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PUVODNI PRACE

Vliv pandemie covidu-19 na vyskyt invazivniho
pneumokokového onemocnéni v Ceské republice

a analyza Streptococcus pneumoniae sérotypti 3 a 19A
z let 2018-2024 metodou celogenomové sekvenace

Kozakova J."”?, Vohrnova S.“ "2, Honskus M."“*?, Kfizova P.”", Maly M. 3

'Narodni referen¢ni laboratof pro streptokokové nakazy, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Statni zdravotni Ustav, Praha
23. lékarska fakulta Univerzity Karlovy, Praha
30ddéleni biostatistiky, Statni zdravotni Ustav, Praha

SOUHRN

Cil: Studie si klade za cil podrobné popsat zmény ve vyskytu invazivniho pneumokokového onemocnéni v Ceské republice béhem
pandemie covidu-19 a po ni. Daldim cilem je molekulérni analyza izolatd S. pneumoniae sérotyp(i 3 a 19A z CR z let 2018-2024.
Material a metody: Data o vyskytu invazivniho pneumokokového onemocnéni a jednotlivych sérotypt byla cerpana ze surveillan-
ce programu invazivniho pneumokokového onemocnéni v Ceské republice. Izolaty S. pneumoniae sérotyp( 3 (63 izolat(i) a 19A
(66 izolatl) z let 2018-2024 byly podrobeny celogenomové sekvenaci s cilem popsat vyskytujici se Global Pneumococcal Sequen-
ce Cluster (GPSC) a sekvenacni typy (ST) a zasadit je do celosvétového kontextu.

Vysledky: B&hem pandemie covidu-19 doslo v Ceské republice k vyznamnému poklesu vyskytu invazivniho pneumokokového
onemocnéni. Po pandemii doslo k opétovnému zvyseni jeho vyskytu, a to na hodnoty vyznamné vyssi nez pred pandemii. Oproti
obdobi 2018-2019 se v obdobi 2023-2024 zvysil vyskyt nékterych sérotypl, véetné vakcinacnich sérotypt 3, 4, 14 a 15B, a snizil
vyskyt mimo jiné sérotyp( 8, 12F a 15A. Analyza celogenomové sekvenace prokéazala dominanci GPSC12 ST-180 mezi izolaty séro-
typu 3 za celé sledované obdobi. Mezi izolaty sérotypu 19A po celé zkoumané obdobi dominoval GPSC4, a to pfedevsim ST-416.
Zavéry: Pandemie covidu-19 ukazala, jak dynamicky se mlize ménit epidemiologicka situace invazivniho pneumokokového one-
mocnéni a ze je tfeba jeho stald systematicka surveilance. Nejlepsi prevenci invazivniho pneumokokového onemocnéni je vakci-
nace s preferenci pneumokokovych konjugovanych vakcin s vyssi valenci.

KLICOVA SLOVA
Streptococcus pneumoniae — sérotyp - invazivni pneumokokové onemocnéni — celogenomovd sekvenace - vakcinace - pneumo-
kokové konjugované vakciny — pandemie covidu-19

ABSTRACT

Kozakova J., Vohrnova S., Honskus M., Kfizova P., Maly M.: The impact of the COVID-19 pandemic
on the incidence of invasive pneumococcal disease in the Czech Republic and whole genome
sequencing analysis of Streptococcus pneumoniae serotypes 3 and 19A from 2018-2024

Aim: To describe in detail changes in the incidence of invasive pneumococcal disease in the Czech Republic during and after the
COVID-19 pandemic. Another objective is molecular analysis of S. pneumoniae isolates of serotypes 3 and 19A recovered in the
Czech Republic between 2018 and 2024.

Material and methods: Data on the incidence of invasive pneumococcal disease and S. pneumoniae serotypes were obtained from the
invasive pneumococcal disease surveillance program in the Czech Republic. S. pneumoniae isolates of serotypes 3 (63) and 19A (66) from
2018-2024 were subjected to whole genome sequencing (WGS) to characterize the GPSCs (Global Pneumococcal Sequence Clusters) and
STs (sequence types) and place them in a global context.

Results: During the COVID-19 pandemic, a significant decline was observed in the incidence of influenza in the Czech Repubilic. Following
the pandemic, the incidence of influenza rose again to significantly higher levels than before the pandemic. Compared to the 2018-2019
period, the incidence of certain serotypes increased in 2023-2024, including vaccine serotypes 3, 4, 14, and 15B, while the incidence of
serotypes 8, 12F, and 15A, among others, decreased. Whole genome sequencing analysis demonstrated the dominance of GPSC12 ST-180
among serotype 3 isolates throughout the study period. Among serotype 19A isolates, GPSC4 prevailed, particularly ST-416.
Conclusions: The COVID-19 pandemic has demonstrated how rapidly the epidemiological situation of invasive pneumococcal dis-
ease can change and that continuous, systematic surveillance of invasive pneumococcal disease is necessary. The best prevention
against IPD is vaccination, primarily with higher valency pneumococcal conjugate vaccines.

KEYWORDS

Streptococcus pneumoniae - serotype — invasive pneumococcal disease — whole genome sequencing - vaccination - pneumococ-
cal conjugate vaccines — COVID-19 pandemic

Epidemiol Mikrobiol Imunol, 2026; 75(2): 47-65
https//doi.org/10.61568/emi/11-6717/20260323/143208
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Streptococcus pneumoniae (pneumokok) se bézné vy-
skytuje v hornich cestach dychacich ve faryngu a nazo-
faryngu, je nachazen u 15-60 % déti navstévujicich ma-
tefské Skoly a asi u 5 % dospélych, ¢astéji u dospélych
Zijicich v domacnosti s malymi détmi [1]. S. pneumoniae
je vyhradné lidskym patogenem, ktery se v populaci sifi
kapénkovou cestou. Nejcastéji vyvoldvd onemocnéni
u déti do 5 let véku, u seniorl a lidi s imunokompromi-
tujicimi stavy. S. pneumoniae zplsobuje jak nezavazna
onemocnéni hornich cest dychacich ¢i pneumonie, tak
zavazné stavy jako komplikované pneumonie, sepse ¢i
meningitidy, souhrnné nazyvané invazivni pneumoko-
kova onemocnéni (IPO).

S.pneumoniae byl v roce 2023 celosvétové nejcastéjsi
pficinou onemocnéni dolnich cest dychacich, zpUsobil
58,3 milionG téchto onemocnéni. Zaroven byl S. pneu-
moniae v roce 2023 nejcastéji spojen s umrtim na one-
mocnéni dolnich cest dychacich a bylo odhadnuto, ze
v roce 2023 bylo 634 000 Umrti na onemocnéni dol-
nich cest dychacich zplsobeno S. pneumoniae, z toho
197 000 umrti bylo u déti pod 5 let véku [2]. S. pneu-
moniae byl v roce 2019 celosvétové tietim nejc¢astéjsim
plvodcem meningitid a zaroven nej¢astéjsim plvod-
cem meningitid spojenych s umrtim [3].

V Ceské republice (CR) je od roku 2008 zaveden
program surveillance IPO. V letech 2007-2017 se v CR
rocné vyskytlo primérné 364 IPO, nemocnost IPO byla
primérné 3,47/100 000 obyvatel, primérné nastalo 61
umrti ro¢né ve spojeni s IPO a priimérna smrtnost byla
16,9 % [4].

Od bfezna roku 2020 probihala pandemie covidu-19.
Virus SARS-CoV-2 vyvoldvajici onemocnéni covid-19
se Siti kapénkovou cestou. V souvislosti se zabranénim
sifeni viru byla pfijata ¢etna protiepidemicka opatreni,
jako napfiklad noseni rousek a respiratord, omezeni
provozu az uzavieni vech typu skol, restaura¢nich za-
fizeni, kulturnich zafizeni a sportovist, omezeni pohybu
osob v ramci republiky nebo omezeni preshrani¢niho
pohybu osob. Vsechna zavedena opatteni vedla k ome-
zeni pfenosu nejen viru SARS-CoV-2, ale i dalsich pa-
togend, které se $ifi kapénkami, jako jsou S. pneumo-
niae, Haemophilus influenzae ¢i Neisseria meninigitidis.
Tim doslo i ke snizeni vyskytu onemocnéni vyvolanych
témito patogeny [5-9]. Po zruseni protiepidemickych
opatreni v pribéhu roku 2022 doslo k opétovnému na-
rastu vyskytu IPO v CRi v zahrani¢i [4, 10, 11].

U S. pneumoniae rozliSujeme dle slozeni polysacha-
ridového pouzdra pfes 100 riznych sérotypd. V CR je
od roku 2010 nejcastéji prokazan jako puavodce IPO
S. pneumoniae sérotypu 3 a aktualné druhym nejcas-
t&jSim je sérotyp 19A.

Predkladana studie se zaméfuje na analyzu vyskytu
IPO v CR v obdobi 2018-2024 a na 18 nej¢astéjsich sé-
rotypl v tomto obdobi s detailnéjsi analyzou vyskytu
sérotypu 3 a 19A. Vybrané izolaty sérotypli 3a 19A z let

2018-2024 byly podrobeny celogenomové sekvenaci
(Whole Genome Sequencing, WGS) s cilem urcit vysky-
tujici se sekvenacni typy (ST; Multilokusova sekvenacni
typizace, MLST), Global Pneumococcal Sequence Clus-
ter (GPSC) a posoudit vzidjemnou prfibuznost mezi izo-
laty jednotlivych sérotyp(.

MATERIAL A METODY

Pfipady IPO

Data o vyskytu IPO a zastoupeni jednotlivych séroty-
pU byla ziskdna z celonarodniho programu surveillance
IPO, ktery je realizovan od roku 2008 a vznika slouce-
nim dat o pfipadech IPO z databaze Narodni referencni
laboratore pro streptokokové nakazy (NRL) a databa-
ze Informacniho systému infekéni nemoci (ISIN, dfive
EPIDAT), s vyloucenim duplicit. Pfipad IPO je defino-
van jako zdvazné onemocnéni s laboratornim prika-
zem S. pneumoniae z klinického materidlu, ktery je za
normalnich podminek sterilni. Tato definice je dana
vyhlaskou ¢. 389/2023, pfiloha 21 a Metodickym néavo-
dem surveillance IPO a je shodna s evropskou definici
pfipadu IPO [12-14].

Zaznamy z ISIN o ptipadech IPO a izolaty S. pneumo-
niae ziskané od pacientl s IPO byly ziskany v souladu
s Ceskou legislativou. Pro Ucely analyzy dat ve studii
byla data pseudoanonymizovana.

Identifikace a sérotypizace

U vsech izolatd S. pneumoniae dorucenych do NRL
byla provedena kontrola spravné identifikace. Bakte-
ridIni kultury byly kultivovany na krevnim agaru 24 ho-
din v CO, atmosfére pfi teploté 35 °C spolecné s opto-
chinovym diskem (Thermo Scientific Oxoid, USA),
nasledné byla hodnocena morfologie kolonii a velikost
zoény inhibice kolem optochinového disku a bylo pro-
vedeno testovani rozpustnosti v 10% roztoku deoxy-
choldtu sodného (BD, USA). Izolaty jsou dlouhodobé
uchovavany pfi teploté -80 °C (Kryobanka K, Itest s.r.0.).

Izolace DNA byla provadéna pomoci kitu QIAmp
DNA Mini Kit (Qiagen, Némecko) dle ndvodu vyrobce
a od roku 2023 pomoci pfistroje MagCore Super Auto-
mated Nucleic Acid Extractor (Taiwan) a kitu MagCo-
re® Genomic DNA Bacterial kit s pouzitim postupu pro
izolaci DNA z grampozitivnich bakterii. Sérotypizace
S. pneumoniae byla provadéna kombinaci Quellung
reakce s pneumokokovymi antiséry (SSI Diagnostica
Group, Denmark) a end-point multiplex PCR (mPCR) se
zobrazenim vysledku pomoci gelové elektroforézy, kdy
je stanovovana pfitomnost pouzdernych determinant
typickych pro danou séroskupinu i sérotyp: wzy, cpsH,
cpsl, capB, wciY, cpsK, cpsG, galU, wciP, cpsO, wci, Nbe-
ta, wewl, werG, wzx, and wcil (The Centers for Disease
Control and Prevention, Atlanta, USA) a zarover je sta-
novena pfitomnost genu cpsA k potvrzeni identifikace
[16]. Pfi sérotypizaci pfimo z doruceného klinického
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materialu byla vyuzivdna metoda mPCR pro identifikaci
a typizaci z klinického materialu [16].

WGS vybranych izolatt sérotypti 3 a 19A

Ve studii jsou analyzovéana 3 obdobi: pre-pandemické
(2018-2019), pandemické (2020-2022) a post-pande-
mické (2023-2024). K analyze bylo vybréno 63 izolat(
sérotypu 3 (2018 — 12 izoldt(, 2019 - 12 izolatd, 2020 -
5izol4td, 2021 - 5 izolatd, 2022 - 9 izolatl, 2023 - 8 izo-
I4th, 2024 - 12 izolatd) a 66 izolatd sérotypu 19A (2018
- 5izolatd, 2019 - 19 izolatd, 2020 - 3 izolaty, 2021 - 3
izolaty, 2022 - 7 izolat(, 2023 - 8 izolatd, 2024 - 21 izo-
1ata), které vyvolaly IPO v CR v letech 2018-2024. PFi vy-
béru izolatd k sekvenaci byly upfednostnény izolaty od
détskych pacientl a ze zavaznych pfipadd spojenych
s meningitidou ¢i umrtim.

Metoda WGS byla u izolatd S. pneumoniae do roku
2022 realizovéna v European Molecular Biology Labo-
ratory (EMBL, Heidelberg, Némecko) [17]. Od roku 2022
je metoda WGS provadéna v NRL ve Statnim zdravot-
nim Ustavu. Sekvenacni knihovny byly pfipraveny po-
moci xGen™ DNA Library Preparation kitu (IDT, USA).
Celogenomovd sekvenace byla realizovana na platfor-
mé Illumina MiSeq a vysledkem byly kratké prekryvajici
se sekvence o pfiblizné délce 250 bp. Kvalita sekvenac-
nich dat byla ovéfena pomoci programu MultiQC [18].

Zpracovani WGS dat bylo provedeno v NRL pomoci
softwaru GPS pipeline v zakladnim nastaveni, které za-
hrnuje programy na zpracovani WGS dat [19]. K sesta-
veni genom z primarnich sekvenacnich fastq dat byl
vyuzit assembler SPAdes spolu s pomocnou pipeline
Shovill, které jsou soucasti GPS pipeline. Pomoci pro-
gramu QUAST byly ziskany udaje o kvalité sestavenych
genomU a bylo ovéreno, Ze vysledné genomy spliuji
vychozi parametry kvality nastavené v rdmci GPS pipe-
line. GPS pipeline byla déle vyuzita k urceni sérotypu
z WGS dat pomoci programu SeroBA a k urceni GPSC
pomoci programu PopPUNK [20-22].

Vysledné genomy byly uloZzeny do mezinarodni da-
tabdze PubMLST, ktera operuje na platformé Bacte-
rial Isolate Genome Sequence database (BIGSdb), kde
jsou verejné dostupné pod ID uvedenymi v tabulkach
s molekuldrnimi charakteristikami izolatd [23]. U jed-
notlivych celogenomovych izolatd byly diky systému
automatického skenovani databaze PubMLST deteko-
vany znadmé alelické varianty vsech druhové specific-
kych gent, vcetné 7 gend MLST, jejichz kombinace
stanovi ST izolatu, a 53 ribozomalnich genl (rMLST),
které definuji ribozomalni sekvenacni typ (rST) [24-27].
Nepopsané alelické varianty byly skenovany manudlné
a predlozeny kuratorim databaze PubMLST ke schva-
leni. Po anotaci bylo novym aleldm pfidéleno ¢iselné
oznaceni a nasledné se staly souc¢asti databaze.

Vzajemné porovnani genetické pfibuznosti studova-
nych izolatd sérotypu 3 a sérotypu 19A probéhlo v NRL
pomoci softwaru Genome Comparator, ktery je sou-
¢asti databaze PubMLST [28]. Zvolena uroven rozlise-
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ni odpovidala schématu cgMLST, tj. porovnani izolat(
probéhlo v 1 222 genetickych lokusech definovanych
timto schématem [29]. Vysledkem softwaru Genome
Comparator byly distan¢ni matice zalozené na poctu
a alelické variabilité viech analyzovanych lokust u kaz-
déhozanalyzovanych izolat(. Na zakladné téchto matic
byly poté vygenerovany fylogenetické sité programem
SplitsTree4, ktery vyuziva algoritmus NeighborNet [30].
Findlni editace a grafickd uprava fylogenetickych siti
probéhla v grafickém editoru Inkscape.

Komplexni pohled na strukturu populaci izolat(
S. pneumoniae sérotypu 3 a 19A poskytly dvé fylogene-
tické analyzy, do kterych byly zahrnuty vSechny celoge-
nomové izolaty sérotypu 3 a 19A, které byly izolované
od roku 2018 a byly verejné dostupné v databazi Pub-
MLST ke dni 29. 9. 2025. Vzijemné porovnani izolat(
probéhlo na Urovni rozliseni cgMLST. V pfipadé séro-
typu 3 se jednalo celkem o 239 izolatd z nasledujicich
zemi: Velka Britanie (86 izolattl), CR (63 izolatd), Rusko
(29 izolatu), Jihoafricka republika (17 izolat(), Norsko
(12 izolatd), Cina (9 izolath), Polsko (9 izolatd), Spa-
nélsko (4 izolaty), Austrdlie (2 izolaty), Portugalsko (2
izoldty), USA (2 izolaty), Ghana (2 izolaty), Kolumbie (1
izolat) a Malawi (1 izolat). Fylogenetickd analyza izolat(
sérotypu 19A obsahovala celkem 194 izoldtl z téchto
zemi: CR (66 izolat®), Velka Britanie (47 izolat(), Jihoaf-
rickd republika (25 izolat(), Kolumbie (8 izolatd), Cina
(7 izolatt), Peru (7 izolat), Polsko (7 izolat(l), Bangladés
(5 izolatl), Australie (4 izolaty), Indie (4 izolaty), Belgie
(3 izolaty), Norsko (3 izolaty), Ghana (2 izolaty), Litva (2
izolaty), Kanada (1 izolat), Myanmar (1 izolat), Rusko (1
izolat) a Thajsko (1 izolat).

Statisticka analyza

Pro statistické hodnoceni vyznamnosti zmén v ob-
dobi pred pandemii covidu-19, béhem pandemie
a po pandemii byla stanovena tfi obdobi, ktera byla
srovnavana vici sobé navzajem: obdobi 2018-2019,
2020-2021 a 2023-2024. Rok 2022 je ze statistickych
analyz vynechdn z ddvodu nékterych pokracujicich
protiepidemickych opatfeni do kvétna 2022, coz ho
¢ini prechodnym obdobim mezi koncem pandemie
a post-pandemickym obdobim. Vyskyt IPO je cha-
rakterizovan poctem piipadd a poctem pripadd na
100 000 obyvatel v cilové vékové skupiné. Vékové
skupiny byly u analyz vyskytu sérotypl 3 a 19A upra-
veny s ohledem na nizké pocty pfipadl v détskych
vékovych skupinach. Analyza rozdild mezi obdobimi
byla zalozena na Poissonové regresnim modelu, kde
pocty obyvatel byly pouzity jako offset [31]. Tento mo-
del byl zvolen jako opravnény na zékladé posouzeni
pfitomnosti overdisperze (nadmérného rozptylu) pro-
stirednictvim testu pomérem vérohodnosti porovna-
vajiciho model negativné binomické regrese s Poisso-
novym modelem, jehoz vysledek byl pro viechny
analyzy statisticky nevyznamny. Vysledky modelovani
jsou prezentovany ve formé incidence rate ratio (IRR),
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tedy podilu incidenci ve dvou porovnavanych skupi- doslo k poklesu vyskytu IPO - tabulka 1, obr. 1. Stejné tak
nach, a korespondujiciho 95% intervalu spolehlivosti doslo v obdobi 2020-2021 ke statisticky vyznamnému
(95% Cl). Hladina vyznamnosti byla stanovena na 0,05 snizeni incidence IPO ve srovnani v obdobim 2018-2019
pro vechny analyzy. K analyze byl vyuzit statisticky a k poklesu poc¢tu umrti v souvislosti s IPO - tabulka 1,
software Stata verze 17.0 (Stata Corp LLP, College Sta- tabulka 2. V letech po pandemii covidu-19 doslo opét
tion, TX, USA). k narGstu poctu pfipadu IPO, a to na vyssi hodnoty nez

byly zaznamenany pfed pandemii. Téz incidence IPO
a pocet umrti v souvislosti s IPO se vratily na predpande-

VYSLEDKY mické ¢&i vyssi hodnoty. Pfi porovnani obdobi 2018-2019

a 2023-2024 byl zjistén statisticky vyznamny narust inci-

Vyskyt IPO dence IPO v obdobi 2023-2024 (viz tab. 2). BEhem celé-

Pfi srovnani vyskytu IPO v obdobi let 2018-2024 je pa- ho sledovaného obdobi 2018-2024 nedoslo k zasadnim
trné, ze béhem pandemie covidu-19 v letech 2020-2021 zménam ve smrtnosti IPO (viz tab. 1).

Tabulka 1. Pocet IPO, incidence IPO, pocet umrti v souvislosti s IPO a smrtnost IPO, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Table 1. IPD cases, IPD incidence, IPD related deaths, and IPD case fatality rate, Czech Republic, 2018-2024, surveillance data

2018|2019 | 2020 | 2021 | 2022 | 2023 | 202
Pocet pfipadi IPO 481 483 247 264 472 585 608

Incidence IPO 4,5 4,5 23 2,5 44 54 5,6
Pocet umrti 84 87 42 48 83 108 94
17,5% 18,0% 17,0% 18,2% 17,6% 18,5% 15,5%

Tabulka 2. Incidence rate ratio IPO, viechny vékové skupiny, srovnani obdobi 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024, Ceska repub-
lika, surveillance data

Table 2. IPD incidence rate ratio, all age groups, comparison of periods 2018-2019, 2020-2021, and 2023-2024, Czech Republic,
surveillance data

2020-2021 vs. 2018-2019 0,53 (0,48;0,59) < 0,001
2023-2024 vs. 2020-2021 2,27 (2,05; 2,52) < 0,001
2023-2024 vs. 2018-2019 1,21 (1,11;1,32) < 0,001

IRR - incidence rate ratio, Cl - interval spolehlivosti. Casové prvni obdobi je referenénim obdobim.
IRR - incidence rate ratio, Cl - confidence interval. The first period in time is the reference period.

608
600 585
4
S 500 481 83 472
o3
=]
[1+]
=3
'S 400
D
Q
(=]
o
5 247
S
(2]
=]
<< 200
128 124
96 96
85
100 = 63 49 67 68 59
. Il - - I I l
0 L[ L™

2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024
W Celkem IPO mSérotyp3 M Sérotyp 19A

Obr. 1. Absolutni pocet IPO, pocet IPO vyvolanych sérotypem 3 a 19A, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Figure 1. Absolute number of IPD cases, IPD cases caused by serotypes 3 and 19A, 2018-2024, Czech Repubilic, surveillance data
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Obr. 2. Mé&si¢ni nemocnost IPO, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Figure 2. Monthly incidence of IPD, 2018-2024, Czech Republic, surveillance data

Sezonnost vyskytu IPO

V letech 2018 a 2019 bylo mozné pozorovat typické
rozlozeni vyskytu IPO v pribéhu roku - obr. 2.V zimé
a predjaii téchto dvou let byla nemocnost IPO vysok3,
nasledné dochézelo k postupnému poklesu az do let-
nich mésict a béhem podzimnich mésici nemocnost
IPO opét nar(istala. Rok 2020 zacal jako pfedchozi dva
roky, ale v dubnu 2020 doslo k poklesu nemocnosti IPO
a na podzim nenastal ocekavany ndrlst. V roce 2021
byla v zimnich, jarnich i letnich mésicich nizka nemoc-
nost IPO, ke konci roku jiz byl patrny nardst. Rok 2022
byl rokem, kdy se maximum nemocnosti IPO v prvni
poloviné roku posunulo az do dubna a v prosinci 2022
byla zaznamenana nejvy3si mési¢ni nemocnost IPO za
celé sledované obdobi. Roky 2023 a 2024 jiz probihaly
podobné jako roky pred pandemii covidu-19.

