kde v roce 2016 jesté dobihala epidemie vyvolana po
konzumaci krdtich masnych vyrobkd od lokélniho vy-
robce [6], nasledovaly kraje Olomoucky (n = 13; 13 %)
a Plzensky (n = 13; 13 %). Z kraje Usteckého a Vysocina
bylo zaslano a analyzovano po jednom kmeni.

Sérotypizace je zakladni metodou pfi typizaci listerii.
V Ceské republice ma dominantni zastoupeni sérotyp
1/2a nejen u humannich, ale také u potravinovych a en-
vironmentalnich izolatd L. monocytogenes [8]. Zatimco
ve vétsiné zahranic¢nich studii je nej¢astéji spojovan se
vznikem onemocnéni listeriozou sérotyp 4b [2, 5, 15,
16], nejvétsi podil na vzniku humannich listeriéz v Ces-
ké republice mély kmeny sérotypu 1/2a (n = 58; 57 %),
nasledoval sérotyp 4b (n = 31; 30 %) a jen ojedinéle
i kmeny sérotypu 1/2b (n=12;12%) a 1/2c (n=1; 1 %).
Podobné vysledky byly zjistény ve studii Gelbicové et
al. (2017) zahrnujici kmeny z obdobi let 2013-2016 [14].
Kmeny L. monocytogenes pochazejici z roku 2016 byly
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Obr. 1. Geograficka distribuce kmen(i L. monocytogenes podle krajii CR v letech 2016-2020 a jejich zafazeni do sekvenacnich typu
Figure 1. Geographical distribution of L. monocytogenes strains by administrative region in 2016-2020 and assignment to sequence

type
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Tabulka 1. Zafazeni kmenu jednotlivych sérotypt L. monocytogenes do klondlnich komplext a sekvenacnich typ(
Table 1. Assignment of L. monocytogenes serotypes to clonal complexes and sequence types

Sérotyp 1/2a

I o S P [T S T
ST8 31 ST2

Sérotyp 4b

58 (CC8(20) CC2(13)
CC7 (8) ST7 CC1(11) ST1
CC451 (7) ST451 CC6 (6) ST6
CC155 (4) ST155 Cca(1) ST219
CC14 (3) ST91(2)
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
CC19(1) ST173 1 cco (1) ST9
CC20 (1) ST20
CC26 (1) ST26
CC29 (1) ST29
CC403 (1) ST403
CC415(1) ST2164

n - pocet kmend, CC - klondiIni komplex, ST - sekvenacni typ. Tabulka je fazena podle cetnosti vyskytu klondlnich komplexd.
n - number of strains, CC - clonal complex, ST - sequence type. The table is arranged according to the frequency of clonal complexes.

zahrnuty i v nasi studii a na rozdil od pfedchozi studie
u nich byla pro posouzeni diverzity provedena i celoge-
nomova sekvenace. Z vysledkl predchozi i této studie
vyplyva, Zze v CR za poslednich 8 let nedoslo v tomto
ohledu k vyznamné zméné v distribuci sérotypd.

Vsechny kmeny L. monocytogenes byly charakterizo-
vany metodou celogenomové sekvenace, byl stano-
ven klonalni komplex (CC), sekvenacni typ (ST) a bylo
provedeno porovnani podobnosti kmenu na zakladé
cgMLST. Kmeny byly zafazeny k 26 klonalnim kom-
plextim (CC) a 27 sekvenacnim typlm (ST) - tabulka 1.
Geografickou distribuci kmenu L. monocytogenes pod-
le sekvenacnich typl ve sledovaném obdobi zachycuje
obrazek 1. Kmeny sérotypu 1/2a byly zafazeny k 17 klo-
nalnim komplexim a 18 sekvenac¢nim typlm, z nichz
nejvyssi zastoupeni (35 %) mély kmeny klondiniho
komplexu CC8. Devét z téchto kmenl CC8 (ST8) bylo
v roce 2016 soucasti lokalni epidemie v Moravskoslez-
ském kraji [6].