IPO podle vékovych skupin

Vékoveé specifickd nemocnost IPO a pocet pfipadt
poklesly v letech 2020 a 2021 ve viech vékovych sku-
pinach s vyjimkou vékové skupiny déti ve véku 10-14
let — tabulky 3 a 4, obr. 3. Po pandemii covidu-19 je
patrny narlst nemocnosti IPO u dospélé populace
predevsim u dospélych ve véku 40 let a starSich (viz
tab. 3). Ve vékové skupiné déti do 1 roku véku nastal
pokles nemocnosti IPO po pandemii covidu-19. Pocty
pfipadl IPO v obdobi 2023-2024 oproti 2018-2019
narostly u vsech vékovych skupin kromé déti do
1 roku a vékové skupiny déti 15-19 let, u kterych do-
Slo k poklesu pfipadl (viz tab. 4, obr. 3). Obecné je
v détskych vékovych skupinach maly pocet pfipadt
IPO a vyznam zmén vyskytu IPO je nutné hodnotit
s opatrnosti.

Tabulka 3. Vékové specifickd nemocnost IPO, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Table 3. IPD age-specific incidence rates, 2018-2024, Czech Republic, surveillance data

12,5 12,8 5,6
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8,8 9,7 4,5 0,9 7,8 4,4 2,2

2,6 3,7 7,1 29
0,5 1,4 2,7 1,7
0,2 0,7 1,5 03
0,0 0,0 0,5 0,2
0,8 1,5 2,1 1,7
23 4,1 4,2 58
6,6 1,1 13,9 14,2
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Tabulka 4. Primérny ro¢ni pocet pfipadll IPO v jednotlivych vékovych skupinach v obdobich 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024,
procento zmény vyskytu pfipadd IPO mezi jednotlivymi obdobimi, Ceska republika, surveillance data
Table 4. Annual average of IPD cases by age group in the periods 2018-2019, 2020-2021, and 2023-2024, percentage changes in

IPD cases between periods, Czech Republic, surveillance data

Prameérny roéni

Prameérny roéni

Zlf:;i‘:'léa pocet IPO za pocet IPO za pocet IPO za
2018-2019 2020-2021 2023-2024
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Obr. 3. Absolutni pocet IPO dle vékovych skupin, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Figure 3. Absolute numbers of IPD cases by age group, 2018-2024, Czech Republic, surveillance data

Vyskyt jednotlivych sérotypt

Pti analyze sérotypll ve studovaném obdobi je pa-
trny pokles ve vyskytu viech 18 nejcastéjsich séro-
typl v obdobi 2020-2021 oproti obdobi 2018-2019
- tabulka 5. Nasledné pfi porovnani obdobi 2020 az
2021 a 2023-2024 byl zaznamenan narlst u viech

18 nejcastéjsich sérotypu v obdobi 2023-2024. Pri
srovnani obdobi 2018-2019 a 2023-2024 je u nékte-
rych sérotypl zaznamendn vyrazny narQst vyskytu
v obdobi 2023-2024 (sérotypy 15B, 14, 23A, 9N, 4,
19F, 35F, 3) u jinych stagnace (19A, 11A, 23B) ¢i po-
kles (15A, 12F, 8).

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, ro¢. 75, ¢. 2
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Tabulka 5. Nejcastéjsich 18 sérotypll vyvolavajicich IPO v obdobi 2018-2024, zastoupeni sérotypu ve vakcing, pramérny ro¢ni
pocet piipadd v obdobich 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024, procento zmény vyskytu sérotypt mezi jednotlivymi obdobimi,
Ceska republika, surveillance data

Table 5. Eighteen most frequent serotypes causing in IPD, 2018-2024, serotype inclusion in the vaccine, annual average of cases in
the periods 2018-2019, 2020-2021, and 2023-2024, percentage changes in causative serotypes between periods, Czech Republic,
surveillance data

. Sérotyp Prvﬁljiérljy' Prvt"u’nérrvly Prvﬁr’nérrv\y Zména Zména Zména
Sérotyp ve rocni pocet rocni pocet rocni pocet \' 2020—2921 \' 2023—2924 ' 2023—2924
vakciné IPO za IPO za IPO za oproti oproti oproti
2018-az2019 2020-2021 2023-2024 2018-2019 2020-2021 2018-2019
_ PCV13 90,5 43,5 126,0 -52% 190 % 39 %
m PCV13 60,5 25,5 63,5 -58 % 149 % 5%
“ PCV20 45,5 31,5 36,5 -31 % 16 % -20 %
m PCV15 27,5 11,5 31,0 -58 % 170 % 13 %
— PCV10 18,5 16,5 31,5 -11% 91 % 70 %
“ PPV23 17,0 14,5 30,5 -15 % 110 % 79 %
ne 21,5 12,5 18,5 -42 % 48 % -14 %
m ne 12,5 8,5 24,0 -32% 182 % 92 %
“ PCV10 9,5 5,0 15,5 -47 % 210 % 63 %
n PCV20 14,5 6,5 14,0 -55% 115 % -3 %
m PCV20 11,5 6,5 13,5 -43 % 108 % 17 %
m ne 10,5 2,5 11,0 -76 % 340 % 5%
n PCV10 6,5 6,0 15,5 -8 % 158 % 138 %
m ne 12,5 5,0 6,0 -60 % 20 % -52 %
“ ne 6,5 5,0 10,0 -23% 100 % 54 %
n ne 7,5 3,5 9,0 -53% 157 % 20 %
“ PCV20 4,0 1.5 10,5 -63 % 600 % 163 %
n PCV20 8,0 3,5 55 -56 % 57 % -31 %

PCV10 - obsazeno v PCV10, PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23
PCV13 - obsazeno v PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23

PCV15 - obsazeno v PCV15, PCV20 a PPV23

PCV20 - obsazeno v PCV20 a PPV23

PPV23 - obsazeno v PPV23

Vyskyt sérotypu 3

Sérotyp 3 byl nejcastéjsim sérotypem vyvoldvajicim
IPO v kazdém roce studovaného obdobi. V obdobi
2020-2021 doslo ke statisticky vyznamnému poklesu
vyskytu sérotypu 3 ve srovnani s obdobim 2018-2019
- tabulka 5, tabulka 6, obrazek 1. Po pandemii se opét
zvysil pocet pfipadl IPO sérotypu 3 a pii porovnani ob-
dobi 2018-2019 a 2023-2024, je v obdobi 2023-2024
zaznamendno statisticky vyznamné zvyseni nemoc-
nosti IPO vyvolaného sérotypem 3.

V letech 2020-2021 doslo pfi srovnani s obdobim
2018-2019 k poklesu vékové specifické nemocnosti
IPO vyvolaného sérotypem 3 ve viech vékovych sku-

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, ro¢. 75, ¢. 2

PCV10 - contained in PCV10, PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23
PCV13 - contained in PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23

PCV15 - contained in PCV15, PCV20 a PPV23

PCV20 - contained in PCV20 a PPV23

PPV23 - contained in PPV23

pinadch - tabulka 6, obrazek 4. Pokles byl statisticky
vyznamny celkové a ve vékovych skupinidch 0-4,
5-19, 40-64 a 65+. Po pandemii covidu-19 doslo ve
srovnani s pfedpandemickym obdobim k nardstu
nemocnosti IPO sérotypu 3 ve viech vékovych sku-
pindch kromé nejmladsi vékové skupiny déti do 1
roku, tento narGst byl statisticky vyznamny u véko-
vych skupin 5-19 a 40-64 let (viz tab. 6). Nemocnost
IPO vyvolaného sérotypem 3 u vékové skupiny déti
do 1 roku v letech 2018-2019 byla primérné 3,1 pfi-
padd/100 000 obyvatel, v letech 2020-2024 se v této
vékové skupiné nevyskytl ani jeden pfipad IPO séro-
typu 3.
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Tabulka 6. Incidence rate ratio IPO sérotypu 3, dle vékovych skupin, srovnani obdobi 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024, Ceska
republika, surveillance data

Table 6. Incidence rate ratio of IPD serotype 3, by age group, comparison of periods 2018-2019, 2020-2021, and 2023-2024, Czech
Republic, surveillance data

2020-2021 vs. 2018-2019 0,48 (0,37;0,62) < 0,001
2023-2024 vs. 2020-2021 2,82 (2,21; 3,60) < 0,001
2023-2024 vs. 2018-2019 1,36 (1,13; 1,65) 0,002
\Vekovsskupinao-droky | W8 | s%a | phodnota |
2020-2021 vs. 2018-2019 0,35 (0,14; 0,90) 0,029
2023-2024 vs. 2020-2021 2,27 (0,86; 5,96) 0,097
2023-2024 vs.2018-2019 (0,39; 1,66) 0,554
—_
2023-2024 vs.2018-2019 (1,15; 70,09) 0,036
Nk supien 2020 i | swed | pheders |
2020-2021 vs. 2018-2019 0,29 (0,08; 1,04) 0,057
2023-2024 vs. 2020-2021 5,71 (1,67; 19,49) 0,005
2023-2024 vs. 2018-2019 1,65 (0,77;3,52) 0,195
Vetovssupinado-séroki | WR | 9% | phodnoa |
2020-2021 vs. 2018-2019 0,58 (0,37;0,93) 0,023
2023-2024 vs. 2020-2021 2,96 (1,93; 4,54) <0,001
2023-2024 vs. 2018-2019 1,72 (1,21; 2,45) 0,003
Vokovi skupinagsrokiavice | WR_ | 9ma | phodnota |
2020-2021 vs. 2018-2019 047 (0,33; 0,65) <0,001
2023-2024 vs. 2020-2021 2,45 (1,76; 3,39) <0,001
2023-2024 vs. 2018-2019 1,14 (0,88; 1,48) 0,321

V obdobi 2020-2021 se ve vékové skupiné 5-19 rokll nevyskytl zadny pfipad sérotypu 3.
IRR - incidence rate ratio, Cl - interval spolehlivosti. Casové prvni obdobi je referenénim obdobim.
IRR - incidence rate ratio, Cl - confidence interval. The first period in time is the reference period.
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Obr. 4. Nemocnost IPO sérotypt 3 a 19A v jednotlivych vékovych skupinach, 2018-2024, Ceska republika, surveillance data
Figure 4. Incidence of IPD cases caused by serotypes 3 and 19A by age group, 2018-2024, Czech Republic, surveillance data
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Tabulka 7. Incidence rate ratio IPO sérotypu 19A, dle vékovych skupin, srovnani obdobi 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024,
Ceska republika, surveillance data
Table 7. Incidence rate ratio of IPD serotype 19A, by age group, comparison of periods 2018-2019, 2020-2021, and 2023-2024,
Czech Republic, surveillance data

2020-2021 vs. 2018-2019 0,42 (0,31;0,59) <0,001

2023-2024 vs. 2020-2021 2,43 (1,75; 3,36) <0,001

2023-2024 vs. 2018-2019 1,03 (0,80; 1,32) 0,834
\Vekovsskupinao-droki | W8 | %G | phodnota |

2020-2021 vs.2018-2019 0,37 (0,12; 1,15) 0,085

2023-2024 vs. 2020-2021 2,09 (0,63; 6,95) 0,228

2023-2024 vs.2018-2019 0,76 (0,31; 1,90) 0,564
Vekovskupinas-t9raki | WR | %G| phodnota |

2020-2021 vs. 2018-2019 0,33 (0,03;3,14) 0,332

2023-2024 vs. 2020-2021 3,67 (0,41;32,81) 0,245

2023-2024 vs.2018-2019 1,20 (0,27; 5,35) 0,814
\Vekovsskupina20-39r0ki | WR | %G| phodnota |

2020-2021 vs.2018-2019 0,45 (0,12;1,76) 0,253

2023-2024 vs. 2020-2021 3,02 (0,82;11,17) 0,097

2023-2024 vs.2018-2019 1,37 (0,51; 3,69) 0,529
\Vekovsskupina d0séroki | W& | % | phoinota |

2020-2021 vs. 2018-2019 0,53 (0,30; 0,94) 0,029

2023-2024 vs. 2020-2021 2,44 (1,41;4,21) 0,001

2023-2024 vs. 2018-2019 1,29 (0,82; 2,01) 0,266
Vokovi skupinagsrokiavic | WA | 9ma | phodnota |

2020-2021 vs. 2018-2019 0,37 (0,23; 0,58) <0,001

2023-2024 vs. 2020-2021 2,35 (1,48; 3,74) <0,001

2023-2024 vs. 2018-2019 0,86 (0,61;1,22) 0,407

IRR - incidence rate ratio, Cl - interval spolehlivosti. Casové prvni obdobi je referenénim obdobim.
IRR - incidence rate ratio, Cl - confidence interval. The first period in time is the reference period.

Vyskyt sérotypu 19A

Sérotyp 19A byl v letech 2018, 2019, 2022, 2023
a 2024 druhym nej¢astéjsim sérotypem a v letech 2020
a 2021 tretim nejcastéjsim sérotypem vyvolavajicim
IPO. Béhem pandemie covidu-19 doslo ke statisticky
vyznamnému poklesu vyskytu sérotypu 19A a ne-
mocnosti IPO vyvolaného sérotypem 19A ve srovnani
s predpandemickym obdobim, ktery byl nasledovan
signifikantnim nardstem vyskytu v obdobi 2023-2024
—tabulka 5, tabulka 7, obr. 1. Vyskyt sérotypu 19A v ob-
dobich 2018-2019 a 2023-2024 je téméf totozny.

Vékové specifickd nemocnost IPO vyvolaného séro-
typem 19A poklesla v obdobi 2020-2021 oproti pred-
pandemickému obdobi u viech vékovych skupin; ve
skupinach 40-64 a 65+ byl pokles statisticky vyznamny
(viz tab. 7, obr. 4). Po pandemii covidu-19 doslo k opé-
tovnému ndrlstu poctu piipadl sérotypu 19A na pred-
pandemické hodnoty, v Zddné ze zkoumanych véko-
vych skupin nebylo zaznamenano signifikantni zvyseni
vékové specifické nemocnosti IPO sérotypu 19A nad
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uroveri zobdobi 2018-2019 (viztab. 7). U détido 1 roku
byla vékové specifickd nemocnost IPO vyvolaného sé-
rotypem 19A v obdobi 2018-2019 priimérné 2,2 pfipa-
du/100 000 obyvatel, v roce 2020 se vyskytl 1 pfipad
IPO sérotypu 19A a mezi lety 2021-2024 nebyl v této
vékové skupiné zaznamendan zadny ptipad.

WGS analyza sérotypu 3

Epidemiologickd a molekularni charakterizace 63 izol4tU
S. pneumoniae sérotypu 3 z let 2018-2024, které byly pod-
robeny celogenomové sekvenaci, je uvedena v tabulce 8.

U izoldtd sérotypu 3 byly analyzou WGS dat uréeny tfi
GPSC - GPSC12 (54 izolat(, 86 %), GPSC19 (1 izolat, 2 %)
a GPSC83 (8 izolatd, 13 %). Pfi porovnani vyskytu GPSC
ve zkoumaném obdobi 2018-2024 v kazdém jednot-
livém roce dominoval GPSC12, ktery byl v letech 2022
a 2023 dokonce jedinym identifikovanym GPSC - ob-
razek 5. Provedenou analyzou nebyl zjistén Zadny novy
dominujici GPSC v post-pandemickém obdobi, ktery by
zpUsobil nardst pripadud IPO sérotypu 3.
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Tabulka 8. Epidemiologicka a molekularni charakterizace 63 izolatG S. pneumoniae sérotypu 3 z IPO, 2018-2024, Ceska republika
Table 8. Epidemiological and molecular characteristics of 63 S. pneumoniae isolates of serotype 3 from IPD, Czech Republic, 2018-2024

mmmm—

2018 100585 pneumonie pleurdlni punktat 3 180
2018 100583 zena 40—64 pneumonie - likvor 3 12 180
2018 100848 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2018 100601 zena 1-4 sepse = hemokultura 3 12 180
2018 100659 zena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100977 muz 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100621 muz 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100587 muz 65+ pneumonie - likvor 3 12 180
2018 100872 muz 20-39 meningitida - likvor 3 12 180
2018 100786 zena 0 sepse - hemokultura 3 12 180
2018 100994 Zena 0 sepse - hemokultura 3 83 1377
2018 100707 muz 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2019 63822 muz 65+ pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2019 64047 muz 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63991 zena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63990 muz 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63931 muz 65+ meningitida - hemokultura 3 83 1377
2019 63973 zena 40-64 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 64001 muz 0 pneumonie = hemokultura 3 12 180
2019 64007 muz 40-64 pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2019 64133 muz 65+ pneumonie = hemokultura 3 12 10511
2019 64105 muz 0 sepse - hemokultura 3 12 180
2019 64159 zena 0 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63980 muz 40-64 meningitida - likvor 3 12 180
2020 64308 zena 65+ pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2020 64384 Zzena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2020 64420 muz 40-64 meningitida - likvor 3 12 180
2020 135736 zena 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2020 135793 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 19 433
2021 148808 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2021 157836 Zena 1-4 neznamo - hemokultura 3 83 232
2021 157841 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2021 157867 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2021 157880 zena 1-4 pneumonie = hemokultura 3 12 180
2022 185710 muz 1-4 sepse - hemokultura 3 12 180
2022 185788 muz 1-4 sepse - hemokultura 3 12 180
2022 185862 muz 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2022 185863 muz 40-64 meningitida - likvor 3 12 180
2022 185899 muz 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2022 185908 muz 20-39 sepse - likvor 3 12 180
2022 185989 muz 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2022 186095 zena 65+ meningitida ano hemokultura 3 12 180
2023 186124 zena 40-64 meningitida - likvor 3 12 180
2023 205271 muz 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2023 205290 zena 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2023 205338 zena 1-4 sepse - hemokultura 3 12 180
2023 205345 muz 1-4 sepse = hemokultura 3 12 180
2023 218424 muz 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2023 221414 zena 1-4 pneumonie = hemokultura 3 12 180
2023 229071 muz 1-4 sepse - hemokultura 3 12 180
2024 230614 muz 1-4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2024 258089 zena 65+ pneumonie ano hemokultura 3 12 505
2024 258090 zena 10-14 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2024 258091 zena 40-64 meningitida - likvor 3 12 180
2024 258092 muz 65+ pneumonie ano hemokultura 3 12 180
2024 258093 zena 20-39 meningitida - likvor 3 83 1377
2024 258094 muz 20-39 meningitida - likvor 3 83 232
2024 258095 muz 40-64 meningitida - likvor 3 12 505
2024 258096 zena 5-9 sepse - hemokultura 3 12 180
2024 258097 muz 65+ meningitida ano likvor 3 12 180
2024 258098 zena 5-9 pneumonie - pleurdlni punktat 3 12 180
2024 258099 muz 40-64 meningitida - likvor 3 12 20058
2024 258100 muz 65+ meningitida - likvor 3 12 180

GPSC - Global pneumococcal sequence cluster, ST - sekvenaéni typ
GPSC - Global pneumococcal sequence cluster, ST - sequence type
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Obr. 5. Absolutni pocty sekvenovanych izolatd sérotypu 3 - rozdéleni do GPSC, 2018-2024, Ceska republika
Figure 5. Absolute numbers of sequenced isolates of serotype 3 - distribution by GPSC, Czech Republic, 2018-2024

Fylogenetickd analyza 63 studovanych izolatd séro-
typu 3 z CR odhalila, Ze tyto izolaty formuji 4 genetic-
ky jasné vymezené subpopulace - obrazek 6. V ramci
sérotypu 3 byly nejcetnéjsi izolaty sekvenacniho typu
ST-180 (47 izolatl), které velice prekvapivé formuji na
fylogenetické siti 2 geneticky odlisné subpopulace. Za-
jimavy je i fakt, Ze obé tyto subpopulace jsou tvoreny
vyhradné izolaty ST-180 a nefiguruje mezi nimi Zzadny
odvozeny ST. Samostatné pak lezi tfeti subpopulace,
kterd obsahuje predevsim izolaty ST-505 (5 izolatd),
dale pak odvozené ST-10511 (1 izolat) a ST-20058 (1 izo-
I4t). Mira vzdjemné pfibuznosti je mezi dvéma subpo-
pulacemi ST-180 a subpopulaci ST-505 zhruba stejna
a jednotlivé izolaty jsou v ramci svych subpopulaci ge-
neticky vysoce homogenni. Jedinou vyjimkou je izolat
186124 (ST-180), ktery vykazuje k ostatnim izolatim
pfislusné subpopulace nizsi miru ptibuznosti. Zbylé
izolaty sérotypu 3 formuji geneticky vzdalenéjsi subpo-
pulaci s vy$si mirou heterogenity, ktera je tvofena dvé-
ma oddélenymi liniemi ST-232 (2 izoldty) a ST-1377 (6
izolatl) a samostatné lezicim izolatem ST-433. Vsechny
4 subpopulace studovanych izolatd sérotypu 3 jsou
z pohledu studovanych obdobi 2018-2019, 2020-2022
a 2023-2024 rovnomérné zastoupeny a fylogeneticka
analyza neposkytla zadny dlikaz o genetické zméné
populaci izolatl sérotypu 3 v prdbéhu pandemie covi-
du-19.

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, ro¢. 75, ¢. 2

Nasledna fylogenetickad analyza vsech 239 v Pub-
MLST dostupnych celogenomovych izolatl sérotypu
3 prinesla podobny vysledek — obrazek 7. Velky podil
izolath formuje 3 hlavni geneticky vymezené subpo-
pulace, z nichz 2 jsou tvorfeny izolaty ST-180 a jim
pfibuznymi. Pocetnéjsi z téchto ST-180 subpopulaci
s celosvétovym zastoupenim vykazuje vysokou ho-
mogenitu, zatimco druha se rozestupuje na 2 samo-
statné linie.V jedné z téchto linii dominujiizolaty z CR,
druhou tvofi pfedevsim izolaty z Velké Britanie a jeji
soucasti je i vySe zminény cesky izolat 186124, ktery
na fylogenetické siti izolatd z CR lezel v rémci subpo-
pulace ST-180 samostatné. Ve tfeti subpopulaci, ktera
je tvorena izolaty ST-505 a jim pfibuznymi, jsou nej-
pocetnéjsi izolaty z Ruska. Tyto 3 hlavni subpopulace
jsou doplnény o pfibuznou linii 3 izolatd z Ciny. Zbylé
izoldty sérotypu 3 predstavuji mnozstvi samostat-
nych linii, které jsou tvofeny vyrazné mensimi pocty
izolatl (casto pouze jednim) a které nejsou piibuz-
né k izolatm hlavnich subpopulaci ST-180 a ST-505
ani sobé navzajem. V rdmci nich patfi izolaty ST-232
aST-1377 zCRk pocetnéjsi linii, ktera obsahuje prede-
v$im izolaty evropské. Ostatni z téchto nepfibuznych
linii jsou tvofeny hlavné izolaty z mimoevropskych
zemi. Cesky izolat ST-433 pfedstavuje samostatnou
linii a nevykazuje pfibuznost k zddnému dal3imu izo-
latu sérotypu 3.
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Obr. 6. Geneticka diverzita 63 izolatl S. pneumoniae sérotypu 3 z IPO, 2018-2024, Ceska republika
Figure 6. Genetic diversity of 63 S. pneumoniae isolates of serotype 3 from IPD, Czech Republic, 2018-2024

ST-180
——100.0

ST-180

§T-433

Obr. 7. Geneticka diverzita ceskych (63 izolatll) a svétovych (176 izolatd) izolatli S. pneumoniae sérotypu 3 dostupnych v PubMLST
databazi za obdobi 2018-2024

Figure 7. Genetic diversity of Czech (63 isolates) and global (176 isolates) S. pneumoniae serotype 3 isolates available in the Pub-
MLST database for the period 2018-2024
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Tabulka 9. Epidemiologické a molekularni charakterizace 66 izolat(i S. pneumoniae sérotypu 19A z IPO, 2018-2024, Ceska republika
Table 9. Epidemiological and molecular characteristics of 66 S. pneumoniae isolates of serotype 19A from IPD, Czech Republic, 2018-2024
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GPSC - Global pneumococcal sequence cluster, ST - sekvenacni typ
GPSC - Global pneumococcal sequence cluster, ST - sequence type
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416
246
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416
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994
230
416
482
20091

59



PUVODNI PRACE

60

WGS analyza sérotypu 19A

Epidemiologickd a molekularni charakterizace 66 izo-
14t S. pneumoniae sérotypu 19A z let 2018-2024 pod-
robenych WGS je uvedena v tabulce 9.