V letech 2014-2019 zpusobily kmeny CC8 (ST1247)
nadnarodni epidemii listeridzy, kterd postihla pét sta-

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2022, ro¢. 71, ¢. 2

th EU: Dansko (n = 9), Estonsko (n = 6), Finsko (n = 2),
Francii (n = 1) a Svédsko (n = 4). Pét pfipad(i skonécilo
fatalné. Vehikulem ndkazy byly uzené rybi vyrobky [17].
Nejvyssi heterogenita sekvenacnich typu byla zazna-
menana u sporadicky se vyskytujiciho sérotypu 1/2b,
kmeny byly zafazeny do ¢tyf klondlnich komplext
nity byla detekovana u kmen( sérotypu 4b, které byly
zafazeny do ¢tyr klonalnich komplexd a sekvenacnich
typl s nejvyssim zastoupenim kmend CC2, ST2 (42 %;
n = 13) (viz tab. 1). Tento sekvenacni typ vyvolal v roce
2015 v Némecku epidemii neinvazivni gastroenteritidy
zpUsobené L. monocytogenes u 163 osob (152 détia 11
dospélych) po konzumaci ryzového nakypu. Listeriéza
je definovana jako invazivni onemocnéni postihujici
zejména osoby z rizikovych skupin, neinvazivni gastro-
enteritida zpUsobena L. monocytogenes muze postiho-
vatizdravé jedince a je zplisobena konzumaci potravin
kontaminovanych vysokym poctem L. monocytogenes
[16]. Nami testované kmeny CC2 (ST2) byly spojeny vy-
hradné s invazivni formou onemocnéni.
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Analyza dat celogenomového sekvenovani umoz-
fujici detailni porovnani klicovych genl L. monocyto-
genes (cgMLST) prokazala u nékterych kment klonalni
shodu (obr. 2). Pfi pouziti typiza¢niho schématu cg-
MLST je hranice pro odliseni epidemicky souvisejicich
izolatd < 10 alel [11]. Vysoky vyskyt kmen( sérotypu
1/2a, CC8 (ST8) ve sledovaném obdobi byl zplsoben

jiz zminénou epidemii listeriézy v Moravskoslezském
kraji [6]. Kromé vyse uvedené lokélni epidemie s po-
tvrzenym vehikulem infekce byla zjisténa klonalni pfi-
buznost (6-10 rozdilnych alel) u dalsich ¢tyf kmen( ST8
nalezicich do jednoho klastru, ktery se od epidemické-
ho klastru kmenu z Moravskoslezského kraje lisil pouze
ve 12 alelach (viz obr. 2).
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Obr. 2. MST (Minimum Spanning Tree) vytvofeny na zdkladé cgMLST (porovnanim 1701 genl) u kmen( L. monocytogenes izolova-
nych z klinickych pFipadd listeriéz v Ceské 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)

Cislo na spojovacich ¢arach oznacuje pocet rozdilnych alel a barevné jsou kmeny rozliseny na zakladé sekvena¢niho typu. Seda
barva oznacuje epidemické klastry. Pferusovana ¢ara rozdéluje kmeny mezi dvéma evoluénimi liniemi. Cislo LV uvnitf barevnych