Izolaty sérotypu 19A byly pfifazeny k 7 GPSC - GPSC1
(1 izolat, 2 %), GPSC4 (49 izolatl, 74 %), GPSC10 (1 izo-
Iat, 2 %), GPSC11 (1 izolat, 2 %), GPSC27 (2 izolaty, 3 %),
GPSC146 (9 izolatli, 14 %) a GPSC619 (3 izolaty, 5 %).
Srovnanim GPSC v jednotlivych letech 2018-2024 bylo
zjisténo, ze ackoliv je populace sekvenovanych izolatd
sérotypu 19A vice heterogenni nez vyse popsana sku-
pina izolatl sérotypu 3, presto ve viech zkoumanych le-
tech dominuje GPSC4 - obrazek 8.V kazdém roce zkou-
maného obdobi byl dale prokdzan GPSC146, vzdy viak
v jednotkach pfipadd. Z dat déale vyplyva, Zze nedoslo
k zadsadni zméné v populacni strukture izolatl sérotypu
19A v pandemickém a post-pandemickém obdobi.

Na fylogenetické siti 66 celogenomovych izolatd
sérotypu 19A z CR Ize vidét, ze nejcetnéjsi izolaty sek-
venacniho typu ST-416 (30 izoldtl) tvofi samostatnou
subpopulaci, jasné oddélenou od ostatnich - obrazek
9. Tato subpopulace obsahuje klastr vysoce homogen-
nich izolatd a dva geneticky vzdalengjsi izoldty. Ge-
neticky pomérné blizka subpopulaci ST-416 je druha
subpopulace, kterou tvoii 3 ¢astecné pribuzné linie.
Jednd se o linii izolatd ST-199 (7 izolatd), druhou linii
formuji izolaty ST-667 (5 izolatd) a treti linie je tvofena
izolaty ST-3017 (6 izoldtl) a ptibuznym ST-15130 (1 izo-
I4t). Ostatni izolaty sérotypu 19A jsou geneticky zna¢né
vzdalené izolatdim dvou hlavnich subpopulaci a tvori
nékolik vzajemné nepfibuznych linii. Nej¢etnéjsi je linie
izolath ST-994 (9 izolatl), dale linie ST-482 (3 izolaty)
a linie dvou pfibuznych izolatd ST-246 a ST-13624. Izo-
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laty ST-230, ST-410 a ST-20091 lezi na fylogenetické siti
zcela nezévisle. Podobné jako u sérotypu 3 nepozoru-
jeme u izolatl sérotypu 19A zadné vyznamné populac-
ni zmény v pribéhu studovanych obdobi 2018-2019,
2020-2022 a 2023-2024. V poslednim obdobi (2023
az 2024) Ize nicméné pozorovat ¢aste¢né navyseni ge-
netické heterogenity u izolatl sérotypu 19A.

Fylogenetickd analyza viech 194 v PubMLST do-
stupnych celogenomovych izolatl sérotypu 19A jesté
vice zvyraznila genetickou pfibuznost dvou hlavnich
subpopulaci (ST-416 a ST-199, ST-667, ST-3017) a na
fylogenetické siti jsou nyni tyto izoldty soucasti jedné
pocetné subpopulace, ve které dominuji izolaty z CR -
obrazek 10. Do linie ST-416 bylo zafazeno nékolik dal-
Sich izolat(, které pochazi z celého svéta, linie ST-199
a ST-3017 byly doplnény prevazné izolaty z Velké Bri-
tanie a linii ST-667 tvori vyhradné izolaty ceské. Izolaty,
které jsou geneticky vzdalené od hlavni subpopulace,
tvoii na fylogenetické siti vysoké mnozZstvi prevazné
nepfibuznych linii, ve kterych se ¢eské izoldty vyskytuji
spiSe sporadicky. Vyjimku predstavuje vysoce kom-
paktni linie izolath ST-994 z CR, Velké Britanie, Norska
a Polska a linie 3 ceskych izolatl ST-482. Dva ceské
izolaty ST-246 a ST-13624 vykazuji pfibuznost s izola-
ty z Velké Britanie (ST-695), stejné tak samostatné le-
zicimu ¢eskému izoldtu ST-410 je nejpribuznéjsi izolat
britsky (ST-16316). Oproti tomu cesky izolat ST-230 je
soucasti pomérné heterogenni linie zastoupené izolaty
z celého svéta s prevahou evropskych a izolat ST-20091
patii k celosvétové linii, ve které dominuji naopak izola-
ty mimoevropské. Za zminku stoji jesté bohaté zastou-
pena linie ST-2062, kterou tvofi 24 izolatl z Jihoafrické
republiky a 4 izolaty britské.

| I I |
0 . .

2021 2022 2023 2024

GPSC10 mGPSC11 mGPSC27 mGPSC146 mGPSC619

Obr. 8. Absolutni po¢ty sekvenovanych izolatd sérotypu 19A - rozdéleni dle GPSC, 2018-2024, Ceska republika
Figure 8. Absolute numbers of sequenced isolates of serotype 19A — distribution by GPSC, Czech Republic, 2018-2024
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Obr. 9. Geneticka diverzita 66 izolatl S. pneumoniae sérotypu 19A z IPO, 2018-2024, Ceska republika
Figure 9. Genetic diversity of 66 S. pneumoniae isolates of serotype 19A from IPD, Czech Republic, 2018-2024
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Obr. 10. Geneticka diverzita Ceskych (66 izolatQ) a svétovych (128 izolatd) izolatd S. pneumoniae sérotypu 19A dostupnych v Pub-
MLST databdzi za obdobi 2018-2024

Figure 10. Genetic diversity of Czech (66 isolates) and global (128 isolates) S. pneumoniae serotype 19A isolates available in the
PubMLST database for the period 2018-2024
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DISKUSE

Od zacatku pandemie covidu-19 bylo pozorovano
snizeni vyskytu IPO v Evropé i jinde ve svété [6-8, 10,
32-35]. Tato skutec¢nost vedla k zalozeni iniciativy In-
vasive Respiratory Infections Surveillance (IRIS), kterd
si dala za cil monitorovat vyskyt IPO, invazivnich me-
ningokokovych onemocnéni a invazivnich hemofilo-
vych onemocnéni, jejichz spole¢nym jmenovatelem
je kapénkova cesta prenosu pficinného agens [36].
Ke srovnani byla pouzita data o vyskytu onemocnéni
vyvolanych Streptococcus agalactiae, ktery ma jiny me-
chanismus pfenosu. Ceska republika se do IRIS zapo-
jila od zac¢atku projektu a napomohla k podrobnému
monitorovani situace vyskytu IPO béhem pandemie
covidu-19 ve svété. Publikované zavéry IRIS vypovidaji
o vyznamném snizeni vyskytu IPO v Evropé i ve svétg,
na severni i jizni polokouli, za doby trvani pandemie
covidu-19 [36, 37]. Vyskyt onemocnéni vyvolanych
S. agalactiae se béhem pandemie v porovnani s pred-
pandemickymi roky 2018-2019 nezménil.

Mezi pficiny snizeného vyskytu IPO béhem pandemie
covidu-19 patfi i protiepidemicka opatreni, ktera méla
za cil zamezit pfenosu viru SARS-CoV-2 v populaci a téz
vedla k poklesu vyskytu dalich respiracnich virovych
onemocnéni vyvolanych naptiklad virem chfipky a re-
spira¢nim syncytialnim virem (RSV) [38]. Tato virova re-
spira¢ni onemocnéni casto predchazi respiracnim pneu-
mokokovym onemocnénim [39-41]. Bylo zjisténo, ze
snizeni vyskytu onemocnéni vyvolanych virem chfipky
a RSV souvisi s poklesem vyskytu pneumokokovych
onemocnéni, a to i pfi zachované proporci nosicstvi
S. pneumoniae v populaci [42]. Popsana situace vypo-
vida o tom, Ze k rozvoji pneumokokového onemocnéni
dochazi relativné kratce po infekci S. pneumoniae spise
nez pfi jeho dlouhodobém nosicstvi.

Po pandemii covidu-19 byl popsan narlst vyskytu
IPO na predpandemické hodnoty az zvyseni oproti
vyskytu IPO pred pandemii, a to pfedevsim v dospélé
populaci nad 40 let véku a téz u déti pod 15 let véku
[10, 11, 43-45].V CR doslo k vyznamnému nar(istu IPO,
kdy se incidence IPO zvysila oproti pfedpandemickym
hodnotam predevsim u déti 5-14 let a také u vsech vé-
kovych skupin dospélé populace.

Jako mozna pficina narlstu IPO na vyssi nez pred-
pandemické hodnoty je uvadén tzv. imunitni dluh
[46]. Imunitni systém béhem pandemie nebyl ve stan-
dardni mife exponovan opakovanému kontaktu s viry
a bakteriemi vcéetné S. pneumoniae a po zruseni pro-
tiepidemickych opatfeni mohlo vlivem netrénované
obranyschopnosti organismu snadnéji dojit k rozvoji
respira¢niho infek¢niho onemocnéni. Dale se uvadi, ze
béhem pandemie mohlo nastat naruseni probihajicich
vakcinacnich programi vcetné ockovani proti pneu-
mokokovym nakazam [47-49].

Béhem pandemie covidu-19 byl vyskyt sérotypl
S. pneumoniae ovlivnén rliznou mérou. Ve Slovinsku

v obdobi 2020-2022 oproti predpandemickému ob-
dobi poklesl podil sérotypt zahrnutych v pneumoko-
kové konjugované vakciné PCV10 ¢i PCV13 (1, 14, 9V,
7F, 4, 6A) a naopak narostl podil sérotypt nevakcinac-
nich (8, 22F, 11A, 6C, 23A, 15A) a téz sérotypu 3, ktery
je obsazen v PCV13 [34]. V Nizozemi byl za pandemie
covidu-19 popsan pokles vsech sérotypt bez ohledu
na jejich pfislusnost k vakcing, zaroven se zvysil podil
sérotypu 3, 19A a 6A a nevakcinacnich sérotypl oproti
predpandemickému obdobi [8].V obdobi po pandemii
pak byl popsdn vyznamny nardst vyskytu sérotypl 4,
14 a 12F v Belgii [11]. V Némecku zGstalo zastoupeni sé-
rotypl zahrnutych ve vakcindch PCV13, PCV15 a PCV20
mezi obdobimi pred pandemii, béhem ni a po pande-
mii stejné [44].V CR byl pokles ve vyskytu jednotlivych
sérotypu a jejich nasledny nardst vyskytu po pandemii
rdzné vyrazny, jednd se ale o malé pocty pfipadd, aby
bylo mozno stanovit statistickou vyznamnost. Podob-
né jako v Belgii byl v CR zaznamenéan po pandemii
nardst vyskytu sérotypl 4 a 14, které byly zahrnuty
jiz v PCV10, a navic sérotypl 15B, 23A a 9N, coz jsou
vie sérotypy nezahrnuté v PCV10 ¢i PCV13, pokles ve
vyskytu byl zaznamendn u sérotypl nezahrnutych do
PCV10 ¢i PCV13.

Vyskyt IPO vyvolaného sérotypem 3 prevazné stag-
nuje nebo narlsta v mnoha zemich i pres zavedené
vakcinacni strategie [50-57]. Plati to i pro CR, sérotyp
3 pred pandemii dominoval a v post-pandemickém
obdobi tomu neni jinak. Celogenomovou sekvenaci
byl v nasem souboru izolatd sérotypu 3 v obdobi pred,
béhem i po pandemii nejcastéji zjistén GPSC12, ktery je
globdlné se vyskytujicim GPSC a dle literatury je jeden
z nejcastéjsich GPSC a je spojen typicky se sérotypem 3
[58-61].V Danské studii byl popsan statisticky vyznam-
ny narust vyskytu sérotypu 3 GPSC12 a ST-180 mezi lety
2019 a 2023 [61]. Dle nasi studie i dle literatury izolaty
sérotypu 3 nejsou co do zjisténych GPSC tak variabilni,
jako izolaty sérotypu 19A [58].

V Belgii byl popsan v letech 2017-2018 vyrazny na-
rdst vyskytu sérotypu 19A GPSC4 ST-416 a GPSC146
ST-994, které byly zjistény i v naSem studovaném sou-
boru [62]. GPSC4 ST-416 a predevsim ST-199 domino-
valy v letech 2017-2018 v Irsku [63]. V nasem souboru
izolaty sérotypu 19A GPSC4 ST-146 dominovaly co do
vyskytu ve vsech zkoumanych obdobich a izolaty séro-
typu 19A GPSC146 ST-994 byly zjistény v kazdém roce
obdobi 2018-2024. Tyto dva ST byly u ceskych izolatd
sérotypu 19A popsany i v jiné ceské studii, ve které viak
dominoval vyskyt ST-199, ktery byl v aktualni studii tie-
ti nej¢etnéjsi [64]. V dalsi ¢eské studii zamérené na izo-
laty sérotypu 19A z roku 2014 rezistentni k penicilinu a/
nebo makrolidim byl ve zkoumaném souboru nejcas-
té&ji zjistén ST-416 [65].

Ve studii byl proveden cileny vybér izolatd k WGS,
predevsim od malych déti s IPO a od pacientl se za-
vaznym pribéhem onemocnéni. Nelze vyloucit, Ze po-
kud by byly WGS vysetfeni podrobeny vsechny izolaty
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sérotypll 3 a 19A, které ve zkoumaném obdobi zpUso-
bily IPO v CR, mohlo by byt zjisténo odliiné zastoupeni
jednotlivych GPSC a ST.V zahrani¢ni studii bylo proka-
zano, ze rlizné GPSC v ramci jednoho sérotypu mohou
vykazovat rliznou invazivitu [66].

ZAVER

Pandemie covidu-19 vyznamné zasadhla do epide-
miologické situace IPO, a to na narodni i celosvétové
urovni. Predklddand studie prokazuje zvyseny vy-
skyt IPO v CR v letech po pandemii, a to pfedevsim
nékterych ze sérotypu, které jsou zahrnuty v aktudl-
né doporucenych pneumokokovych konjugovanych
vakcindch. Ze zkoumanych sérotyp(l, u kterych byl
zaznamendn narlst vyskytu, je vétsina obsaZena
v PCV20 a PCV21. Pro détskou populaci jsou v CR do-
poru¢eny PCV13, PCV15 a PCV20. Vzhledem ke z;jis-
ténim této studie a také k sérotypovému pokryti
jednotlivych vakcin v poslednich letech by mély byt
upfednostnény vicevalentni PCV. Pro dospélé ve véku
65 let a starsi a pro rizikové skupiny je doporucena
PCV20 & PCV21, jejichz sérotypové pokryti je v CR
na dobré urovni, i kdyz je nizdi ve srovndni s jinymi
zemémi. Je nutné dal3i podrobné sledovéani vyskytu
IPO a analyza sérotypl a molekuldrnich charakteristik
S. pneumoniae, aby bylo mozné dale optimalné upra-
vovat vakcinaéni strategii v CR.
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Nemenstrualni forma syndromu toxického Soku -
onemocnéni registrovana v Narodni referencni
laboratori pro stafylokoky CEM SZU 1983-2025

Bily J.", Kmjecova H., Kseni¢ova J., Petras P.
Narodni referen¢ni laboratof pro stafylokoky, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Statni zdravotni Ustav, Praha

SOUHRN

Cil: Zjistit faktory virulence zodpovédné za vypuknuti syndromu toxického Soku u kmen( zaslanych z terénnich laboratofi celé
Ceské republiky v souvislosti s timto onemocnénim.

Metody: K prokazani produkce toxinu TSST-1 a stafylokokovych enterotoxint byla v prvnich letech pouzita metoda imunodifuze na mikro-
sklicku, pozdéji reverzni pasivni latexova aglutinace. V soucasnosti je ke zjisténi pfitomnosti gen(i toxind pouzivana metoda polymera-
zové fetézové reakce. Stejnou metodou byly zjistovany geny dalsich toxint kmen S. aureus: exfoliatint A, B a D, Pantonova-Valentinova
leukocidinu a gent mecA a mecG, které jsou zodpovédné za rezistenci k methicilinu/cefoxitinu a ostatnim betalaktamovym antibiotik(im.
Pomoci jednoduchého formulare byly ziskany informace, které potvrdily diagnézu syndrom toxického Soku (A48.3).

Vysledky: Za 42 let v rozmezi 1983-2025 byla potvrzena toxinogenita plivodce onemocnéni u 174 pfipadli nemenstrudlnich piipadt
syndromu toxické Soku. Toxin TSST-1 (samostatné, nebo v kombinaci s enterotoxinem) produkovalo 60 % sledovanych kmend. Pouze
na néktery typ enterotoxinl bylo pozitivnich 40 % kmena. Vétsina kmend byla k methicilinu citliva, kmen( pozitivnich na mecA gen
bylo sedm (4,0 %). Pouze u jednoho kmene byly zjistény geny pro Pantontv-Valentindv leukocidin. Nejcastéjsi variantou stafylokoko-
vé infekce, ze které se syndrom toxického Soku rozvinul, byla pyodermie. U dalsich pfipadi to byly infekce spojené s nemocnicni péci
a ranné pourazové infekce. Z celého souboru skoncilo onemocnéni imrtim u 38 pacientd, coz ¢ini vysokou smrtnost 21,8 %.

Zavér: Syndrom toxického Soku je zadvazné multiorganové stafylokokové onemocnéni, které maze ve vaznych pripadech koncit
umrtim. Vzhledem k pestrému spektru pfiznaku je uréeni klinické diagnézy nékdy obtizné. Je velice dilezité rozpoznani stafyloko-
kové toxinové etiologie a nasazeni v€asné adekvatni terapie.

KLICOVA SLOVA
syndrom toxického Soku - Staphylococcus aureus — TSST-1 - stafylokokovy enterotoxin

ABSTRACT

Bily J., Kmjecova H., Ksenicova J., Petras P.: Non-menstrual toxic shock syndrome - cases
reported to the National Reference Laboratory for Staphylococci, Centre for Epidemiology and
Microbiology, National Institute of Public Health, 1983-2025

Objective: To identify the virulence factors responsible for toxic shock syndrome in causative strains submitted by field laborato-
ries throughout the Czech Republic.

Methods: To detect the production of TSST-1 and staphylococcal enterotoxins, the micro-slide gel diffusion test was initially used
and later followed by reverse passive latex agglutination. Currently, the polymerase chain reaction is the preferred tool for the de-
tection of toxin genes as well as genes for other toxins of S. aureus strains: exfoliatins A, B, and D, Panton-Valentine leukocidin, and
the mecA and mecC genes responsible for resistance to methicillin/cefoxitin and other beta-lactam antibiotics. A simple form was
used to obtain information which confirmed the diagnosis of toxic shock syndrome (A48.3).

Results: Over a 42-year period from 1983 to 2025, the toxinogenicity of the causative agent was confirmed in 174 cases of non-menstrual
toxic shock syndrome. The TSST-1 toxin (either alone or in combination with enterotoxin) was produced by 60% of the strains studied.
Only 40% of the strains were positive for a specific type of enterotoxin. Most strains were methicillin-sensitive, and seven strains (4.0%)
were positive for the mecA gene. Genes for Panton-Valentine leukocidin were detected in a single strain. The most common type of staphylo-
coccal infection leading to toxic shock syndrome was pyoderma. Other cases were associated with hospital acquired and post-traumatic
wound infections. Of the entire cohort, the disease resulted in death of 38 patients, representing a high case fatality rate of 21.8%.
Conclusion: Toxic shock syndrome is a serious staphylococcal disease affecting multiple organs, which can be fatal in severe cases.
Given the wide range of symptoms, establishing a clinical diagnosis can sometimes be difficult. It is crucial to recognize the staphy-
lococcal toxin aetiology and initiate early appropriate treatment.

KEYWORDS
toxic shock syndrome - Staphylococcus aureus - TSST-1 - staphylococcal enterotoxin
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Syndrom toxického Soku je multisystémové one-
mocnéni, které vyvolavaji toxinogenni kmeny Staphy-
lococcus aureus produkujici toxin syndromu toxického
Soku (TSST-1), a/nebo néktery typ stafylokokového en-
terotoxinu (SE). Vzacné miize toto onemocnéni vyvolat
Streptococcus pyogenes s produkci pyrogennich toxinu.
Tyto exotoxiny, fazené do skupiny tzv. superantigend,
aktivuji imunitni systém piimou vazbou na receptory
T-lymfocytd, pficemz dochazi k nekontrolované akti-
vaci. To se projevi Sokovym stavem a multiorgdnovym
postizenim. Jedna se o velice zavazny stav, ktery mize
kondit az umrtim pacienta.

Hlavni klinické pfiznaky syndromu toxického Soku
jsou:

« vysoka teplota (= 38,9 °C);

+ kozni vyrazka (od petechii az po skarlatiniformni
exantém);

« rapidni snizeni krevniho tlaku (< 90 mm syst.);

« olupovani vrchnich vrstev epidermis, které se obje-
vuje asi 2 tydny po prvnich pfiznacich (nejc¢astéji na
ploskach prstd).

Kromé téchto byvaji pfitomny dalsi zdravotni posti-
zeni, jako gastrointestinalniho traktu, svalstva, sliznic,
ledvin, jater, krevniho obéhu i centralni nervové sou-
stavy (Case definition — CDC 2011 [1], update 2022
[2]).

Stafylokokovy syndrom toxického $oku (STS) existu-
je ve dvou formach. Prvni je menstrualni forma, kterd
je spojena s vaginalnim vyskytem toxinogennich kme-
nG Staphylococcus aureus, poruchami imunity a pouzi-
vanim vaginalnich tampénd. Druhd, nemenstrualni
forma, predstavuje komplikaci jiz probihajici stafylo-
kokové infekce (popaleniny, rany, ...). Vznika, kdyz se
toxigenni kmen S. aureus v lozisku namnozi a vypro-
dukuje dostate¢né mnozstvi toxinu, které pronikne
do krevniho obéhu. Klinické pfiznaky obou forem jsou
stejné, aviak u nemenstrudini formy byva pribéh za-
vaznéjsi.

Incidence je nizkd, obvykle se udévd 0,5 pfipa-
du/100 000 osob za rok [3]. Nicméné se jednd o one-
mocnéni s vaznym pribéhem, kdy je dulezité rychle
zjistit stafylokokovou etiologii a nasadit vhodnou an-
tibiotickou terapii. Urceni spravné diagnézy miize byt
nékdy obtizné kvali rdznym kombinacim ptiznaki
a onemocnéni mlze imitovat Uplné jinou infekci.

MATERIAL A METODY

Celkem 174 kmen S. aureus, izolovanych v souvis-
losti s nemenstrualni formou STS (NonMen-STS), bylo
zaslano ke zjisténi faktord virulence do Narodni refe-
rencni laboratofe pro stafylokoky Centra epidemio-
logie a mikrobiologie Statniho zdravotniho ustavu
(NRL/St) ze 13 krajt Ceské republiky veetné Prahy.
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Identifikaci kmenU S. aureus byla provadéna pomo-
ci screeningového testu na clumping-faktor (Pastorex
Staph Plus, BioRad) a detekci hyaluronidazy [4]. Gene-
ticky byl druh S. aureus potvrzen pfitomnosti genu nuc
kodujiciho produkci termostabilni nukledzy metodou
polymerazové fetézové reakce (PCR) [5]. Od roku 2011
byly stafylokokové kmeny identifikovany i metodou
hmotnostni spektrometrie MALDI-TOF.

Produkce toxinu TSST-1 a stafylokokovych ente-
rotoxind (SEA-SEE) byla v prvnich letech zjistovana
imunodifuznim testem podle Ouchterlonyho, pro-
vadénym v mikroméfitku na podloznich sklickach
(MSGDT = micro-slide-gel-diffussion-test) [6]. K detek-
ci byla pouzivana antiséra, kterd NRL/St ziskala v roce
1983 od prof. M. S. Bergdolla z Food Research Institutu
v Madisonu. (Ten nejdfive pojmenoval TSST-1 jako ente-
rotoxin F.) Jako pozitivni kontroly slouzily purifikované
toxiny, rovnéz od prof. M. S. Bergdolla. Citlivost tohoto
testu byla 0,3 pg toxinu v ml supernatantu. Za 15 let do
roku 1997 bylo vysetieno pres 7 000 kmenu S. aureus.

Druhou metodou, kterd byla ke zjisténi pozitivity
na TSST-1 a SE v NRL/St zavedena, byla reverzni pasiv-
ni latexova aglutinace (RPLA) [7]. Byly pouzivany sety
TST-RPLA a SET-RPLA (Denka Seiken, Japonsko), které
obsahuji latexové partikule senzibilizované monoklo-
nalnimi protilatkami proti TSST-1 a SEA-SED. Citlivost
tohoto testu je 1-2 ng/ml. V letech 1998-2016 bylo vy-
Setfeno pres 9 000 kmenl S. aureus.

V soucasnosti je pfitomnost genl kédujicich pfislus-
né faktory virulence zjistovana metodou Endpoint PCR
[8, 9]. Jedna o geny kédujici produkci toxinu syndromu
toxického soku TSST-1 a hlavni enterotoxiny (SEA-SED).
Pfi negativnim vysledku u téchto toxind, v pripadé
suspektni toxinové etiologie, je sledovana pfitomnost
genu jesté dalsich typl enterotoxin(: SEE, SEG, SEH, SEI,
SEK, SEL, SEM, SEP a like-enterotoxin” SE/J. Obdobné je
zjistovana i pfitomnost genl kédujicich Pantontv-Va-
lentindv leukocidin a exfoliatiny A, B a D [10, 11]. Stej-
nou metodou je sledovana pfitomnost mecA a nové
i mecC genu, které kéduji produkci alternativniho peni-
cilin-vazebného proteinu PBP 2a a jsou zodpovédné za
rezistenci k methicilinu/cefoxitinu a ostatnim betalak-
tamovym antibiotikim [12]. V letech 2017-2025 bylo
vysetreno pres 6 500 kmenU S. aureus.

VYSLEDKY

Za 42 let v obdobi 1983-2025 byla v NRL/St potvr-
zena toxinogenita puvodce onemocnéni u 174 pfipa-
di NonMen-STS. V prméru to ¢&ini 4 kmeny za rok. Za
stejné obdobi bylo potvrzeno 120 pfipadd menstrudl-
ni formy STS (Men-STS). V roce 2025 bylo v souvislosti
s NonMen-STS zaslano 6 toxigennich kment (a 5 dal-
Sich v souvislosti s menstrualni formou STS).

Umrtim skoné¢ilo onemocnéni u 38 pacient( (21,8 %).
Z téch bylo 16 muzl a 22 Zen v rozmezi stafi 1-95 rokd.
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Tabulka 1. Produkce toxinu u 174 kmena S. aureus jako pfi¢ina nemenstruélni formy STS v CR v letech 1983-2025
Table 1. Toxin production in 174 strains of S. aureus and causes of non-menstrual toxic shock syndrome in the Czech Republic in
1983-2025

Produk Pouze TSST-1 TSST-1 + enterotoxin (SE)

roaukce

i resT1 TSST-1+ | TSST-1+ | TSST-1+ | TSST-1+ | TSST-14+ | TSST-1+ | TSST-1+SEA
SEA SEC SED | SEAaSEB | SEAaSEC | SECaSED | aSEBaSEC

25 60 10 1 2 4 1 1

Celkem (%) 25 (14,4 %) 79 (45,4 %)

Produkce pouze enterotoxin (SE)
tonu | SEA | SEB | SEC | SED | SEH | SEA+SEC|SEB.+SEC|SEC+SED| SEG+SE
Pocty kment 7 20 25 9 1 1 1 1 5

Celkem (%) 70 (40,2 %)

hnisavé artritidy [l
ostatni diagnézy [Tl
'

pneumonie
infekce ORL |
inf. mocové a gynekologické |
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Obr. 1. Varianta stafylokokové infekce u 174 pfipad(i nemenstruélni formy STS, zaregistrovanych v NRL/St
od 1983 do konce roku 2025

Figure 1. Staphylococcal infection types in 174 non-menstrual TSS cases reported to NRL for Staphylococci
from 1983 to 31 December 2025

Rl = ranna infekce; cerné obdélniky = pocty umrti

Rl = wound infection; black rectangles = death counts

TSST-1

Nejcastéjsi variantou stafylokokové infekce byly pyo-
14%

dermie: 44 (25,3 %). Dale 30 (17,2 %) izolatli pochazelo
ze zhnisanych ran pooperacnich a 29 (16,7 %) kment bylo
ze zhnisanych ran pourazovych. Nejvy3si procento umrti jen SE
bylo u infekci krevniho fecisté: 11 ze 17 piipadu (obr. 1). 40%

Na obrazku 2 je prezentovano rozdéleni etiologic-
kych agens, kmen0 S. aureus, podle produkce toxind.
Nejcastéji se jednalo o producenty TSST-1 v kombi-
naci s enterotoxinem - obvykle typu A (79 kmen, tj.
45,4 %).TSST-1 toxin byl vylué¢né produkovan 25 kmeny
(14,4 %). Celkem 70 kmen (40,2 %) produkovalo pou-
ze néjaky typ enterotoxinu, nej¢astéji SEC a SEB (tab. 1).

Kmen pozitivni na toxin Pantonova-Valentinova leu-
kocidinu (PVL) byl prokdzan pouze u jednoho kmene
z ptipadu STS u 16leté divky, které zhnisala rana po
oholeni podpazi a nasledné se rozvinul STS. Kmen byl

TSST-1 +SE
46%

Obr. 2. Toxigenita u kmenu S. aureus ze 174 pfipadd nemen-
strualni formy STS v CR v letech 1983-2025
Figure 2. Toxigenicity in S. aureus strains from 174 non-men-

dal% pzs)zitivm na J—SS-H a SEC. o o 3 strual TSS cases in the Czech Republic, 1983-2025
Vétsina kmend byla k methicilinu citlivd, kmen( SE = typ enterotoxinu
mecA pozitivnich bylo sedm (4,0 %). SE = enterotoxin type
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U viech ptipadd STS zaregistrovanych v NRL pro sta-
fylokoky za celé obdobi 1983-2025 byly pomocijedno-
duchého formulafe ziskany informace, ze kterych bylo
mozné ovérit diagnézu A48.3 [2]. Distribuce pfipadi
NonMen-STS podle lokality nemocnic, z nichz byl kmen
a klinické informace zaslany, je velice nerovnomérna.
Nejvice kmena - etiologickych agens (1/3 z celého sou-
boru) bylo z Plzng, dale z Prahy a Ceskych Budé&jovic.

Ze 149 pripadl byly ziskany o prabéhu onemocnéni
podrobnéjsiinformace.V téch byl u 92 (61,7 %) pfipad
uveden tézky pribéh, 66 pacientl bylo prelozeno na
jednotku intenzivni péce a z nich 46 (30,9 %) na aneste-
ziologicko-resuscita¢ni oddéleni.

V souboru pacientd s NonMen-STS bylo 93 muza
(53,4 %) a 81 zen. Nejmladsi byli dva novorozenci a tfi
nékolikatydenni kojenci, nejstarsi byla 95leta zena. Dis-
tribuce podle vékovych skupin je uvedena v grafu na
obrazku 3.

V prezentovaném souboru onemocnéni byla vyso-
ka smrtnost: 38 pacientl (21,8 %), nejvétsi podil amr-
ti je logicky v nejstarsi vékové skupiné. Naproti tomu
véech 120 pfipad Men-STS, registrovanych v NRL/St
ve stejném obdobi, skoncilo uzdravou [13]. V fadé za-
hrani¢nich publikaci je prezentovéno, ze nemenstru-
alni pripady STS maiji oproti menstrualnim zavaznéjsi
pribéh véetné mnohem vyssi smrtnosti. Francouzsti
autofi [14] podrobné rozebiraji 34 pfipadd NonMen-
-STS, které byly registrovany francouzskym Narodnim
stafylokokovym referené¢nim centrem v Lyonu v letech
2003-2006. Z nich sedm pacientt (20,6 %) zemfelo po
velice rychlém pribéhu. Naproti tomu vsech 21 pacien-
tek s Men-STS preilo, shodné jako v nasich souborech.
Roli ur¢ité hraje, ze v souboru Men-STS jsou zdravé zeny
v mladsim véku, zatim u pacientl v nemenstrualnich
pfipadech je podstatné vétsi vékové rozmezi a stav je
zhorsen komorbiditami.

pocet pFipadu

3 n
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Nis
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6-10 11-20 21-30 31-40 41-50 51-60 61->
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Obr. 3. Distribuce 174 ptipadt nemenstrudiniho STS podle
vékovych skupin

Figure 3. Distribution of 174 non-menstrual TSS cases by age
group

cerné obdélniky = pocty umrti

black rectangles = death counts
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V souladu s francouzskou publikaci [14] je i zjisténi,
Ze u pfipadi NonMen-STS je mnohem vy33i procen-
to etiologickych agens, které byly pozitivni pouze na
néktery typ enterotoxinu: 40,2 %, oproti 8,3 % u Men-
-STS. Stejné informace je uz v jedné z prvnich publikaci
v roce 1986, kde jsou uvedeny jako agens pfipadtl STS
také kmeny pouze s produkci enterotoxint [15]. Je za-
jimavosti, Ze na prvni zaznamenany pfipad STS, kdy
v unoru 1983 zhnisala 30letému muzi rdna po operaci
kyly a stav se zkomplikoval STS, byl zafazen az doda-
tecné. Plvodcem byl S. aureus ,pouze” s produkci SEC.

Prvnim pfipadem, rovnéz z roku 1983, kdy byl v NRL/St
prokazan u NonMen-STS jako plvodce kmen s produk-
ci TSST-1 (a SEA) byla pooperacni infekce 10leté divky.
Po katetrizaci ureteru dostala pyelonefritidu, z které
progredoval STS. B&hem dvou dnii doslo ke zhoreni
stavu a treti den po operaci divka umira za zhrouceni
vnitiniho prostiedi i obéhu. Infekce spojené s nemoc-
ni¢ni péci jsou bohuzel na druhém misté z plvodnich
variant stafylokokovych onemocnéni zkomplikovanych
priibéhem STS. Dal3im ptipadem byl i velice rychly pra-
bé&h STS u zhnisané opera¢ni rany v tfisle po operaci
varixd u 35leté zeny. Etiologickym agens byl S. aureus
s produkci TSST-1. Pres intenzivni péci, véetné pobytu
na ARO, po 5 dnech od operace zemfela.

Vyjime¢nym kmenem S. aureus s produkci SEH bylo
zplsobeno onemocnéni 65leté zeny. Zprvu se jednalo
o purulentni meningitidu (toxinogenni kmen S. aureus
byl izolovan z likvoru i nosu), kterou zkomplikoval STS.
Po nékolika dnech pobytu na oddéleni ARO pacientka
zemfela.V poslednim roce byly v NRL/St zaregistrovany
i 4 pripady, kdy byl etiologickym agens kmen pozitivni
na kombinaci enterotoxint SEG + SEI. | tyto neobvyklé
typy jsou v literatufe uvadény jako plivodci onemocné-
ni véetné STS [16].

V 11 pfipadech byla jako pGvodni diagnéza udavéana
otorinolaryngologicka infekce, ¢asto jako ,stafylokoko-
va angina“ Zajimava byla dvé onemocnéni, kdy byla po
operaci nosu indikovana nosni tamponada.

U 30letého muze byla provedena septoplastika a mu-
kotomie. Druhy pooperacni den vystoupila teplota pres
39°C. Nasledné doslo k atace prijm0 a zvraceni a vyse-
vu scarlatinoformniho exantému. Po infektologickém
konzilidrnim vysetteni, kdy bylo vysloveno podezieni
na STS, byl nemocny pielozen na infekéni kliniku. STS
odpovidal i zanétlivy laboratorni obraz s alteraci trans-
amindz. Ve vytéru nosu byl izolovan kmen S. aureus,
u kterého byla v nasi laboratofi potvrzena produkce
enterotoxinu C. Po celkové |1é¢bé byl pacient v celkové
dobrém stavu propustén do domaci lIécby po 7 dnech
pobytu na infekéni klinice.

Druhy pfipad se tykal 18letého mladika, u kterého
kratce po operaci nosniho septa doslo k septickému
stavu, hypotenzi, vysevu exantému dominantné na DK,
prijmu a dalsich abnormalit udavanych u STS (hype-
remie sliznic, renalni problémy, zvysené jaterni testy,
snizeni poctu krevnich desticek, cefalea). Také u tohoto
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pacienta byly pouzity nosnitampony. Z vytéru nosu byl
izolovan S. aureus, u kterého jsme prokazali produkci
TSST-1. Dodatec¢né (2 tydny po operaci) doslo i k olu-
povani kiize na prstech rukou. Z 11 ptipadd plvodni
infekce ORL vsichni pacienti prezili.

Ve svétové literatufe je fada podobnych pfipadl po-
psana, pravé ORL operace patfi v incidenci STS k nej-
rizikovéjsim [17]. V ceské literatufe bylo publikovédno
v Casopise Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie
v roce 2015 [18] souhrnné sdéleni popisujici epidemio-
logii, patogenezi, klinicky obraz, klinickou diagnostiku
a terapii tohoto onemocnéni. V ¢lanku jsou prezento-
véany 3 kazuistiky, kdy u dvou se STS rozvinul po operaci
nosu.

Podle variant plvodni stafylokokové infekce byla
v NRL/St zaznamendn nejvy3si smrtnost u infekci krev-
niho fecisté, kdy ze 17 pacientll zemrelo 11. Naproti
tomu viech 16 pacientd, kdy STS zkomplikoval zhnisa-
nou popaleninu, prezilo [19].

ZAVER

Syndrom toxického 3oku je zadvazné multiorganové
stafylokokové onemocnéni, které muize ve vaznych
pfipadech koncit umrtim. Na rozdil od menstruélnich
pfipadd STS, kdy viech nami zaregistrovanych 120 pa-
cientek prezilo, skoncilo ze 174 pfipadli nemenstrualni-
ho STS 38 letalné (smrtnost 21,8 %). Vzhledem k pestré-
mu spektru pfiznakd je urceni klinické diagnézy nékdy
obtizné. Je velice potfebné rozpoznani stafylokokové
toxinové etiologie a nasazeni adekvatni terapie. V NRL
pro stafylokoky CEM SZU v Praze jsme pii optimalnich
podminkéch schopni zjistit a nahlésit toxigenitu TSST-1
a stafylokokovych enterotoxind do 4 hodin po dodani
kmene na krevnim agaru.
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ABSTRACT

Objective: HIV related stigma in healthcare remains one of the biggest obstacles to ending HIV/AIDS epidemy. The aim of the
study was to investigate knowledge in HIV prevention/control, behaviours, and discrimination towards people living with HIV
(PLWH) among health-care providers in Slovakia.

Methods: Slovakia adapted the 2023 ECDC/EACS survey - originally implemented in 54 countries- between 15 September and 5
December 2023. Data were collected via an online anonymous questionnaire and analysed by Chi-square for homogeneity and by
Fisher-Freeman-Halton Exact Test.

Results: Out of 177 respondents 83.1% were females and 16.9% males. The average age was 43.2 years. The majority were physi-
cians (55.9%) followed by other clinicians (23.7%). A substantial proportion of participants were not aware of having treated any
people living with HIV (PLWH) within the past 12 months (72.3%). Most respondents had received training in patients’ informed
consent, privacy, and confidentiality (63.3%). Significantly fewer had been trained in equity, diversity, and inclusion (10.2%), infec-
tion control (19.8%), HIV stigma and discrimination (9.6%), or post-exposure prophylaxis (PEP) (9.6%). Only 9.6% of respondents
had correct knowledge about all three topics: undetectable equals untransmittable (U=U), pre-exposure prophylaxis (PrEP) and
PEP; 18.1% had correct knowledge about two of them, 36.7% about one, and 35.6% were not familiar with any. Knowledge about
U=U, PrEP, and PEP was significantly associated with the number of PLWH respondents who had interacted with at work in the past
12 months, but showed no significant association with years of healthcare experience or participation in relevant trainings. Fear
of occupational transmission did not differ between clinical and non-clinical staff. A notable proportion of respondents (25.4%)
expressed a preference to avoid providing care to people who inject drugs, followed by sex workers (12.4%), transgender individu-
als (7.3%), and men who have sex with men (5.7%). Completing training in all topics did not have a significant impact on concerns
about the care and treatment of PLWH.

Conclusion: The findings provide an important insight into the scope and forms of HIV-related stigma in healthcare facilities in
Slovakia, which should be gradually overcome by raising the visibility of PLWH, a deeper understanding of their problems and their
acceptance. Therefore, close cooperation between healthcare workers, lay public, media and non-governmental and for shaping
targeted organizations is necessary for reducing fear and prejudice against to PLWH measures and policies to reduce stigma and
improve care for PLWH.

KEYWORDS
HIV - knowledge - attitudes - stigma — healthcare - Slovakia

SUHRN
Valkovic¢ova Stanekova D., Wimmerova S., Habekova M.: Znalosti a postoje k HIV v zdravotnictve na
Slovensku

Ciel: Stigma suvisiaca s HIV v zdravotnictve zostava jednou z najvacsich prekdzok ukoncenia epidémie HIV/AIDS. Cielom studie
bolo preskiimat znalosti o prevencii/kontrole HIV, spravani a diskrimindcii voci ludom zijucim s HIV (PLWH) u poskytovatelov zdra-
votnej starostlivosti na Slovensku.

Metady: Slovensko sa zucastnilo prieskumu ECDC/EACS - p6vodne realizovanom v 54 krajinach — v obdobi od 15. septembra do
5. decembra 2023. Udaje boli zozbierané prostrednictvom online anonymného dotaznika a analyzované pomocou Chi-kvadrat
testom homogenity a Fisher-Freeman-Halton exaktnym testom.

Vysledky: Zo 177 respondentov bolo 83,1 % Zien a 16,9 % muzov. Priemerny vek bol 43,2 roka. Vac¢sina boli lekari (55,9 %), nasle-
dovani inymi klinickymi pracovnikmi (23,7 %). Vyznamna cast Ucastnikov si nebola vedoma toho, Ze v poslednych 12 mesiacoch
liecila ludi Zijucich s HIV (PLWH) (72.3 %). Vacsina respondentov absolvovala 3kolenie v oblasti informovaného suhlasu pacientov,
sukromia a doévernosti (63,3 %). Vyrazne menej respondentov bolo vyskolenych v oblasti rovnosti, diverzity a inkluzie (10,2 %),
kontroly infekcii (19,8 %), stigmy a diskriminacie HIV (9,6 %) alebo postexpozi¢nej profylaxie (PEP) (9,6 %). Iba 9,6 % respondentov
malo spravne vedomosti o vietkych troch témach: nedetekovatelné rovna sa neprenosné (U = U), preexpozi¢na profylaxia (PrEP)
a PEP; 18,1 % malo spravne vedomosti o dvoch z nich, 36,7 % o jednom a 35,6 % o Ziadnej z nich. Znalosti o U = U, PrEP a PEP
boli vyznamne spojené s poctom ludi Zijucich s HIV, s ktorymi respondenti interagovali v praci za poslednych 12 mesiacov, ale
nepreukazali Ziadnu vyznamnu suvislost s rokmi skusenosti v zdravotnej starostlivosti alebo s ucastou na relevantnych skoleniach.
Strach z prenosu z povolania sa neliSil medzi klinickym a neklinickym personalom. Vyznamny podiel respondentov (25,4 %) vyjad-
ril preferenciu vyhnut sa poskytovaniu starostlivosti ludom, ktori si injek¢ne uzivaju drogy, ludom poskytujicim sexualne sluzby
(12,4 %), transrodovym osobam (7,3 %) a muzom, ktori maju sex s muzmi (5,7 %). Absolvovanie skoleni vo vsetkych témach nemalo
vyznamny vplyv na obavy tykajuce sa starostlivosti a liecby fudi Zijucich s HIV.
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Zaver: Zistenia poskytuju dolezité poznatky o rozsahu a formdch stigmy suvisiacej s HIV v zdravotnickych zariadeniach na Sloven-
sku, ktoru by bolo potrebné postupne prekonat zviditelfiovanim ludi Zijucich s HIV, prehibenim pochopenia ich problémov a ich
akceptovanim. Uzka spolupraca medzi zdravotnickymi pracovnikmi, sirokou verejnostou, médiami a mimovladnymi organizaciami
je preto nevyhnutna na znizenie strachu a predsudkov voci fudom Zijucim s HIV a na formovanie cielenych opatreni a politik na

znizenie stigmy a zlepsenie starostlivosti o ludi Zijucich s HIV.

KLUCOVE SLOVA

HIV - vedomosti — postoje — stigma — zdravotna starostlivost — Slovensko

Epidemiol Mikrobiol Imunol, 2026; 75(2): 71-78
https//doi.org/10.61568/emi/11-6717/20260323/143210

INTRODUCTION

HIV related stigma in healthcare remains one of the
biggest obstacles to ending AIDS epidemic. Stigma is
defined as a discrediting social difference that results in
de valuation or a‘spoiled social identity” It occurs in so-
cial interactions and is reproduced by existing social in-
equalities and the exercise of power [1]. Stigma is a well
documented barrier to good health, driving delayed
care-seeking, avoidance of clinics, and poor medica-
tion adherence, all of which diminish the impact of HIV
prevention and treatment programs. To intervene ef-
fectively, it is important must understand when, where,
and why stigma appears inside healthcare. Recogniz-
ing this, UNAIDS has set a clear benchmark: by 2030,
fewer than 10 percent of people living with HIV (PLWH)
should encounter stigma in any health facility [2].

Since the beginning of the HIV epidemic, Slovakia
has been one of the EU Member States with the low-
est incidence in Europe. However, in the last decade,
there was observed an upward trend in the incidence
of new cases and the number of PLWH is also rapidly
increasing. In Slovakia from 1985 to 31. 12. 2024, a to-
tal of 1 585 HIV cases were registered, from them 1302
were Slovak citizens (1173 men and 129 women). In
2023, a total of 92 new cases of HIV infection were new-
ly diagnosed in Slovakia (from them 72 among Slovak
citizens), which represents an incidence of 1.7 cases
per 100,000 inhabitants. Since the beginning of the HIV
epidemic in Slovakia in 1985, transmission of the in-
fection has dominated in men who have sex with men
(MSM) [3]. The first non-governmental organization
(NGO) “HIV/AIDS Slovakia” founded by PLWH for pa-
tients was registered in Slovakia only in February 2023.

In Slovakia, HIV testing is provided by public health
authorities, general practitioners (GPs), STI clinics, and
some NGOs. All reactive HIV results must be confirmed
at the National Reference Centre for HIV/AIDS Slovak
Medical University in Bratislava (NRC). Once a diagnosis
is confirmed, patients are referred to one of five spe-
cialized HIV/AIDS centers located in infectious disease
clinics. While receiving regular care from HIV specialists,
PLWH also maintain contact with GPs and other health-

care professionals for unrelated health issues. HIV care
in Slovakia is covered under mandatory health insu-
rance; however, even uninsured individuals are entitled
to HIV care and antiretroviral treatment by law. Further-
more, healthcare professionals cannot legally refuse
care based on a person’s HIV status. After learning their
HIV status, PLWH are required to sign an informed con-
sent form confirming that they understand their dia-
gnosis and agree not to transmit the virus to others.
They are also required to inform their sexual partners
and healthcare professionals about their HIV status. In
case of threat or spread of infection, individuals may be
subject to prosecution. Unfortunately, Slovakia’s Crimi-
nal Code does not reflect current scientific understand-
ing, particularly the principle of undetectable equals
untransmittable (U = U). As a result, HIV continues to be
stigmatized in both personal and healthcare contexts.
In Slovakia, as in other countries, understanding
HIV-related stigma in healthcare requires insight from
all individuals working within the health sector, includ-
ing both clinical and non-clinical staff. Slovakia current-
ly has no nationwide data on how healthcare workers
perceive and treat PLWH, even though late diagnosis is
common, and fear of stigma is frequently cited as a rea-
son for postponing healthcare-seeking. To address the
lack of data on stigma in healthcare, Slovakia adapted
the 2023 ECDC/EACS survey - originally implement-
ed in 54 countries to assess knowledge, attitudes, and
practices —specifically to reflect its national context [4].