kruh( predstavuje laboratorni oznaceni 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 téchto kmenU také pochdazel z Moravsko-
slezského kraje, zbylé tfi kmeny pochazely z kraje
Olomouckého a Kralovéhradeckého. Déle byly de-
tekovany dva klastry kmena o vice jak tfech kme-
nech s moznou epidemickou souvislosti, u kterych
vsak vehikulum nadkazy zatim nebylo odhaleno. Jed-
nalo se o kmeny sérotypu 1/2a CC7 (ST7), u kterych
na zakladé cgMLST byla prokazana shoda. Sest kme-
nl tohoto sekvenacniho typu izolovanych v letech
2016-2018 od pacient(l z Prahy (n = 5) a Plzenského
kraje (n = 1) vykazovalo vysokou podobnost (0-1
rozdilna alela). Dalsi dva kmeny ST7 ziskané v roce
2020 ze Stfedoceského a Olomouckého kraje se li-
Sily v 39 a 41 alelach. Epidemie listeriézy vyvolané
L. monocytogenes CC7 (ST7) je v soucasnosti Setfe-
na i ve Spojenych statech americkych ve spojitosti
s konzumaci hub enoki (penizovka sametonoha).
Sporadické pfipady listeriéz vyvolané kmenem CC7
(ST7) v Ceské republice viak s konzumaci hub enoki
nesouvisi. Analyzou sekvenacnich dat nebyla potvr-
zena jejich klondlni pfibuznost (rozdil v 74 aleldch)
[18].

V ramci vyskytu humannich kmen0 sérotypu 4b v CR
byla zjisténa klonalni pfibuznost u Sesti kmenli CC2
(ST2) ziskanych v letech 2017-2018 z rGznych lokalit CR
(Plzenisky kraj, Kralovéhradecky kraj, Stfedocesky kraj,
Moravskoslezsky kraj).

V péti pfipadech byla detekovana klonalni pfibuz-
nost pouze mezi dvéma kmeny, a to u sekvenacnich
typl ST1, ST2, ST3, ST6 a ST101. Vyslednad zjisténi jsou
ovlivnéna i poc¢tem zaslanych kmen( k typizaci, nebot
bez testovani mohou mensi epidemie uniknout pozor-
nosti.

V této studii byla také sledovana pfitomnost kli¢o-
vych gen virulence L. monocytogenes. U vsech testo-
vanych kmen( byla pfitomnost klicovych gen( (inlA,
inIB, prfA, hlyA, actA, plcA, plcB, mpl) potvrzena. U tfi
kmen( nalezicich do klonalnich komplext CC121,
CC3, CC9 byla zjisténa pfitomnost mutace typu PMSC
v genu inlA, kterd vede k expresi zkraceného protei-
nu internalinu A. Kmeny patfici do komplexd CC121
a CC9, u kterych se PMSC v genu inlA typicky vysky-
tuje, jsou casto popisovany v souvislosti s jejich per-
zistenci v potravinafskych podnicich [19, 20]. V Ceské
republice byl popsan také vyskyt suspektné perzis-
tentnich kmend L. monocytogenes CC3 izolovanych
z pafenych syrl v letech 2014-2019 [21]. PFi srovnani
genomu perzistentnich kmen( a humanniho kmene
L. monocytogenes CC3 vsak byla detekovana jina for-
ma mutace v genu inlA vedouci k PMSC a na zéakla-
dé cgMLST kmeny netvofily epidemicky klastr. | tyto
potencialné hypovirulentni kmeny vsak byly schopny
vyvolat klinickou formu humanni listeriézy. Protein in-
ternalin A je sice jednim z klicovych faktor( virulence,
ale mira virulence kmen( L. monocytogenes je déna
pfitomnosti i dalSich faktor( a nehraje tedy vylu¢nou
roli [22].
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ZAVER

Tato studie poskytuje aktualni pfehled genetické
rozmanitosti kment L. monocytogenes humanniho pu-
vodu v pétiletém sledovaném obdobi v Ceské republi-
ce. Na zakladé sekvenacnich dat byly definovany nové
epidemické klastry, které by mohly vést ke stejnému
vehikulu ndkazy a v budoucnosti vyustit v epidemii
listeriézy. Nové metody predstavuji ucinny nastroj ke
shromazdovani, analyze, sdileni informaci o ptivodcich
infekénich chorob za uUcelem vcéasné detekce hrozeb,
monitorovani a hodnoceni rizik. Dilezitou roli pfi do-
hledu nad vyskytem listeriéz hraje spravna interpre-
tace molekularné-biologickych dat ve vztahu k epide-
miologickym Setfenim.
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