METHODS

This cross-sectional survey, targeting all professio-
nals working in healthcare in Slovakia; (both clinical and
non-clinical), was conducted between 15 September
and 5 December 2023. Participation was voluntary and
based on a non-probability, self-selected sampling ap-
proach. A link to the online version of the Slovak ver-
sion of the ECDC/EACS questionnaire was distributed
to health care workers through the Slovak Medical
Society (SLS) and the Slovak Chamber of Other Health
Workers (SKIZP). Participation in online survey allowed
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Table 1. Characteristics of the survey participants (N = 177)

Characteristic “ %

Gender
Female 147 83.1
Male 30 16.9
Age
Mean age (years) 43.2 (SD=13.98)
Aged 18-44 98 55.4
Professional role
Physicians 99 55,9
Other clinical staff (e.g., nurses) 42 23.7
Other roles 36 20.3
Healthcare workplace
Community centre 3 1.7
Dental clinic 3 1.7
Hospital 71 40.1
Other clinic, medical office or health centre 78 441
Primary care centre/GP clinic 21 11.9
Work in HIV-specialized department
Currently 7 4.0
Within last 5 years but not currently 5 2.8
More than 5 years ago 4 23
Never 159 89.8
Not applicable 2 1.1
PLWH treated in past 12 months
None (not aware) + dont know 128 723
Less than 5 40 226
Between 5 and 20 6 34
More than 20 but less than 50 1 0,6
More than 100 2 1.1
Doctor

Other clinical

Other non-clinical

Nurse

Student/intern

Fellow

Dental professional

Management

Administration (including receptionist)

Not applicable

9% 0,0

Figure 1. Professional role of responders
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to assess the level of knowledge in HIV prevention/
control, behaviors, and discrimination towards PLWH
among health-care workers (HCWSs). Answers from
Slovak respondents were collected anonymously and
analysed using the Chi-square test for homogenity and
by Fisher-Freeman-Halton Exact Test, as well as descrip-
tive statistics, to compare responses based on health-
care-related characteristics.

RESULTS

Demographic characteristics

A total of 177 healthcare professionals participated
in the survey. The primary characteristics of the sur-
veyed cohort (N = 177) are summarized in Table 1. Most
of respondents were females (83.1%), less men (16.9%).
Average age of participants (43.2) did not differ be-
tween genders. They performed a variety of healthcare
roles (Figure 1), although the majority were physicians
(55.9%) other clinicians, e.g. nurses (23.7%) (Table 1,
Figure 1). Most respondents were working in other cli-
nics, medical offices or health centres (40.1%) and hos-
pitals ( 40.1%), while less were primarily working in HIV
specialized department (2.8%) and infection disease
departments (1.7%). Most were not aware of having
treated any PLWH within the past 12 months (72.3%)
or the number of patients treated was less than five
(22.6%). Only 1.1% had treated more than 100 PLWH
during the past year (Table 1).

HIV training and knowledge

Participants reported whether they had received train-
ing in key areas related to HIV and stigma prevention.
The majority received training in informed consent, pri-
vacy, and confidentiality (63.3%), while fewer had train-
ing in infection control (19.8%), equity, diversity, and
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20
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Figure 2. Proportion of respondents with correct knowledge of HIV prevention and transmission by number of PLWH they have

interacted with at work within the past 12 months

inclusion (10.2%), HIV stigma and discrimination (9.6%),
and post-exposure prophylaxis (PEP) (9.6%). Clinical staff
received training in all areas slightly less frequently than
others, with a significant difference found only in equity,
diversity, and inclusion (p = 0.033). Gender differences
were minimal, except that men were significantly less
likely than women to have received training on informed
consent, privacy, and confidentiality (p = 0.038). Receiv-
ing training in all these areas did not significantly affect
respondents’ concerns regarding the care and treatment
of PLWH.

Knowledge was assessed using agreement with
three key statements: 42.9% correctly agreed with
U = U, 37.9% with the effectiveness of PEP, 20.9% with
the preventive use of PrEP (pre-exposure prophylaxis).
Only 9.6% of respondents correctly answered all three
questions; 18.1% answered two correctly, 36.7% one
correctly, and 35.6% answered none correctly. Know-
ledge levels did not significantly differ by gender,
workplace setting, years of healthcare experience, or
current professional role. However, men demonstrated
significantly higher knowledge about PrEP than wo-
men (p < 0.001). Participation in infection control/PEP
training did not significantly improve PEP knowledge or
reduce concern about occupational HIV exposure. No-
tably, respondents who had interacted with more PLWH
in the past 12 months had significantly higher knowl-
edge about U= U, PrEP, and PEP (p < 0.176 for U=U, PrEP,
p < 0.001, PEP < 0.001) (Figure 2).

Attitudes and behaviors toward PLWH

More than half of respondents (59.0%) expressed
concern when dressing the wounds of PLWH, with
18.6% reporting being “very worried.” Similarly, 52.6%
expressed concern when drawing blood, including
9.0% who were “very worried”” Levels of concern did
not significantly differ between clinical and non-clini-
cal staff, and neither previous training nor knowledge
about HIV was associated with reduced fear of occupa-
tional exposure (Figure 3).

In total, 7.9% of participants reported avoiding physi-
cal contact with PLWH, 26.0% used double gloves, and
47.5% wore gloves during all patient interactions. An
additional 26.0% reported using special infection-con-
trol measures specifically with PLWH. Dentists were
significantly more likely to use all these precautions
compared to other professionals (p < 0.001). Partici-
pants with greater knowledge of PrEP and PEP were
less concerned about physical contact (p < 0.001) and
less likely to use double gloves (p =0.017 and p = 0.01,
respectively).

A total of 25.4% of respondents reported a prefe-
rence to avoid providing care to people who inject
drugs (PWID), followed by lower proportions for sex
workers (SW) (12.4%), transgenders (TG) (7.3%), and
MSM (5.7%). This preference was most pronounced in
dental clinics, where 66.7% of respondents reported
unwillingness to care for PWID (Figure 4). No significant
differences were observed based on gender. However,
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respondents with training in equity, diversity, and in-
clusion were significantly more willing to provide care
to MSM and PWID (p < 0.001), but less willing to care
for SWand TG (p = 0.002). Infection control training was
associated with a lower willingness to provide care for
TG (p=0.011).

Took the temperature

Touched the clothing ss

Drew blood

Dressed the wounds

% 0 20
B Not worried ™ A little worried

Worried

PUVODNI PRACE

Over the past 12 months, 29.9% of respondents ob-
served discriminatory remarks toward PLWH in health-
care settings, with fewer reporting unwillingness to
care (16.4%), lower quality of care (12.4%), or disclo-
sure of HIV status without consent (8.5%). Additionally,
26.6% believed HIV is acquired through irresponsible

40 60 80 100

Very worried Not applicable

Figure 3. Proportion of respondents by level of concern when providing care to people living with HIV

%
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100 11 1,1
80
57,7
60 81,9
40
15,8
20
25,4 11,3
0 57
IVDU MSM

agree/strongly agree

1,7 1,1
74,6 77,5
1.2 14,1
12,4 7,3
csw TRANS

neither agree/nor disagree

disagree/strongly disagree M not applicable

Figure 4. Proportion of respondents preferring not to provide care or services to various groups of people
Abbreviations: IVDU - intravenous drug users, MSM — men who have sex with men, CSW - commercial sex workers, TRANS - transgenders
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behaviour, 20.9% associated it with excessive sexual
partners, and 6.2% believed that PLWH do not care if
they transmit HIV. Among the more positive findings
of the study, 53.7% of respondents affirmed that PLWH
have the right to a fulfilling sexual life, while 56.5% sup-
ported the right of women living with HIV to have chil-
dren. Importantly, only 3.4% of participants perceived
HIV infection as a punishment for immoral behavior,
and a mere 0.6% expressed the view that PLWH should
feel ashamed.

DISCUSSION

Slovakia has one of the lowest HIV incidence rates
in the EU but a growing prevalence. As a result, many
HCWs in Slovakia rarely encounter PLWH in clinical
practice. In our study, although most participants were
doctors (55.9%) or other clinical staff (23.7%), 72.3%
were not aware of having treated any PLWH in the past
12 months, and those who did mostly treated fewer
than five patients (22.6%).

Like the ECDC/EACS survey [4], the most received
training among participants was on informed consent,
privacy, and confidentiality (65% vs. 63.3%). In contrast,
other key topics — such as infection control including
PEP (19% vs. 38%), equity and inclusion (14% vs. 35%),
and HIV stigma (8.5% vs. 27%) were much less repre-
sented in Slovakia [4]. Clinicians had received less train-
ing, suggesting that these topics receive insufficient
attention in medical education.

Knowledge levels on key prevention concepts — U=U,
PEP, and PrEP - were also lower in Slovakia (42.9%,
37.9%, and 20.9%) than both the European average
(61%, 56%, and 41%) [5] and Eastern Europe overall
(49%, 45%, and 31%) [4]. HIV care providers should
generally inform their patients about U=U as part of
routine HIV care. Communicating the benefits and risks
of treatment is fundamental to patient decision-mak-
ing, and this benefit of HIV treatment should be no ex-
ception [6]. While the ECDC/EACS survey [4] identified
predictors of higher knowledge (being male, younger,
a medical doctor, or experienced in HIV care), in our
study, knowledge did not significantly vary by gender,
role, facility type, or years of experience. Just men ex-
hibited significantly greater knowledge regarding PrEP
compared to women. However, knowledge improved
significantly with the number of PLWH treated in the
past year. This suggests that the low knowledge levels
in Slovakia are likely linked to limited exposure to HIV
care and a lack of related training.

Over half of the respondents expressed concern
when providing certain types of care to PLWH, such as
dressing wounds or drawing blood. Similarily, in the
study in Oman routine tasks, such as dressing wounds,
drawing blood and touching clothes, were a cause of
concern for 24-52% of HCWs [7]. In our study there was

no significant difference between clinical and non-cli-
nical staff, however, dentists reported using precau-
tionary measures more often — though only three den-
tists participated, so this finding should be interpreted
cautiously. Similarly, another study in the HIV commu-
nity in Slovakia revealed that 31.6% of PLWH who expe-
rienced stigmatization were primarily rejected by den-
tists and other medical professionals [8]. Czech study,
41% of the respondents had been refused dental care
at some point in the past because of their HIV-positive
status [9]. A Dutch study found similar trends: HCWs
with limited experience reported fear of occupational
HIV infection and often took unnecessary precautions
[10]. In our study, participation in training did not re-
duce concerns, but better knowledge of PrEP and PEP
was linked to lower fear of physical contact and less fre-
quent use of double gloves. This highlights the role of
education in reducing stigma and improving infection
control practices.

Among key populations, PWID were the group HCWs
most often preferred not to treat. Some trainings had
a significant effect — positive or negative - on attitudes
toward volnurable groups, including MSM, SW, TG and
PWID. However, due to small sample sizes, it was not
possible to determine specific reasons for these prefe-
rences, and these results require further research.
These findings indicate persistent stigma and societal
bias in Slovakia toward marginalised groups such as
LGBT (lesbian, gay, bisexual, and transgender) indivi-
duals [11]. Biases in care preferences risk undermining
equitable healthcare. Key populations that have higher
HIV prevalence, such as MSM, PWID, TG and SW, expe-
rience additional stigma and discrimination based on
their behaviour and identities. This contributes to the
concentrated HIV epidemics seen in these populations
in many CEE countries [12]. In our study no significant
differences were observed based on gender in prefe-
rences and attitudes toward providing care for key po-
pulations. In Dutch study younger age, male gender,
and surgical specialties were linked to higher stigma;
training on stigma was associated with lower stigma
[13]. As suggested in the literature, addressing stigma re-
quires more than medical knowledge - it demands edu-
cation that explicitly addresses discrimination and bias.

Additionally, stigma and low awareness also affect
HIV testing uptake. As noted by Schweitzer et al. 2023
[12], stigma and intersectional discrimination in Cen-
tral and Eastern Europe reduce engagement with test-
ing and care services. The authors emphasize the need
for evidence-based strategies to tackle stigma, which
could improve not only the lives of PLWH, but also re-
duce HIV transmission and address growing epidemics
in the region.

HIV-related stigma in healthcare is a well-document-
ed barrier to care. In our study, 12.4-29.9% of respon-
dents had observed stigmatising behaviour in their
workplaces in the past year. This aligns with findings
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from a Czech study, where total of 27% of the respon-
dents admitted having been denied or suspended
health care, 44% reported inappropriate comments
from healthcare workers, and 32% of the respon-
dents avoided visiting the healthcare facility [8]. In
a multi-country study, 17% of PLWH reported discrimi-
nation from HCWs, especially dentists, general practi-
tioners, and gynecologists [14]. A review of literature
from 2012-2023 confirmed that stigma negatively af-
fects antiretroviral therapy (ART) adherence, retention
in care, and virologic suppression, especially among
young people [15].

Our study also found that stigmatising beliefs persist.
Over 25% of respondents believed HIV is a result of irre-
sponsible behaviour, and over 50% agreed that people
with detectable viral loads should avoid sexual activity.
Such views can influence the quality of care and advice
provided. On the positive side, over half agreed that
PLWH have the right to fulfilling sexual lives and that
women with HIV should be allowed to have children.
These views likely reflect awareness of effective pre-
vention of vertical transmission, as according to infor-
mation from the NRC, no HIV-positive child has been
born in Slovakia to date.

Overall, although the sample of respondents we
monitored represents only a small part of the number
of people working in healthcare in Slovakia in 2023,
our findings indicate the urgent need to improve
HIV-related education in Slovakia, not only in clinical
knowledge but also in addressing stigma and discrimi-
nation. Training programmes should be expanded to
include all health professions and focus on equitable,
compassionate care for all, especially key populations.
Efforts should be made through inter-sectoral colla-
boration to ensure that all existing UNAIDS recommen-
dations to combat stigma against people living with
HIV in the country are adopted and implemented [16].
Ending HIV-related stigma and discrimination requires
a multi-faceted approach involving individual actions,
community engagement, and policy changes. It in-
volves challenging negative attitudes, promoting edu-
cation, and ensuring access to rights and services for
PLWH [17].

CONCLUSION

Although the study sample does not represent the
entire healthcare sector, the findings suggest that im-
proving education about HIV alone is not sufficient to
reduce prejudice and stigma in healthcare settings in
Slovakia. Stigma-reduction training should be more in-
cluded in ongoing education for HCWs. An anonymous
hotline or website could help patients and staff report
discrimination safely. Involvement of patient organiza-
tions in education is important for raising the visibility
of PLWH, a deeper understanding of their problems
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and their acceptance. Therefore, close cooperation be-
tween HCWs, lay public, media and NGOs is necessary
for reducing fear and prejudice against to PLWH and
other vulnerable groups in Slovakia and for shaping
targeted measures and policies to reduce stigma and
improve care for PLWH.
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Faktory ovliviujici vyskyt druhovych komplexu
Klebsiella pneumoniae a Klebsiella oxytoca ve vyvijejici
se stfevni mikrobioté

Horvathova K., Modrackova N.“, Vinkler J.", Splichal 1.2, Splichalova A.”2, Vlkova E.”",
Neuzil Bunesova V."”"

'Katedra mikrobiologie, vyZivy a dietetiky, Fakulta agrobiologie, potravinovych a pfirodnich zdroj(i, Ceska zemédélska univerzita
v Praze
?Laboratof gnotobiologie, Mikrobiologicky ustav AV CR, v.v.i., Novy Hradek

SOUHRN

Bakterie rodu Klebsiella, zejména druhy sdruzené v druhovych komplexech Klebsiella pneumoniae a Klebsiella oxytoca, predstavuji
bézné komenzaly stfevni mikrobioty novorozenct a kojenct. Za urcitych podminek vsak mohou vykazovat patogenni charakter
a vyvoldvat zadvazné nozokomidlni infekce, zejména u predcasné narozenych a imunitné oslabenych déti. Kolonizace Klebsiella spp.
je ovliviovana fadou perinatalnich a postnatalnich faktord. Hrozbu téchto oportunné patogennich kmend umocriuje jejich schop-
nost ziskavat multirezistenci vici antibiotikim, coz komplikuje Ié¢bu infekci a zvysuje riziko nepfiznivych klinickych vysledkd.
Tento prehled se zaméfuje na analyzu podminek a faktord, které ovliviuji vyskyt bakterii rodu Klebsiella ve vyvijejici se novo-
rozenecké a kojenecké stievni mikrobioté a jejich roli v rozvoji nozokomiélnich infekci. Zvlastni pozornost je vénovana druhtim
sdruzenym v komplexech K. pneumoniae a K. oxytoca, které zahrnuji nejvyznamnéjsi klinické oportunné patogenni kmeny tohoto
rodu v dané vékové skupiné. Déle je v pfehledu diskutovan potencidl vyuziti experimentdlnich zvifecich modell pfi studiu jejich
patogeneze.

KLICOVA SLOVA
stfevni mikrobiota — novorozenci - Klebsiella spp. - nozokomialni infekce — antibioticka rezistence - zviteci modely

ABSTRACT

Horvathova K., Modrackova N., Vinkler J., Splichal L., Splichalova A., Vlkova E., Neuzil Bunesova V.:
Factors influencing the presence of Klebsiella pneumoniae and Klebsiella oxytoca species complexes
in the developing gut microbiota

Bacteria of the genus Klebsiella, particularly members of the Klebsiella pneumoniae and Klebsiella oxytoca species complexes, are
common commensals of the intestinal microbiota in neonates and infants. Under certain conditions, they may exhibit pathoge-
nic behaviour and cause severe nosocomial infections, especially in preterm and immunocompromised children. Colonization by
Klebsiella spp. is influenced by a range of perinatal and postnatal factors. The clinical significance of these opportunistically patho-
genic strains is further amplified by their ability to acquire multidrug resistance, which complicates the treatment of infections and
increases the risk of adverse clinical outcomes.

This review focuses on the analysis of conditions and factors involved in the occurrence of Klebsiella species in the developing
neonatal and infant gut microbiota and their role in nosocomial infections. Particular attention is given to species within the
K. pneumoniae and K. oxytoca complexes, which include the most clinically relevant opportunistically pathogenic strains of this
genus in this age group. In addition, this review discusses the potential of experimental animal models in studying the pathogenesis
of these infections.

KEYWORDS
gut microbiota — neonates — Klebsiella spp. — nosocomial infections — antibiotic resistance — animal models
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uvoD ho systému, nezralosti stfevni mikrobioty nebo naruge-
ni mikrobialni rovnovéhy, vdéak mohou vyvolat zadvazné

Bakterie rodu Klebsiella patfi mezi zajimavé mikroor- infekce, zejména v nemocni¢nim prostredi. Vyznam
ganismy, které bézné kolonizuji travici trakt lidi i zvifat. téchto oportunnich patogen umocriuje jejich schop-
Za urcitych podminek, napfiklad pfi oslabeni imunitni- nost rychle ziskavat a prendaset rezistenci vici Sirokému
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spektru antibiotik, coz z nich ¢ini zdvaznou vyzvu pro
soucasnou klinickou mikrobiologii.

Cilem tohoto sdéleni je shrnout soucasné poznatky
o klinicky vyznamnych druzich Klebsiella spp. a o fakto-
rech ovliviujicich jejich kolonizaci gastrointestinalniho
traktu novorozencu a jejich roli v patogenezi nozoko-
mialnich infekci, se zvlastnim dlirazem na vyuziti expe-
rimentalnich modeld, které mohou umoznit formulaci
efektivnéjdich strategii pro kontrolu a zvladani téchto
infekci.

Rod Klebsiella patfi do celedi Enterobacteriaceae
a predstavuje gramnegativni, nepohyblivé, fakultativ-
né anaerobni bakterie. Vétsina druhl vytvafi ochran-
né pouzdro, které zvysuje jejich virulenci a schopnost
unikat imunitnimu systému hostitele [1, 2]. V kontextu
nejvyznamnéjsich klinickych zastupct Ize uvést zejmé-
na druhy K. pneumoniae a K. oxytoca, které se ¢asto po-
dileji na vzniku nozokomialnich infekci, v¢etné infekci
krevniho fecisté, mocovych cest ¢i antibiotiky asocio-
vanych kolitid [1, 2, 3]. S taxonomii rodu Klebsiella je
uzce spojen pojem ,species complex’, ktery oznacuje
skupinu fylogeneticky blizkych druhG historicky kla-
sifikovanych jako jeden puvodni taxon na zakladé fe-
notypové podobnosti. Jedna se o druhové komplexy
K. pneumoniae (KpSC, Klebsiella pneumoniae species
complex) a K. oxytoca (KoSC, Klebsiella oxytoca species
complex). Teprve rozvoj celogenomového sekvenova-
ni (WGS) a fylogenetickych metod umoznil jejich pres-
né;jsi taxonomické vymezeni a identifikaci jednotlivych
dil¢ich druhl v rdmci zminénych komplext [3, 4]. Rod
Klebsiella v sou¢asnosti zahrnuje 17 validné popsanych

druhl a 7 poddruh (LPSN, 2025), které se lisi jak svym
ekologickym vyskytem, tak klinickym vyznamem. Pre-
hled a zafazeni jednotlivych druh(i a poddruht Kleb-
siella spp. je zndzornén na obrazku 1.

Pfesné taxonomické urceni Klebsiella spp. ma klinic-
ky i epidemiologicky vyznam, coz je dobfe ilustrovdno
u KoSC. Jednotlivé druhy sdruzené v tomto komplexu
se mohou lisit v produkci toxing, profilech antibiotic-
ké rezistence, schopnosti vyvolat specifické klinické
syndromy i v mife Sifeni v nemocni¢nim prostredi [3].
Napfiklad produkce tilimycinu/tilivallinu je popisovana
zejména u nékterych kmenl K. oxytoca sensu stricto,
zatimco jini zastupci v rdmci tohoto druhového kom-
plexu tuto vlastnost postradaji nebo vykazuji odliSny
toxigenni potencidl [3]. Pro Ucely sledovani vyskytu
a interpretace epidemiologickych dat je proto dulezité
jednotlivé taxony spravné rozliSovat. Nicméné vzhle-
dem k vysoké genetické ptibuznosti a fenotypové po-
dobnosti je v rdmci téchto druhovych komplexu jejich
spolehliva identifikace v rutinni klinické diagnostice
i nadale naroc¢na [3]. Starsi studie navic ¢asto neumoz-
fuji retrospektivni rozliseni jednotlivych druh(, nebot
pouzivaly pouze oznaceni K. pneumoniae &i K. oxytoca
bez moznosti presného taxonomického odliseni, pres-
toze obé tyto skupiny dnes zahrnuji fadu fylogeneticky
odlisenych druhtd v ramci uvedenych druhovych kom-
plext [3, 4].

Kromé klinicky nejvyznamnéjsich druhd sdruzenych
v KpSC a KoSC zahrnuje rod Klebsiella i fadu dalSich
druhl s prevazné environmentalnim vyskytem. Patfi
sem napfiklad K. indica, K. africana a dal$i nové popsa-

Rod Klebsiella

Druhovy komplex Klebsiella
pneumoniae (KpSC)

« Klebsiella pneumoniae sensu stricto
« Klebsiella variicola subsp. variicola
« Klebsiella variicola subsp. tropica

« Klebsiella quasipneumoniae subsp.
quasipneumoniae

« Klebsiella quasipneumoniae subsp.
similipneumoniae

« Klebsiella quasivariicola L

« Klebsiella oxytoca sensu stricto
« Klebsiella michiganensis

« Klebsiella pasteurii

« Klebsiella spallanzanii

« Klebsiella grimontii

« Klebsiella huaxiensis

« (Taxon 1-3)

Druhovy komplex
Klebsiella oxytoca (KoSC)

« Klebsiella planticola

« Klebsiella ornithinolytica
« Klebsiella singaporensis
« Klebsiella terrigena

« Klebsiella indica

« Klebsiella granulomatis
\

« Klebsiella africana
\ J

Obr. 1. Taxonomické rozdéleni Klebsiella spp.

Figure 1. Taxonomic classification of Klebsiella spp.

(zdroj: vlastni zpracovani)

(source: own work)
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né druhy [5, 6]. U nékterych druhd byla popsana pfi-
tomnost v environmentalnich rezervoarech, jako jsou
plda, voda a zivocisni hostitelé, coz miize pfispivat k je-
jich Sifeni mezi komunitnim a nemocni¢nim prostfedim
[1, 71. Z klinického hlediska vsak tyto druhy, prestoze
u nékterych z nich byl popsan patogenni potencial, za-
tim predstavuji spise okrajové plvodce infekci a jejich
klinicky vyznam z(istdva omezeny [3].

DRUHOVE KOMPLEXY

Klebsiella pneumoniae (KpSC)

KpSC zahrnuje skupinu fylogeneticky blizce pfibuz-
nych druhd, které byly historicky souhrnné oznacova-
ny jako K. pneumoniae. Pokrok v molekularni diagnos-
tice umoznil jejich presnéjsi taxonomické vymezeni,
coz ma vyznamné dopady pro klinickou mikrobiolo-
gii i epidemiologii. Komplex v soucasnosti zahrnuje
nasledujici validné popsané druhy: K. pneumoniae
sensu stricto, K. variicola (se dvéma poddruhy: K. va-
riicola subsp. variicola a subsp. tropica), K. quasipneu-
moniae (se dvéma poddruhy: K. quasipneumoniae
subsp. quasipneumoniae a subsp. similipneumoniae),
K. quasivariicola a K. africana [2, 8]. Z hlediska klinic-
kého vyznamu v rdmci KpSC dominuje K. pneumoniae
sensu stricto, ktera je nej¢astéji izolovanym klinickym
zastupcem rodu Klebsiella [9]. Ostatni druhy tohoto
druhového komplexu se v klinickych izolatech, v¢etné
neonatalnich, vyskytuji podstatné méné casto a jejich
vyznam v neonatalni populaci je ve srovnani s K. pneu-
moniae sensu stricto méné objasnén [9, 10, 11].

K. pneumoniae je oportunni patogen, ktery bézné
kolonizuje sliznice a gastrointestindlni trakt zdravych
jedincl, aniz by vyvolaval klinické obtize. Pro svou
vysokou prevalenci a schopnost unikat antibiotické
terapii vsak byla zafazena mezi tzv. ESKAPE patogeny
(Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, K. pneu-
moniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeru-
ginosa a Enterobacter spp.), které patii mezi nejproble-
matictéjsi pavodce nozokomialnich infekci vyznacujici
se vysokou Urovni antibiotické rezistence [12, 13, 14].

V poslednim desetileti se stale castéji objevuji hy-
pervirulentni a multirezistentni kmeny K. pneumoniae,
které jsou schopné infikovat i zdravé jedince a vyvola-
vat zdvazné diseminované infekce. Tyto kmeny casto
produkuji rozsitené spektrum beta-laktamaz (ESBL)
nebo karbapenemazy (napt. KPC), coz vyznamné kom-
plikuje jejich 1é¢bu a zvysuje riziko umrti, zejména v ne-
mocnic¢nim prostredi [15, 16]. Rezistentni kmeny casto
nesou geny umisténé na plazmidech, které koduiji rezi-
stenci vuci celé fadé antibiotik, véetné fluorochinolond,
trimethoprimu, sulfamethoxazolu a aminoglykosidt
[17]. K. pneumoniae patfi mezi bakterie s vyrazné na-
rUstajici antibiotickou rezistenci, kterd je povazovana
za vyznamny problém z hlediska lé¢by bakterialnich
infekci [14].
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Infekce zpUsobené K. pneumoniae jsou typicky pfipi-
sovany dvéma hlavnim patotyptm, klasickému (cKp)
a hypervirulentnimu (hvKp). Kmeny cKp jsou bézné
spojovany s nozokomialnimi infekcemi a ¢asto vykazuji
multirezistenci vici antibiotik(im. Naproti tomu hvKp
kmeny, popsané poprvé v 80. letech 20. stoleti v Asii,
se vyznacuji schopnosti vyvolavat invazivni infekce
i uimunokompetentnich jedinct [18]. Kmeny hvKp dis-
ponuji specifickymi virulen¢nimi faktory, mezi néz pa-
tfi nadprodukce kapsularniho polysacharidu, zejména
u sérotypll K1 a K2, produkce vysoce ucinnych sidero-
forG (napf. aerobaktinu a yersiniabaktinu) a pfitomnost
regulacnich gent rmpA a rmpA2, které vedou ke zvy-
sené expresi virulence [18, 19]. Tyto faktory umoznuji
bakteriim efektivnéji unikat imunitnimu systému, zis-
kavat zelezo a pronikat do hlubsich tkani [18].

Zvlasté alarmuijici je vzrlstajici vyskyt kmend, které
kombinuji hypervirulenci s multirezistenci vici antibio-
tikim oznacovanych jako hv-mrKp (hypervirulentni-
-multirezistentni fenotyp). Tyto kmeny predstavuji mi-
moradnou vyzvu pro klinickou praxi, protoze kombinuji
schopnost zpUsobovat tézké infekce s velmi omezeny-
mi moznostmi lécby [2, 20].

Klebsiella oxytoca (KoSC)

Podobné jako u KpSC ukazal pokrok v molekularni ty-
pizaci, ze bakterie dfive oznacované jako K. oxytoca ve
skutec¢nosti predstavuji skupinu geneticky ptibuznych
druht spadajici do KoSC, které se také vyznamné [isi
v rezistenci a virulenci, coz ma dulezité klinické a epi-
demiologické dopady [3].

KoSC v soucasnosti zahrnuje Sest validné popsanych
druht: K. oxytoca sensu stricto, K. michiganensis, K. gri-
montii, K. huaxiensis, K. pasteurii a K. spallanzanii, které
byly detekovany jak v environmentalnich, tak klinic-
kych vzorcich. Nékteré studie déle popisuji tzv. Taxon
1-3, jejichz taxonomické postaveni zatim neni formal-
né ukotveno [3].

Vzhledem k blizké pfibuznosti a fenotypové podob-
nosti jednotlivych druhd v ramci KoSC je pro jejich
presné taxonomické zafrazeni nutné také vyuzit WGS,
pfipadné cilenou analyzu specifického genu bla .
Tento gen je spole¢ny viem zastupcim KoSC a vy-
skytuje se ve 12 variantach (bla oxvs A2 bla oxvaa)r které
umoznuji pfifadit izolat ke konkrétnimu druhu. Ozna-
ceni K. oxytoca sensu lato se v literatuie bézné pouziva
pro cely druhovy komplex, zatimco termin K. oxytoca
sensu stricto oznacuje genomové definovany puvod-
ni druh. Spravné rozliseni téchto druht ma vyznamny
epidemiologicky i klinicky vyznam, nebot jednotlivé
druhy se lisi v toxigennim potencidlu, profilech antibio-
tické rezistence a schopnosti kolonizace rliznych hos-
titeld [3].

Bakterie z KoSC jsou béznou soucasti lidské mikro-
bioty a byly detekovany na kizi, v Ustech, ve strevé
a v dychacich cestéach [3]. Ve stievé zdravych jedincud
byla detekovana pfiblizné u 2-10 % populace [21],
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ovéem u hospitalizovanych a imunokompromitova-
nych osob mlZze byt prevalence vyrazné vyssi, na-
pfiklad az u 25,5 % novorozencd hospitalizovanych
na jednotkach intenzivni péce (JIP) [3]. U zdravych
jedincud se bakterie obvykle chova jako komenzal, pfi
naruseni mikrobidlni rovnovéhy viak muze nabyvat
klinického vyznamu [12].

Zastupci KoSC, zejména K. oxytoca sensu stricto, mo-
hou zpusobovat infekce mocovych a dychacich cest,
sepse a v nékterych pfipadech i infek¢ni endokarditi-
dy [22]. Vyznamnym klinickym projevem je také akutni
hemoragickd kolitida, spojena s cytotoxin-produkuji-
cimi kmeny KoSC. Toto onemocnéni se typicky rozviji
po lé¢bé beta-laktamovymi antibiotiky a je zplsobeno
enterotoxiny tilivallinem a tilimycinem, produkova-
nymi vybranymi zastupci tohoto druhového komple-
Xu, zejména K. oxytoca sensu stricto, K. michiganensis,
K. grimontii a K. pasteurii [23, 24, 25]. Tilimycin posko-
zuje DNA hostitelskych bunék, tilivallin narusuje mikro-
tubuly a bunécné déleni [24].

U infekci mocovych cest, na kterych se podili kmeny
KoSC, byvaji postizeny zejména téhotné zeny, dale imu-
nokompromitovani pacienti a kojenci. Jsou zmifovany
také jako puivodce ventildtorové pneumonie u pacientt
na JIP [3]. Vzacnéji se mGzou podilet na vzniku bakterie-
mifi, pficemz dostupné studie uvadéji prevalenci fadové
v jednotkach procent (pfiblizné 0,5-4,2 %) v zavislosti
na sledované populaci a geografické oblasti [3].
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Vyskyt Klebsiella spp. ve vyvijejici se stievni
mikrobioté

PrenataIni mikrobiom je pfedmétem mnoha diskusi
a stéle vice dlikazt naznacuje jeho pfitomnost. Hlavni
proces osidlovani strevni mikrobioty za¢ind v perinatal-
nim obdobi a dale se rozviji v raném postnatalnim Zivo-
té [26]. V tomto obdobi mikrobiota zasadné ovliviuje
formovani mikrobialniho slozeni, stimulaci imunitniho
systému a regulaci stfevni fyziologie [27]. V ¢asném
postnatdlnim obdobi je mikrobiota novorozence vyso-
ce dynamickd a vyrazné reaguje na zmény vyzivy [28].

V prvni fazi kolonizace stfeva novorozence prevazu-
ji zejména fakultativné anaerobni bakterie, zejména
z Celedi Enterobacteriaceae (naptiklad rody Escherichia
a Klebsiella) a Lactobacillaceae, které snizuji redoxni po-
tencidl stfevniho prostredi, ¢imz umoznuji ndslednou
kolonizaci obligatné anaerobnimi mikroorganismy, ze-
jména rody Bifidobacterium, Clostridium a Bacteroides
[29]. Bifidobakterie jsou v prvnich 6 mésicich Zivota do-
minantni slozkou mikrobioty. Po zavedeni pevné stravy
a ukonceni kojeni dochazi k jejich poklesu ve prospéch
dalSich mikrobiélnich taxond a dozravéni do mikrobio-
ty podobné té dospélé [30, 31].

Kolonizace stfev v kojeneckém véku hraje kli¢covou
roli v rozvoji imunitni tolerance a vyvoji regulac¢nich
mechanismd imunitniho systému [32]. Dysbalance
stfevni mikrobioty v raném obdobi Zivota miZze nega-
tivné ovlivnit zrdni imunitniho systému a v pozdéjsim
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Obr. 2. Faktory ovliviujici vyskyt Klebsiella spp. ve vyvijejici se stfevni mikrobioté

(zdroj: vlastni zpracovani)

Figure 2. Factors influencing the presence of Klebsiella spp. in the developing gut microbiota
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véku vést ke zvysené nachylnosti k alergiim véetné ast-
matu [33, 34]. Stfevni dysbidza v raném véku je rovnéz
spojovana se zvysenym rizikem vzniku metabolickych
a autoimunitnich onemocnéni, jako je obezita [35] ¢i
diabetes [36]. U pred¢asné narozenych déti bylo navic
zaznamendno vyssi riziko neurovyvojovych poruch
v souvislosti s narusenym vyvojem stfevni mikrobioty
[37]. SloZeni stfevni mikrobioty lze viak do urcité miry
pozitivné ovlivnit vhodnymi interven¢nimi strategiemi,
zejména kojenim, vyvazenou stravou, podavanim pro-
biotik a prebiotik, které podporuji obnovu mikrobidlni
rovnovahy a omezuji nadmérné zastoupeni potencial-
né patogennich druht [38].

Bakterie rodu Klebsiella jsou soucasti stfevni mikro-
bioty novorozencl i dospélych. Nedévné epidemiolo-
gické udaje vsak naznacuji, ze asymptomatické gastro-
intestinalni nosi¢stvi mize slouzit jako rezervodar infekci
u stejného jedince a umoznuje prenos z hostitele na
hostitele fekalné-oralni cestou [3, 39]. Pravé u novoro-
zenc(, zejména predcasné narozenych a hospitalizo-
vanych, mize za urcitych podminek dochazet k jejich
nadmérnému rozsifeni a posunu k patogennimu feno-
typu [40]. To vede k riziku vzniku nozokomialnich infek-
ci, véetné sepse a nekrotizujici enterokolitidy [41, 42].
Kolonizace Klebsiella spp. ve strevnim traktu novoro-
zencl je vysledkem komplexni interakce perinatalnich
a postnatalnich vlivd, jez ovliviuji jak slozeni stfevni
mikrobioty, tak i kompetitivni schopnosti téchto bakte-
rii. Zvysené riziko nadmérné kolonizace Klebsiella spp.
je spojeno predevsim s rozvijejici se strevni mikrobio-
tou, nedostatecnou expozici ochrannym mikrobialnim
kmen(m pfi porodu, typem vyzivy, expozici nemocnic-
nimu prostredi a antibiotickou zatézi [41, 43, 44, 45, 46].
Na obrazku 2 jsou zobrazeny faktory ovliviujici vyskyt
Klebsiella spp. u novorozenct a kojenc(, které jsou blize
specifikovany v podkapitolach nize.

GESTACNI VEK

Nizky gestacni vék je jednim z klicovych faktor( pre-
disponujicich novorozence k alteracim ve vyvoiji stfrevni
mikrobioty a zvy$enému riziku dysbiozy [41]. Pfed¢asné
narozené déti, definované jako novorozenci narozeni
pred ukoncenym 37. gestacnim tydnem, predstavuji
vysoce nachylnou skupinu s fadou nezralych fyziologic-
kych funkci. V dlsledku této nezralosti a Casté nutnosti
hospitaliza¢ni péce (napf. parenterdlni vyziva, antibio-
ticka terapie) jsou tito novorozenci vystaveni odlisSnym
perinatdlnim a postnatdlnim podminkam, které vy-
znamné ovlivnuji ranou kolonizaci stfeva a vedou k od-
lisSnym koloniza¢nim vzorclim stfevni mikrobioty [41,
44].V prvnim tydnu Zivota byvaiji stfeva téchto novoro-
zencU osidlena prevazné zastupci rodl Staphylococcus,
Enterococcus a Klebsiella [42]. Coz odpovida vysledkiim
v dlouhodobé prospektivni studii Li et al. (2025), ktera
téZ poukazuje na pfitomnost Klebsiella spp. u nedonose-
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nych déti. Tato studie sledovala vyvoj stfevni mikrobioty
u 23 predcasné narozenych a 46 donosenych novoro-
zencl béhem prvnich 3 mésicl Zivota. Autofi prokazali,
Ze u pred¢asné narozenych déti dochazi k naruseni pfi-
rozené posloupnosti koloniza¢nich krokd, se snizenou
mikrobialni diverzitou v ¢asném postnatalnim obdobi
a prevahou rodi asociovanych s nemocni¢nim prostre-
dim, jako jsou rody Klebsiella, Enterobacter a Enterococ-
cus. Postupna maturace mikrobioty, charakterizovana
narlstem bifidobakterii a laktobacil(, byla u téchto déti
opozdénd a vyrazné ovlivnéna expozici antibiotické te-
rapii [47]. Na zmény v rané kolonizaci poukazuje také
studie Schwartz et al. (2023), kterd ukazuje, ze stfevni
mikrobiota s prevahou nozokomialnich potencialnich
patogent muze u hospitalizovanych predc¢asné naroze-
nych novorozencll predstavovat rezervoar mikroorga-
nismU0 predchazejicich rozvoji systémovych infekci. Tim
potvrzuje, Ze opozdény vyvoj se déle odrazi v narusené
posloupnosti koloniza¢nich krokd, kdy prvni osidleni
strevniho traktu probiha za snizené mikrobidlni diverzity
a je charakterizovano prevahou mikroorganisma asocio-
vanych s nemocni¢nim prostfedim [48]. Fyziologické
mikrobialni kmeny, které se u donosenych déti bézné
podileji na ¢asné kolonizaci streva, se u predc¢asné na-
rozenych déti ustavuji odlisSné. Naruseny vyvoj stfevni
kolonizace a snizena diverzita stfevni mikrobioty byva-
ji spojovany se zvysenym rizikem dysbiézy, poruchami
traveni, oslabenou funkci slizni¢ni bariéry, zvysujicim se
rizikem zanétlivych komplikaci a nedostate¢nou matu-
raci imunitni odpovédi [35, 49, 50].

ZPUSOB PORODU

Zplsob porodu vyznamné ovliviuje slozeni stfevni
mikrobioty novorozence. Pfi pfirozeném vagindlnim
porodu dochazi k pfimému kontaktu ditéte s vaginalni
a fekalni mikrobiotou matky, ¢imz je umoznéna expozi-
ce matefskym mikroorganismm a je podpofen proces
Casné stfevni kolonizace. Mezi nej¢astéji prenasené rody
patfi Escherichia, Bifidobacterium, Bacteroides, laktobaci-
ly a Parabacteroides, které tvori zaklad pfirozené koloni-
zacni drahy [50]. Tato expozice je spojovana se stimulaci
slizni¢ni imunity a rozvojem imunologické tolerance,
coz je zasadni pro spravné vyzravani imunitniho sys-
tému v raném postnatalnim obdobi [32, 51]. Vaginalné
porozené déti vykazuji mikrobiotu vice podobnou ma-
tefské a odlisSnou od déti narozenych cisafskym fezem,
pficemz rozdily ve slozeni a diverzité jsou patrné jiz v ra-
ném postnatalnim obdobi [50]. Vlivem absence kontak-
tu s vaginalni mikrobiotou matky totiz kolonizace pro-
biha primarné prostiednictvim exogennich zdrojq, jako
jsou nemocni¢ni prostredi, zdravotnicky personal a dal-
$i faktory okolniho prostredi [43, 52]. Rutinni podavani
intrapartalnich antibiotik matkdm podstupujicim cisar-
sky fez je spojeno se zménami ve slozeni stfevni mikro-
bioty kojence vcetné snizeného zastoupeni nékterych
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prospésnych bakteridlnich rodt v ¢asném postnatélnim
obdobi [53]. Vysledkem je zvy3ena prevalence koznich
agens, jako jsou rody Staphylococcus, Propionibacterium,
Corynebacterium, Streptococcus, a také anaerobnich en-
dospory tvoricich klostridii, typickych pro nemocnicni
prostiedi. Dale je pozorovan snizeny vyskyt fyziolo-
gickych kolonizétor(, predevsim rodl Bifidobacterium
a Bacteroides [33, 43, 52]. Navic je tento typ mikrobidlni
stfevni kolonizace ¢asto spojen s ¢asnou pritomnosti
oportunnich patogen, véetné zastupct rodu Klebsiella
spp. [43]. Negativni vliv porodu cisafskym fezem na slo-
zeni mikrobioty kojence Ize zmirnit a ¢asem vyznamné
eliminovat. Studie Bokulich et al. (2016), ktera sledovala
43 kojencl do véku dvou let, stejné tak studie Coker et
al. (2021) zahrnujici 229 kojencl béhem prvniho roku
zZivota, ukazaly, ze pfi exkluzivnim kojeni bez soucasné
antibiotické zatéze dochazi k postupné konvergenci mi-
krobidlnich profilQ, tedy ke sblizovani slozeni stfevniho
mikrobiomu mezi détmi narozenymi vaginalné a cisar-
skym fezem, pficemz tato konvergence je pozorovéna
jiz kolem 6. mésice véku [33, 54].

KOJENi NEBO KRMENi UMELOU VYZIVOU

Kojeni nepfedstavuje pouze zdroj optimalniho po-
méru zivin, ale zaroven poskytuje specifické bioaktivni
latky, které podporuji osidleni stfeva prospésnymi mik-
roorganismy [55, 56, 57]. Mateiské mléko obsahuje fadu
slozek s imunomodula¢nimi a prebiotickymi ucinky, jez
ve srovnani s umélou vyZzivou napomahaji celkovému
vyvoji ditéte a snizuji riziko nekrotizujici enterokolitidy
[58, 59]. Mezi nejvyznamnéjsi patii oligosacharidy ma-
tefského mléka (Human Milk Oligosaccharides; HMOs),
které predstavuji tfeti nejzastoupenéjsi pevnou slozku
mléka. Tyto strukturalné rozmanité oligosacharidy selek-
tivné podporuiji rist prospésnych bakterii, zejména rodu
Bifidobacterium [55]. Nékteré bakterie jsou dobfe zndmé
pro svou schopnost plné vyuzivat HMOs, bud'intra nebo
extracelularné (Bifidobacterium longum subsp. infan-
tis, B. bifidum), nebo jsou ¢aste¢nymi utilizatory HMOs
(B. breve, Bacteroides thetaiotaomicron). Jiné mikro-
organismy mohou vyuzivat monosacharidy odvozené
z HMOs, jako je fukoza, kyselina sialovd, N-acetylgluko-
samin (GIcNAc) nebo laktéza (Escherichia coli, Pediococ-
cus acidilactici, Lachnoclostridium symbiosum) [60]. Bifi-
dobacterium spp. a Bacteroides spp. se jevi jako klicové
organismy v rané fazi vyvoje mikrobioty a konzistentné
predikuji pozitivni zdravotni vysledky [61]. Druhy Bac-
teroides viak mohou predstavovat i vyznamné klinické
patogeny. Prestoze ve stfevnim prostiedi udrzuji kom-
plexni a prevazné prospésny vztah s hostitelem, jejich
unik mimo toto prostredi muze vést k rozvoji zavaznych
patologickych stavli [62]. Mimoto, rand dominance Bac-
teroides spp. vsak muze brzdit kolonizaci bifidobakterii,
a navic nese vyssi riziko alergickych onemocnéni. U ko-
jencl s dominovanym rodem Bacteroides nebo Klebsiella

navic bylo naméreno vyrazné vyssi riziko potravinové
senzibilizace a alergii, zejména na vajecny bilek [63].

HMOs se zaroven vazou na sacharidové receptory
epitelovych bunék a funguji jako decoy receptory (re-
ceptory, které vazi molekularni struktury, ale nepfre-
naseji signdl), ¢imz brani pfilnuti patogend ke sliznici
a podporuji vyvoj zdravé stfevni mikrobioty [55]. Pro-
spésné bakterie, zejména casni kolonizétofi rodu Bifi-
dobacterium, vytvareji kompetitivni prostredi spojené
s koloniza¢ni rezistenci vici oportunnim patogendm,
véetné Klebsiella spp. [64, 65].

Nahradni kojeneckd vyziva, zpravidla na bazi krav-
ského mléka, se od matefského mléka vyrazné lisi ve
slozeni zivin i dalsich slozek, coz se promita i do vyvo-
je strevni mikrobioty. Je velmi dllezité si uvédomit, ze
zadna nahradni kojenecka vyziva zatim nemuze pIné
napodobit sloZzeni a biologickou aktivitu matefského
mléka, prestoze jsou tyto produkty v dnesni dobé cas-
to obohacovany o rtizné prebiotické substraty, jejichz
frakce se nékterym strukturdm HMOs alespon podobaiji
[55, 58, 66]. | proto se v soucasné neonatologické praxi
stale castéji uplathuje pouziti pasterovaného darcov-
ského materského mléka, a to bud samostatné, nebo
v kombinaci s fortifikovanou kojeneckou vyzivou. Ten-
to pristup se snazi alespon c¢astecné priblizit Gcinkim
mateiského mléka na stfevni kolonizaci a zmirnit nega-
tivni dopady krmeni umélou vyzivou [67].

Ve studii Wang et al. z roku 2020 naptiklad analyzovali
slozeni stfevniho mikrobiomu u 20 zdravych predcasné
narozenych déti (32.-37. tyden gestace), které byly kr-
meny bud’ matefskym mlékem, nebo umélou vyzivou.
| kdyz celkovy pocet bakteridlnich druhi (alfa-diverzita)
byl mezi skupinami podobny, slozeni mikrobiomu (beta-
-diverzita) se vyrazné lisilo. U déti krmenych matefskym
mlékem dominovaly rody jako Veillonella a Escherichia,
zatimco u déti krmenych umélou vyzivou prevazovaly
rody Streptococcus a Klebsiella [46]. Podobné vysledky
uvadi i studie Parra-Llorca et al. z roku 2018 [44].

HOSPITALIZACE

Zdrojem Klebsiella spp. mlze byt jak mikrobiota
matky, tak nemocni¢ni prostiedi [68]. V nemocni¢nim
prostiedi predstavuji vyznamné zdroje kolonizace
Klebsiella spp. vodovodni systémy, kontaminované
povrchy, zdravotnické pfistroje a ruce zdravotnického
personalu [69].

Zdravotnicky personal se mize podilet na preno-
su nozokomialnich patogen mezi pacienty, zejména
v pfipadé nedostatecného dodrzovani hygienickych
opatreni, ¢imz se zvysuje riziko expozice u novorozen-
cli, imunokompromitovanych pacientt a dlouhodobé
hospitalizovanych osob [70]. Nasledkem muze byt $i-
roké spektrum infekci od pneumonii, infekci mocovych
cest a chirurgickych ran, az po infekce krevniho fecisté,
sepse a dalsi zavazné klinické stavy [69]. Navic expozice

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, ro¢. 75, ¢. 2



nemocni¢nimu prostredi, véetné rutinniho podavani
antibiotik, je vyznamnym faktorem podporujicim ko-
lonizaci Klebsiella spp. u novorozencu. Hospitalizovani
novorozenci, zejména ti umisténi na JIP, jsou vzhledem
k nezralosti stfevni mikrobioty, imunitniho systému
a traviciho traktu vystaveni zvysenému riziku nozoko-
mialnich infekci a osidleni Klebsiella spp. [43, 71]. Ten-
to vztah byl popsan v prospektivni studii publikované
v roce 2025, provedené na pediatrickych JIP v Sanghaji,
ktera zahrnovala celkem 2 225 déti z nichz 7,4 % bylo
kolonizovano karbapenem-rezistentni K. pneumoniae
(CRKP). U 18 % kolonizovanych pacientt se béhem hos-
pitalizace vyvinula klinicka infekce. Mezi hlavni rizikové
faktory patfila predchozi expozice karbapenemovym
antibiotikiim, zakladni onemocnéni gastrointestinalni-
ho nebo respira¢niho traktu a prodlouzena délka hos-
pitalizace. Molekularni analyza odhalila pfevahu kme-
nl nesoucich gen blaKPC-2 a sekvencni typ ST11, které
byly nejcastéji spojeny s naslednymi infekcemi [72].

Obecné nozokomialni infekce na novorozeneckych
JIP patii mezi hlavni globalni pfi¢iny morbidity a mor-
tality [73, 74]. Jejich vyskyt se lisi v zavislosti na délce
hospitalizace, rozdilech v klinickych postupech (napf.
v pouzivani antibiotik, zavadéni katetrd ¢i ventila¢ni
podpory), provadéni vykond narusujicich télesné ba-
riéry a individudlni zralosti novorozence. Nizsi porodni
hmotnost a nizsi gestacni vék jsou vyznamnymi riziko-
vymi faktory vzniku téchto infekci [75].

Pfitomnost Klebsiella spp., tedy zejména vyse uvede-
né K. pneumoniae, na novorozeneckych JIP je opakova-
né spojovana s vyskytem zavaznych klinickych stav(
véetné sepse. Systematicky prehled relevantnich studii
(2019-2023) potvrdil prevalenci sepse novorozencl
s pozdnim nastupem a identifikoval Siroké spektrum
izolovanych patogenud. Mezi nejcastéjsi patii gramne-
gativni bakterie nalezici do ¢eledi Enterobacteriaceae
jako jsou E. coli, K. pneumoniae a Enterobacter cloacae.
Dale také Acinetobacter spp. a Serratia marcescens.
U grampozitivnich bakterii se jedna o koaguldza nega-
tivni stafylokoky, streptokoky skupiny B a Staphylococ-
cus aureus [76].

EXPERIMENTALNI ZViRECi MODELY
VEVYZKUMU

Kromé primdrnich in vitro studii jsou experimentalni
zviteci modely vyznamnym navazujicim nastrojem pro
studium vlivu bakterii na stfevni mikrobiotu a patogene-
zi nozokomialnich infekci [77]. Umoziuji simulovat lid-
ské infekce a detailné zkoumat mikrobialni patogenezi,
virulenci a ucinnost terapeutickych intervenci. Nejcastéji
se vyuzivaji sav¢i modely, které lépe reflektuji prabéh
lidskych infekci [78] a umoznuji identifikaci faktor( viru-
lence a testovani lé¢ebnych strategii [79]. Pro imunolo-
gické studie jsou vétsinou preferovany mysi modely diky
moznosti genetickych modifikaci (v¢etné transgennich
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a knock-out mysi) a dostupnosti standardizovanych ex-
perimentalnich protokoll. Je vsak tfeba zohlednit, ze
imunitni systém a slozeni mikrobioty mysi se v mnoha
ohledech vyrazné lisi od lidskych podminek, coz muze
ovlivnit pfenositelnost vysledkd do klinické praxe [80].

Modelovymi organismy pro studium respira¢nich one-
mocnéni zplsobenych KpSC jsou nejcastéji mysi a po-
tkani, ackoliv nékteré studie zahrnuiji i kraliky ¢i primaty
[80]. U mysi se bakterie nej¢astéji aplikuje do nosni dutiny
nebo pfimo do dychacich cest pro simulaci respiracnich
infekci [81, 82]. Nevyhodou je pfirozena odolnost mysi
vUci nékterym kmendm K. pneumoniae, coz vyzaduje po-
uziti vys$sich davek bakterii nebo cilené oslabeni imunitni
odpovédi [83]. U potkant se modeluji respiracni infekce,
infekce mocovych cest i systémové infekce [80].

Pro transla¢ni vyzkum jsou prasata diky své gene-
tické a fyziologické podobnosti s ¢lovékem vhodnéj-
$im modelem nez hlodavci [84, 85, 86]. Bezkolostralni
gnotobioticka selata slouzi jako model pro studium
vyvoje imunity a stfevni mikrobioty u nedonosenych
déti [87]. Studie Splichalova et al. z roku 2018 vyuzila
model bezmikrobnich selat k hodnoceni vyvoje stfev-
ni imunity a bariérovych funkci v podminkach absen-
ce stfevni mikrobioty. Bylo prokazano, ze chybéjici mi-
krobialni expozice vyznamné ovliviuje stfevni vyvoj
a imunitni odpovéd hostitele [88]. Modely bezmikrob-
nich selat se proto uplatiuji pfi studiu vlivu kolonizace
specifickymi bakteridlnimi kmeny na imunitni odpo-
véd a integritu stfevni bariéry [89, 90]. Tyto poznatky
prispivaji k lepsimu pochopeni mechanism@ formova-
ni imunity v raném postnatalnim obdobi [88, 89, 90].
Také ziskana data v rdmci nasi pilotni studie podpore-
né grantem LUAUS23014 (zatim nepublikovand) na-
znacuji vhodnost modelu gnotobiotického selete pro
prispéni k objasnéni role Klebsiella spp. v kojenecké
stfevni mikrobioté.

Prasec¢i modely rovnéz umoziuji studium interakce
hostitele s patogeny v riznych organech. Ve studii Du-
migan et al. z roku 2019 vytvofili ex vivo model perfuze
plic (ex vivo lung perfusion, EVLP) s vyuzitim prasecich
plic k analyze pneumonie zplsobené K. pneumoniae
Kp52145 [84]. Tento model vérné napodobuje kli¢o-
vé charakteristiky pneumonie, véetné poskozeni plic,
naboru neutrofil(i a aktivace imunitniho systému [91].
Vlyznam prasete jako modelového organismu v bio-
medicinském vyzkumu podtrhuje jeho anatomicka
a fyziologicka podobnost s ¢lovékem, diky niz je vyu-
zivano i v oblasti xenotransplantace [92]. Biofilm vytva-
feny kmeny KpSC hraje zasadni roli v perzistenci infek-
ce, ochrané bakterii pfed imunitni odpovédi hostitele
a snizené citlivosti k antibiotikim, coz bylo prokazano
predevsim v klinickych a in vitro studiich [93]. Praseci
modely jsou vyuzivany i ke studiu patogeneze respi-
racnich infekci zpisobenych K. pneumoniae Kp52145
a k hodnoceni virulencnich faktor(i a zanétlivé odpové-
di hostitele v podminkach blizkych lidskému onemoc-
néni [84].
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Pouziti genetickych nastrojd, jako je systém CRISPR-
-Cas9, umoziuje cilené Upravy genomi prasat a vy-
tvéfeni genové modifikovanych model pro pokrocily
biomedicinsky vyzkum, coZ rozsifuje moznosti studia
patogeneze a testovani novych terapeutickych pristup(
[94]. Na zakladé téchto modelli probihd v soucasnosti
preklinické testovani celé fady vakcina¢nich kandidatd
proti KpSC. Tyto vakciny cili na r(izné povrchové struktury
patogenu, v¢etné lipopolysacharidd (LPS), kapsuldrnich
polysacharidd (CPS) a vnéjsich membranovych protei-
nd (OMP). Nékteré konstrukce vyuzivaji glykokonjugaty
nebo fuzni proteiny, pficemz multivalentni pfistup, kom-
binujici vice antigend, vykazuje zvyseny potencial indu-
kovat ochrannou imunitni odpovéd'[80, 95, 96, 971.

Genomova data naznacuji, ze bakterie z KoSC dispo-
nuji genetickymi determinantami virulence a cytotoxi-
city [98]. Patogenni potencial téchto kment byl déle
potvrzen v experimentech s izolaty, které byly schopny
infikovat potkany a prasata a vykazovaly cytotoxické
ucinky [99]. Naopak neexistuji dlikazy, Ze by zviteci
kmeny infikovaly ¢lovéka, coz poukazuje na druhové
specifické interakce mezi patogenem a hostitelem.

K objasnéni molekuldrnich mechanism(i adaptace
KpSC a KoSC na razné hostitele a k identifikaci faktor(
patogeneze je potfebny daldi vyzkum. Tyto poznatky
mohou pfispét k vyvoji novych antimikrobidlnich latek
a imunizac¢nich strategii a rovnéz ke zlepseni predik-
ce mezidruhovych pfenos(, coz je vyznamné jak pro
ochranu vefejného zdravi, tak pro bezpecnost v zemé-
délstvi a klinickych prostiedich.

ZAVER

Bakterie rodu Klebsiella, zejména taxony sdruzené
v druhovych komplexech K. pneumoniae a K. oxytoca,
predstavuji vyznamné oportunni patogeny vyvijejici se
stfevni mikrobioty novorozencl a kojencl a jsou cas-
tymi plvodci nozokomiélnich infekci, zejména u nedo-
nosenych a imunitné oslabenych jedincl. Vyskyt Kleb-
siella spp. v ¢asné mikrobioté je podporovan faktory
narusujicimi pfirozenou kolonizaci a selektivné zvyhod-
nujicimi fakultativné anaerobni enterobakterie, zatimco
je potlacovan vagindlnim porodem, kojenim a rychlou
dominanci bifidobakterii. Postnatalni faktory, vcetné
typu vyzivy, antibiotické lécby kojence a dynamiky kolo-
nizace protektivni mikrobioty, ndsledné urcuji pretrvava-
ni nebo Ustup Klebsiella spp. v priibéhu kojeneckého ob-
dobi a jejich potencialni podil na rozvoji ¢asné dysbidzy.

Vzhledem k rostoucimu vyskytu multirezistentnich
a hypervirulentnich kmen0 Klebsiella spp. je hlubsi po-
chopeni jejich interakci s hostitelskym organismem kli-
¢ové pro vyvoj preventivnich a terapeutickych strategii.
Experimentalni modely, zejména praseci modely, pred-
stavuji cenny néstroj pro studium patogeneze téchto
bakterii a testovani novych pfistupl ke kontrole jejich
kolonizace a infek¢niho potencialu.
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Zavazné infekce prenasené klistaty - zhodnoceni
pozitiv a negativ v soucasnosti pouzivanych
laboratornich diagnostickych metod

Macuchova B."”"-2, Bostikova V., Bilkova Frankova H.?
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SOUHRN

Laboratorni diagnostika infekci prenasenych klistaty predstavuje zavazny, ve své podstaté interdisciplinarni problém, Uzce spjaty
nejen s pokrokem v oblasti molekularné-biologickych metod, ale i se zménami v ekosystémech a biodiverzité, vyvolanymi klimatic-
kymi a antropogennimi vlivy. Tyto faktory zasadné ovlivAuji epidemiologickou situaci jak celosvétové, tak i v Ceské republice, kde
v poslednich letech pozorujeme vyrazny nérGst incidence zavaznych infekci pfenasenych klistaty. Soucasné diagnostické pristupy
kombinuji nepiimé sérologické metody (napf. ELISA, Western blot, imunofluorescencni testy) s pfimymi molekuldrnimi pfistupy,
jako jsou PCR a RT-PCR. Volba vhodné metody je zavisla na klinické fazi onemocnéni, dobé odbéru, stejné jako typu biologického
materialu. Nedostatecna citlivost v casnych fazich infekce a nevhodné nacasovani odbéru mohou vést k faleSné negativnim vysled-
kdim. Navzdory dostupnosti Siroké skaly laboratornich nastrojl zlistava podil nediagnostikovanych pfipadd vysoky, coz komplikuje
nejen rozhodovani klinického lékare a l1é¢bu, ale i hodnoceni skute¢ného vyskytu téchto infekci a pldnovani cilenych epidemiolo-
gickych opatfeni.

KLICOVA SLOVA
klistata — Ixodes ricinus — Borrelia burgdorferi — Anaplasma phagocytophilum - Ehrlichia chaffeensis — klistova encefalitida — lymeska
boreliéza - pfimé a nepfimé laboratorni diagnostické metody - infekéni choroby - epidemiologie

ABSTRACT
Macuchova B, Bostikova V., Bilkova Frankova H.: Serious tick-borne infections - considering the
strengths and weaknesses of currently used laboratory diagnostic methods

The laboratory diagnosis of tick-borne infections is a major interdisciplinary issue, closely linked not only to advances in molecu-
lar biological methods but also to changes in ecosystems and biodiversity caused by climatic and anthropogenic factors. These
factors significantly influence the epidemiological situation both globally and in the Czech Republic, where a marked increase in
the incidence of serious tick-borne infections has been observed in recent years. Current diagnostic approaches combine indirect
serological methods (e.g., ELISA, Western blot, and immunofluorescence assays) with direct molecular techniques such as PCR
and RT-PCR. The choice of an appropriate method depends on the clinical stage of the disease, timing of sample collection, and
the type of biological material used. Insufficient sensitivity in the early phases of infection and poorly timed sampling can lead to
false-negative results. Despite the availability of a wide range of laboratory tools, the proportion of undiagnosed cases remains
high, complicating not only clinical decision-making and treatment but also the assessment of the true prevalence of these infec-
tions and the planning of targeted epidemiological measures.

KEYWORDS
Ticks — Ixodes ricinus — Borrelia burgdorferi — Anaplasma phagocytophilum — Ehrlichia chaffeensis — tick-borne encephalitis - Lyme
borreliosis — direct and indirect laboratory diagnostic methods - infectious diseases — epidemiology
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uvoD geografické rozsifeni a populaéni hustota jsou neustéle
na vzestupu, a to i v regionech, kde pro né dfive nebyly

Onemocnéni pfenasené vektory (napt. klistata, pisec- vhodné pfirodni a podnebni podminky. Klistata pre-
né blechy, tropické invazivni druhy komart) zpUlsobuji naseji jak bakteridlni, tak virova, ale i parazitarni one-
az 17 % lidskych infekénich chorob. Klistata jsou ce- mocnéni. Casto jsou pfenaseti vice infekci zaroven [2].
losvétové vysoce vyznamnymi prenaseci [1, 2]. Jejich K infekci viry dochazi jiz par hodin po pfisati klistéte,
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zatimco bakterialni a parazitarni infekce potfebu;ji k in-
fekci pravdépodobné i nékolik dni [3].

Existuji dva druhy pfenosu infekce. Prvni horizontal-
ni, kdy dochazi k prenosu mezi klistétem a hostitelem.
Pokud je hostitel rezervodrem nakazy, znamena to, ze
je schopen tolerovat vysoké koncentrace patogenu,
aniz by u néj nemoc propukla. Tato schopnost je kritic-
ka pro udrzeni ndkazy v populaci klistat.

Druhym typem pfenosu je prenos vertikdlni, ode-
hravajici se mezi jednotlivymi vyvojovymi stadii kli3-
téte (z larvy na nymfu, z nymfy na dospélého jedince)
(obr. 1.). Vertikalni pfenos je dlilezity pro oblasti s mir-
nym klimatem, kdy v zimnich mésicich pfezivé patogen
v klistatech, kterd v danou dobu nevyhledévaji hosti-
tele. Specidlnim druhem vertikélniho pfenosu je tran-
sovaridlni pfenos ze samice na vajicko. Je vzacny a bez
existence rezervodrovych organismu by nezajistil Siteni
patogent v populaci [1].

Télo klistéte se sklada ze tfi ¢asti — hlavové (gnatho-
soma), téla (idiosoma) a nohou. Hlavovou ¢ast tvofi
chelicery, coz jsou péarova klepitka slouzici k naruseni
k@ize hostitele, a chobltek (hypostom) se zakfivenymi
vybézky pro usnadnéni spojeni parazita s pokozkou

hostitele. Pfedni ¢ast (podosoma) téla nese 4 pary
koncetin. Na prvnim paru je umistén HallerGv organ,
senzoricky aparat pro detekci vydechovaného, oxidu
uhlicitého (CO,), pach, teploty a dalsich externich fak-
tor(l. S pomoci tohoto organu klisté vyhledavéa vhod-
ného hostitele. Pfed zac¢atkem sani krve hostitele (kr-
meni) narusi klisté pomoci chelicer jeho kizi, a to az ke
svrchnim ¢astem skary (dermis), kde se zachyti pomoci
hackd umisténych na hypostomu. Krev hostitele plni
poskozenou oblast tkané a vytvaii tak rezervoar potra-
vy pro klisté [4].

Klistata z ¢eledi Ixodidae upevnuji své spojeni s hos-
titelem béhem prvnich 24 hodin po pfisati pomoci ad-
hezivni tekutiny, kterd tvrdne jako biologické lepidlo.
Uskute¢néni tohoto kroku nésledné velmi ztéZuje od-
stranéni klistéte. Pro Uspésné sani je dale dulezité na-
ruseni srazlivych mechanismu hostitelské krve, udrzeni
toku krve, minimalizace bolesti a odpovédi imunitniho
systému hostitele. Tyto funkce zprostredkovévaji sliny
slozené z proteind blokujici srazeni krve, shlukovani
krevnich desticek, sekreci histaminu a zanétlivou od-
povéd hostitele. Sliny také chrani patogeny pred roze-
znanim hostitelskym organismem [4, 5].
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Obr. 1. Zivotni cyklus klistéte [4]
Figure 1. Life cycle of the tick
(based on [4])
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EPIDEMIOLOGIE INFEKCNICH CHOROB
PRENASENYCH KLISTATY

Na tzemi Ceské republiky jsou nejéastéji prenaseny-
mi patogeny bakterie Borrelia burgdorferi sensu lato,
plvodci onemocnéni lymeska boreliéza. V Ceské re-
publice je kazdoro¢né nakazeno nékolik tisic jedinc(.
Mezi lety 2015-2024 se za obdobi leden az prosinec
pohybovaly po¢ty nemocnych mezi 2 831-4 694 [6].

Pocty osob nakazenych klistovou encefalitidou
v Ceské republice jsou nizsi. Ve stejném asovém ob-
dobi, tj. mezi lety 2015-2024, dosahly hodnot 355-774.
Klistova encefalitida je velice zavazna a zpusobuje cas-
to dozivotni nasledky [6].

Mezi dal3i zoondzy prenaiené klistaty v CR patfi ehr-
lichiéza a anaplasmoza, které jsou v epidemiologic-
kych tabulkach SZU registrovany spole¢né (kéd A79.8).
V roce 2015-2024 bylo v Ceské republice hlaseno 2-11
pfipadd ro¢né (incidence < 0,1/100 000) [6].

V ramci Evropské unie (EU) a Evropského hospodar-
ského prostoru (EHP) byla v roce 2022 incidence lymes-
ké boreliozy odhadnuta na 22,5 ptipadu na 100 000
obyvatel, pficemz nejvyssi vyskyt byl zaznamenan
v Litv&, Slovinsku, Estonsku, Rakousku a Ceské republi-
ce.V pripadé klistové encefalitidy bylo v roce 2022 v EU
a EHP hlaseno celkem 2 541 potvrzenych ptipadd, s nej-
vy33i incidenci v Ceské republice (7,1 pfipadd/100 000
obyvatel), nasledovanou Litvou (6,4 pfipad(/100 000
obyvatel) a Slovinskem (5,8 piipadd/100 000 obyva-
tel). Tato data potvrzuji vyznamny zdravotnicky dopad
obou nemoci v regionu stfedni a severovychodni Evro-
py a poukazuji na nutnost ucinné prevence a sledovani
vyskytu téchto onemocnéni [7].

LYMESKA BORELIOZA

Lymeska boreliéza (LB) je onemocnéni zpUlsobené
komplexem bakterii Borrelia burgdorferi s. |. z kmene
spirochét. Tyto bakterie maji spirdlovy tvar, jsou pohyb-
livé, gramnegativni a mikroaerofilni.

Ve studiich zabyvajicich se problematikou nakaz pre-
nasenych klistaty v Evropé jsou popisovany klinické pfi-
znaky borelidzy jiz od roku 1910, ale jako samostatné
klinické onemocnéni byla infekce popsana az v roce
1975, po nalezu klastru déti s artritidou ve mésté Old
Lyme, Connecticut, USA [8,9]. V 80. letech minulého
stoleti byla B. burgdorferi s. |. poprvé Uspésné vykulti-
vovana z klistat a klinickych vzork( pacientd s LB [10].
verni polokouli v mirném klimatickém pasu. V Evropé
je hlavnim vektorem Ixodes ricinus (l. ricinus) [11]. Pod
komplexem B. burgdorferi s. |. se skryva 20 raznych, ale
geneticky blizce ptibuznych genotypt bakterii. Nejcas-
t&jsimi plvodci LB v Evropé jsou B. garinii a B. afzelii, za-
timco v USA je to B. burgdorferi sensu stricto. Nékteré
genotypy jsou nepatogenni, jiné zplUsobuji LB s odlis-
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nymi klinickymi ptiznaky (B. valaisiana, B. bissetti). Dalsi
druhy borelii, B. miyamotoi a B. lonestari, zpasobuiji tpl-
né jiny typ onemocnéni, kterym je navratnd horecka
(Relapsing fever) [12, 13].

Klisté se obvykle stane vektorem borelii ve stadiu
larvy nebo nymfy, kdy saje krev z drobnych hlodavc(
a ptakd. Dospéla klistata se zaméfuji hlavné na vétsi
savce, jako jsou jeleni nebo dobytek. Bakterie se usa-
zuje ve stievé klistéte a po pfrisati na dalsSiho hostitele
se presouvaji do slinnych zlaz. Tento presun trva 36-48
hodin, takze riziko infekce klesa, pokud je klisté od-
stranéno do 24 hodin [14]. Neplati to viak obecné pro
vsechny borelie. U B. afzelii byl popsan pfenos borelie
regurgitaci z traviciho traktu klistéte na kdzi hostitele
[15].

Prvni faze LB je charakterizovana lokalizovanou in-
fekci, druha diseminovanou a treti predstavuje perzis-
tentni nebo pozdni infekci.

V prvni fazi jsou klinické projevy viditelné na kizi. Po
zhruba 7-14 dnech se na téle hostitele vytvori jedna i
vice lezi (erythema migrans), a to v misté kousnuti klis-
tétem. Léze se nemusi objevit ve vsech pfipadech a jeji
nepfitomnost nevylucuje infekci. Vzacnéjsim ptiznakem
je boreliovy lymfocytom, tj. modro cerveny tumorovy
utvar lokalizovany nejcastéji na usnim boltci nebo prsni
bradavce [11,14].V této fazi onemocnéni pacient obvyk-
le dobfe reaguje na oralni antibiotika jako je doxycyklin,
penicilin V, amoxicilin, cefuroxim-axetil nebo azitromy-
cin [16,17]. Naopak v pripadé nelé¢eni mize po néko-
lika tydnech az mésicich dojit k zdvaznému poskozeni
kloubll a vzniku lymeské artritidy. Neurologické proje-
vy nemoci jsou Siroké, od lokalizované meningitidy po
encefalopatii a poskozeni kranidlnich nervl vedouci
k paralyze oblicejovych svald. Bannwarthlv syndrom je
zavazna forma neuroboreliézy pfi které borelie postih-
ne nervovy systém a projevuje se silnou bolesti hlavy
a kofenu nerv(, parestezii a obrnou nékterych svald. Di-
seminujici faze je typicka rozvojem myokarditidy, even-
tualné acrodermatitis chronica atrophicans [14, 171.

Ve tieti, pozdni fazi (mésice az roky po infekci), do-
chazi k chronickému postizeni kloubU (prevazné kolen-
nich), nervového systému nebo kiize. Diagnostika je
v této fazi obtizna, protoze se pfiznaky podobaji jinym
chronickym onemocnénim (napf. revmatoidni artritida,
roztrousenad skleréza, chronicky tinavovy syndrom) [11,
18].

Laboratorni diagnostika LB

Klinické prfiznaky musi byt potvrzeny laboratorni-
mi testy. Mezi tzv. pfimé metody fadime mikroskopii
(v temném poli, ve fazovém kontrastu) a metody po-
lymerdzové fetézové reakce (PCR). Z dlivodu nizkého
poctu spirochét ve vzorcich jsou tyto metody limitova-
né a nepfili§ senzitivni. K nepfimym metodam radime
prukaz specifickych IgG a IgM protilatek pomoci imu-
nofluorescenc¢ni analyzy (IFA), enzymatické imuno-ana-
lyzy (ELISA) nebo Western blotu.
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V zavislosti na zvolené metodé priikazu je vhodnym
vzorkem krev, mozkomisni mok, punktat z kloubt nebo
biopsie kize [14].

Pfi podezieni na boreliézu by mély byt vzorky krve
odebirdny jesté pred zahdjenim antibiotické terapie.
Pro kultivaci je vhodné odebirat krev do zkumavek s ci-
tradtem nebo heparinem, pro molekularni diagnostiku
PCR do EDTA zkumavek s kyselinou ethylendiaminte-
traoctovou. Pokud neni provedena PCR do 24 hodin od
odbéru, mél by byt vzorek zamrazen na -20 °C.

Biopsie kize jsou také cenny material pro kultivaci,
imunohistochemické vysetreni nebo PCR [16].

Mikroskopické metody je mozné vyuzit na vysetieni
krve a biopsii, ale z divodu nizkého poctu mikroorga-
nismU ve vzorcich nejsou pfilis vyuzivany. | v ptipadé,
ze je mikroskopické vysetfeni negativni neni mozné
vyloucit onemocnéni LB.

Kultivace B. burgdorferi s. |. je obtizna a Gispésna pou-
ze v 45-50 % pripadu. Bakterie preferuji riist v teploté
30-33 °C v mikroaerofilnim prostfedi v modifikovaném
Barbour-Stoenner-Kelly médiu. Uspé3nost kultivace se
zvysuje s poctem a kvalitou odebranych biopsii.

PCR metoda je vyhodna pfi podezieni na lymeskou
artritidu, kdy je senzitivita metody pfi detekci bakterii
ze synovialni tekutiny az 75 % [16]. V mozkomisnim
moku je Uspésnost detekce pouze 38 % [16]. K Uspésné
detekci dochazi v pfipadé rané neuroboreliézy u poz-
déjsich stadii citlivost klesa. Nevyhodou je také ne-
schopnost metody rozlisit mezi zivymi a mrtvymi pa-
togeny po antibiotické 1é¢bé, miize tak dojit k falesné
pozitivnim vysledkam [16].

Kvali limitdm pfimych metod prikazu je ¢astéjsi po-
uziti sérologickych metod. V pfipadé sérologického vy-
Setfeni se doporucuje odebrat vzorek krve v rané fazi
onemocnéni a opakovat za 2 tydny. Protilatky se tvofi
az po 2-3 tydnech od infekce, proto mohou byt vysled-
ky z casného odbéru falesné negativni [16, 19].

Strediska pro kontrolu a prevenci nemoci (CDC) v At-
lanté, USA doporucuji pouziti dvoustupriového testo-
vani, kdy je pro detekci protilatek na B. burgdorferi s. .
nejdrive pouzita citlivda enzymova (ELISA) nebo chemi-
luminiscen¢ni imunoanalyza (CLIA) s naslednou kon-
firmaci pozitivnich nebo hrani¢nich vzorkd metodami
immunoblotingu (Western blot, dot blot, MicroArray
blot).

Obé tyto metody (ELISA, CLIA) jsou vyuzivané v dia-
gnostickych laboratofich, jelikoz se daji pIné automa-
tizovat, jsou vysoce senzitivni a vysledky jsou kvantifi-
kovatelné. Diagnostickd senzitivita takto postavenych
testd je az 99% [16]. Spravny vybér imobilizovaného
antigenu zvysuje citlivost testu. Od dfive pouzivanych
celobuné¢nych lyzath se v soucasnosti preslo k vice
specifickym rekombinantnim proteindm a peptiddm.
Oblibenym antigenem je lipoprotein s variabilnimi
proteinovymi Useky na povrchu VISE a jeho Sesty neva-
riabilni region C6. Tyto antigeny jsou vysoce konzervo-
vané a silné imunogenni.

Dulezité je neopomijet fakt, kdy se mohou vyskyt-
nout falesné pozitivni vysledky, a to u nakazy jinym
druhem spirochét (Treponema pallidum), autoimunit-
nich onemocnéni (revmatoidni artritida, lupus), mo-
nonukledzy a pfiusnic. Je proto doporucovana konfir-
mace pozitivniho ELISA testu pomoci druhého testu na
bazi imunoblotu. Tim predchazime falesné pozitivnim
vysledkam.

Podobné jako pfi ELISA testu jsou v imunoblotu de-
tekovany protilatky proti B. burgdorferis. |., s tim rozdi-
lem, Ze antigeny jsou zndmé a imobilizované napf. na
nitrocelul6zové membrané. Na antigeny se vazou pro-
tilatky ze séra a komplex je nasledné oznacen konjuga-
tem druhé protildtky a enzymu vytvérejici modry pro-
dukt se substratem v promyvacim roztoku. Vysledek je
povazovan za pozitivni, pokud je intenzita zabarveni
prouzku stejnd nebo vétsi nez u kontrolniho prouzku.
Protilatky IgM se objevuiji jako prvni a jsou zpravidla za-
méfeny na nejvice imunogenni struktury. Pozitivni vy-
sledek imunoblotu je vyhodnocen podle poctu pozitiv-
nich reakci na membrané (obvykle alespon 2 reaktivni
antigeny). Antigeny jsou rozdéleny podle molekulové
hmotnosti a kazdy reprezentuje proteiny nebo peptidy
borelii. V ptipadé mensiho poctu pozitivnich prouzkd
neni mozné vysledek interpretovat jako pozitivni, pro-
toze protilatky mohou reagovat zkiizené. Napfiklad 41
kDa protein pro flagelin je reaktivnii s protilatkami pro-
ti bicikdim jinych druht bakterii [14, 16].

V rutinnim laboratornim provozu se provadi diagnos-
tika pomoci imunoblotu na klasické nitrocelul6zové
membrané s imobilizovanymi rekombinantnimi anti-
geny nebo napf. ve formé mikroarray testu (TestLine
MicroblotArray [20]), kde jsou antigeny v tripletu imo-
bilizovany na dné jamek. Test je dodavan ve formatu
96jamkové desticky. Vyhoda mikroarray testu spociva
ve vétsim poctu antigend na mensim formatu testu
a v mensim objemu vzorku, coz ma vyhodu zejména
u zpracovani mozkomisniho moku [20].

Kromé mozkomisniho moku je také mozné vysetreni
séra nebo punktatu z kloubl. Mikroarraye pro detekci
protilatek tfidy IgG a IgM se téméf nelisi. Rozdil je pou-
ze v antigenech TpN17 (antigen Treponema pallidum)
a VCA-p18 (antigen viru EBV). Oba antigeny slouZi pro
mozné vylouceni zkfizené reaktivity, ackoliv je diky
vysoké specifité antigenl velmi ojedinéla. V téchto
diagnostickych kitech jsou pfitomny také antigeny pro
uréeni pfitomnosti protilatek proti bakterii Anaplasma
phagocytophilum zpUsobujici lidskou granulocytarni
anaplazmoézu. A to proto, ze mlze dojit ke spole¢né
infekci s boreliemi. Vyhodnoceni probihd pomoci ¢tec-
ky, ur¢ené k odecitani pozitivnich spotl v jednotlivych
jamkach desticky, kde kazda jamka slouzi pro analyzu
jednoho vzorku. Komplex antigen-protilatka je vizua-
lizovan pomoci reakce alkalické fosfatazy a 5-bromo-
-4-chloro-3-indolylfosfatu s nitrotetrazolium modfFi
(BCIP/NBT) za tvorby barevného precipitdtu. Kazdy
spot obsahuje sérii ¢ty kalibrator(, aby byla mozna
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také kvantifikace protildtek. Pro boreliové IgG je sté-
Zejni pozitivita u antigenu VIsE (obr. 2., obr. 3.) v kom-
binaci s dalsimi antigeny. Pro boreliové IgM je stéZejni
pozitivita antigenu OspC, neni viak nezbytnd pro urce-
ni pozitivity testu.

Snimek pfed analyzou:

Analyzovany snimek:

Obr. 2. Analyza vzorku séra pacienta 4363 na Microblot-Array
Borrelia IgG; pozitivni antigen VIsE, p83 a p17

(foto B. Mactichovd, viastni fotografie, Laboratore AGEL a.s.)
Figure 2. Analysis of a serum sample from patient 4363 using
the Microblot-Array Borrelia IgG; positive for VIsE, p83, and
p17 antigens
(photo by B. Mactichovd, original photograph, AGEL Laboratories, Inc.)

Snimek pfed analyzou: Analyzovany snimek:

Obr. 3. Analyza vzorku likvoru pacienta 4363 na Microblot-Array
Borrelia IgG; pozitivni antigen VIsE a p17

(foto B. Mactchovd, viastni fotografie, Laboratore AGEL a.s.)
Figure 3. Analysis of a cerebrospinal fluid sample from pa-
tient 4363 using the Microblot-Array Borrelia IgG; positive for
VIsE and p17 antigens
(photo by B. Mactichovd, original photograph, AGEL Laboratories, Inc.)

VIsE jsou variabilni povrchové exponované lipopro-
teiny odpovédné za ochranu pfed imunitnim systé-
mem. Diky rekombinaci gend ma protein VIsE variabilni
povrchové epitopy a je jednim z hlavnich antigen( bo-
relii. Je také schopen kryt jiné antigenni struktury pred
protilatkami [21].

OspC je povrchovy protein, jehoZ produkce je indu-
kovéna v travicim traktu klistéte po zahajeni krmeni na
hostiteli. Je dulezity v pocatecnich fazich infekce a chra-
ni borelie pfed proteiny komplementu v krvi. Je dob-
rym antigenem a také kandidatem pro tvorbu vakciny
proti boreliéze, ale ma vysokou mezidruhovou variabi-
litu u borelii jinych druhd i mezi kmeny stejného druhu,
jeho ochranné vlastnosti by tedy byly omezené [22].

Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, ro¢. 75, ¢. 2

SOUHRNNE SDELENI

Diagnostika neuroboreliézy se provadi pomoci pra-
kazu pfitomnosti protilatek v séru a mozkomisnimu
moku pacienta a stanovenim tzv. intratekalni syntézy
imunoglobulind dle Reibera. Je nutné odlisit protilat-
ky pochdzejici z krve od intratekalné syntetizovanych
B lymfocytd v centrdlni nervové soustavé (CNS) [18].
Oba vzorky se odebiraji soucasné a z hodnot specific-
kych a celkovych protilatek v séru a likvoru a ve vztahu
k hodnoté albuminu v séru a v likvoru se vypocita tzv.
Antibody index:

IgG _ IgGCSF/I.g Gsérum
index —

AleSF/Albsérum
I9G,; = specifické imunoglobuliny v likvoru,
I9G,, . = specifické imunoglobuliny v séru,

Alb .. = albumin v likvoru, Alb_, = albumin v séru

sérum

Vypocitana hodnota imunoglobulinového a albumi-
nového kvocientu je nasledné vynesena do Reiberova
diagramu, dle kterého je zjistén plvod imunoglobu-
linG a urceno poruseni hematolikvorové bariéry [23].
Albumin je vyhradné syntetizovan v jatrech, jeho pu-
vod je tedy vzdy ,krevni” a jeho pfitomnost v likvoru
je znakem poruseni hematolikvorové bariéry. | pfes
vysokou senzitivitu a specificitu sérologickych testl
maji tyto detekéni metody nevyhodu diagnostického
okna v prvnich tydnech onemocnéni, kdy se protilatky
vytvareji, stejné jako jejich mozné dlouhé pretrvavani
(i nékolik mésicu) [11, 14, 17]. Totéz plati pro Antibody
index, ktery zlstava pozitivni dlouhodobé (mésice az
Iéta) obzvlasté pro IgG.

Jako slibny marker rané neuroboreliézy se jevi che-
mokin CXCL13, ktery zajistuje chemotaxi B-bunék a je
exprimovan v sekundérnich lymfoidnich organech
tedy i v centrdIni nervové soustavé (CNS). Vysoce zvy-
$end exprese toho chemokinu byla pozorovana zejmé-
na u neuroboreliézy, a je mozné ho detekovat jesté
pred intratekdIni syntézou protilatek. Jeho hladina se
obvykle normalizuje do nékolika mésict od ukonceni
rané faze infekce. Vzhledem k tomu, Ze nejsou pevné
stanovené cut-off hodnoty, je nutné, aby si je laborato-
fe provadéjici vysetfeni CXCL13 nastavily dle vlastnich
mérfeni. Cut-off hodnoty nejsou stanoveny kvuli meto-
dologické variabilité, rozdildm mezi pacienty, vlivim
jinych onemocnéni a chybéjici standardizaci testova-
ni. Neexistuje mezindrodné schvéleny standard a neni
urceno, kterd jednotka, metoda méfeni a podminky
méfeni by mély byt zavazné [24, 25]. Vétsina laboratofi
pouziva jednotky pg/ml a jako cut-off hodnotu pouzi-
vaji 100 pg/ml, kterd znaci podezieni na neuroborelié-
zu [26].

Pro sledovani imunitni odpovédi na infekci borelié-
zou je také mozné vyuzit test LymeSpot, kde jsou pa-
cientovy T-lymfocyty inkubovény s antigeny borelii a je
detekovana produkce interleukinu 2 a interferonu-y
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pomoci fluorescenéné znacenych protilatek. T-lymfo-
cyty produkujici oba cytokiny jsou jiz transformova-
né, pamétové burky, zatimco T-lymfocyty produkujici
pouze interferon znaci probihajici infekci [27].

PSR

KLISTOVA ENCEFALITIDA

Dalsim vyznamnym onemocnénim pfendsenym
klistaty je klistovéa encefalitida, zplsobend RNA virem
z rodu Flaviviridae. Infekce se projevuje formou lehké-
ho, stfedniho nebo zavazného pribéhu s dlouhodo-
bym neurologickym poskozenim.

Virus je obalen dvouvrstvou fosfolipidovou mem-
branou a obsahuje nukleokapsidu s jednovldknovou
RNA s pozitivni orientaci. Genom viru (11 kb) kéduje
7 nestrukturdlnich proteind pro komplement vazajici
antigen, dvé serinové protedzy, RNA dependentni RNA
polymerazu a proteiny replika¢niho komplexu [28].

Onemocnéni bylo poprvé popsano v Rakousku roku
1931 jako meningitida s nezndmou etiologii [29]. Sa-
motny virus byl popsan pak o nékolik let pozdéji v Rus-
ku. Onemocnéni bylo nazvano ruska jaro-letni encefa-
litida [30].

Clovék se nakazi po pfisati klistéte nebo pozitim ne-
pasterizovaného mléka nakazeného skotu ¢i koz. Byly
popsany také pripady onemocnéni po transplantaci
organu od nakazeného darce [31].

V Evropé je hlavnim vektorem onemocnéni I. ricinus,
roziifeny od Irska po zapadni Ural a od Svédska po
severni Afriku. Pro dalsi dva subtypy je typickym vek-
torem |[. persulcatus. Rezervoadrem jsou savci, domaci
zvifata i ptéci. Klistata se nakazi sanim krve od infiko-
vaného hostitele, kterému cirkuluje v krvi dostate¢né
mnozstvi virovych partikuli. Stejné jako v pfipadé, ze
se na jednom hostiteli krmi kli$té nakazené spolu s ne-

nakazenym. Probiha také transtadialni pfenos mezi jed-
notlivymi stadii klistéte [11].

Jsou popsany tfi hlavni subtypy viru klistové ence-
falitidy: zdpadoevropsky, sibifsky a Délného vychodu.
Zapadoevropsky subtyp zptsobuje u 10 % nakazenych
neurologické nasledky a pozorujeme u néj 2% mortali-
tu. Sibifsky subtyp je typicky delSim pradbéhem infekce
nez ostatni dva subtypy. V pfipadé encefalitidy Dalného
vychodu je nejvy3si pravdépodobnost neurologickych
postizeni (az 60 %) a 20% mortalita [32].

Evropska klistova encefalitida ma dvoufazovy pra-
béh. Jako prvni nastava obdobi viremie, které trva né-
kolik dni a je charakterizovano chfipkovymi pfiznaky.
U &asti nakazenych muze probéhnout pouze prvni faze,
bez rozvoje faze neurologické. Po odeznéni pfiznak(i se
pacient zdanlivé zotavuje. V druhé fazi virus pronika do
CNS. Projevem infekce je vysoka horecka, bolest hla-
vy, maldtnost a zvraceni. Neurologické pfiznaky se lisi
podle zasazené &asti nervové soustavy. Patfi mezi né
svétloplachost a tuhnuti Sije (v pfipadé meningitidy),
naopak nejsou typické poruchy védomi. Ty jsou ob-
vyklé u vzacnéji se vyskytujici encefalomyelitidy, spolu
s ataxii, poruchami feci, mimovolnymi pohyby oblice-
jovych svali a mentalnimi poruchami. U déti je obvykly
asymptomaticky pribéh infekce, zatimco starsi popu-
lace je nachylnéjsi k zdvaznému prabéhu s trvalymi na-
sledky po onemocnéni [33].

Specifickd Ié¢ba klistové encefalitidy neexistuje. O to
vice je dllezitd diagnostika umoznujici odliseni od
ostatnich agens zpUsobujicich zdnéty CNS, které mo-
hou mit specifickou Ié¢bu. Virus mize byt detekovan
pomoci PCR s reverzni transkripci (RT-PCR) v krvi i li-
kvoru, ale pouze béhem viremické faze pred projevem
neurologickych symptom. Proto neni hlavni diagnos-
tickou metodou. Ve vzacnych ptipadech se podafi virus
zachytit (obr. 4.).

Obr. 4. Pozitivni pacientsky vzorek na klistovou encefalitidu

TBEV - tick borne encephalitis virus, IC - interni kontrola PCR reakce

Figure 4. A patient sample positive for tick-borne encephalitis
TBEV - tick-borne encephalitis virus, IC - PCR internal control
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(foto B. Mactichovd, viastni fotografie, Laboratore AGEL a.s.)

(photo by B. Mactichovd, original photograph, AGEL Laboratories, Inc.).
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Prikladem je zachyt na naSem pracovisti, kdy jsme
vysetrovali klinicky materidl pacienta (muz, 31 let) s po-
dezfenim na anaplazmovou infekci s neurcenou bolesti
hlavy. Byla provedena lumbdlni punkce a indikovdno
PCR vysetfeni na anaplazmoézu a sérologické vysetreni
boreliézy a klistové encefalitidy. Sérologie byla nega-
tivni kromé pozitivnich protilatek IgG na borelie v séru.
Soucasti PCR vysetieni pro anaplazmozu jsou také dal-
$i onemocnéni (obr. 4.). V tomto pfipadé se tedy diky
zvolenym druhdim vysetfeni podaftilo odhalit ranou fazi
infekce klistové encefalitidy, kdy byl virus jesté deteko-
vatelny v likvoru a zaroven byla negativni sérologie
(obr. 5.). O deset dni pozdéji jsme na pracovisti vysetfili
dalsi klinické vzorky daného pacienta, nyni jiz s rozvi-
nutymi neurologickymi pfiznaky (epileptické zachvaty
grand mal). Nebylo jiz mozné detekovat virus pomoci
PCR v séru ani likvoru, ale byla pozitivni sérologie IgM
a lgG protildtek (obr. 6.). U IgG protildtek byl také pro-
veden test avidity, kde byla potvrzena nizka specifita
IgG protilatek, typicka pro probihajici infekci klistovou
encefalitidou.

Ve specidlnich pfipadech je mozné také vyuzit elek-
tronovou mikroskopii.

Hlavni diagnostickou metodou u klistové encefali-
tidy je podobné jako u boreliézy ELISA, kdy jsou de-
tekovany IgM nebo IgG protildtky v séru nebo likvoru
pacienta. Vhodnym markerem akutni infekce je urceni
avidity IgG protildtek, kdy v ¢asné fazi infekce jsou pro-
dukovény nizce avidni protilatky. IgM protilatky na klis-
tovou encefalitidu se tvofi po pfiblizné dvou tydnech
onemocnéni, kdy se projevuji i neurologické pfiznaky.
Spolu s IgM se tvoii také IgG protilatky, které u ¢lovéka
pretrvaji cely Zivot. Pfi prvnim odbéru vzorku je obvyk-
I4 spole¢na detekce IgM a IgG, ale jelikoz se IgM proti-
latky tvorii 10 mésich po akutni infekci nebo po prvni
davce oc¢kovani jsou nutné také opakované odbéry po
nékolika tydnech. Kvlli vysoké pfibuznosti viru klisto-
vé encefalitidy s ostatnimi flaviviry je i zde nebezpeci
zkfizené reaktivity protilatek obzvlasté u lidi ockova-
nych proti zluté zimnici nebo japonské encefalitidé
a lidi s prodélanou zapadonilskou hore¢kou nebo ho-
re¢kou dengue. Zkfizena reaktivita mGze byt odhalena
diky kvantifikaci IgM protilatek, které jsou pfi akutniin-
fekci cetnéjsi nez v pfipadé dlouho pretrvévajicich IgG
po infekci nebo pfi onemocnéni jinym flavivirem. Pfi
prolomeni oc¢kovani proti klistové encefalitidé je také
typicky nizsi titr IgM protilatek spolu s rychlym na-
rdstem IgG v séru, avidita IgG protilatek je vysoka (po
setkani s antigenem v minulosti se jiz tvofi vzdy IgG
protilatky vysokce avidni). Pro spolehlivou diagnosti-
ku oc¢kovanych jedincl se vyuziva prikaz intratekdlni
syntézy [34].

Avidita IgG protilatek znadi s jakou silou je protildtka
schopna vazat antigen. V rané fazi infekce jsou IgG pro-
tildtky malo specifické, a pfi testovani avidity se snadno
vyvazuji z komplexu s antigenem. Pro pozdéjsi faze in-
fekce je typickd avidita vysokd, kdy jsou tvofeny vysoce
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Stanoveni protilatek - Klist'ova encefalitida virus

s TBEV IgG sérum 268 RU/ml  negativni
s TBEV IgM sérum 0,38 IP negativni
$ TBEV IgG Al likvor neprokazan -
$ TBEV IgM Al likvor neprokdzan -

Borrelia burgdorferi sensu lato
Stanoveni protilatek - B. burdorferi s.lato

$ Borrelia recombinant IgG sérum 6,58 IP pozitivri
§ Bormelia recombinant IgM sérum 0,67 P negativni
$ BorrelialgG Al likvor neprokazan -
$ BorrelialgM Al likvor neprokazan -

CXCL13 likvor 0.00 pg/ml  negativni

Obr. 5. Vysledky sérologie u pacienta s PCR pozitivni TBEV
(foto B. Mactichovd, viastni fotografie, Laboratore AGEL a.s.)

Figure 5. Serology in a TBEV PCR-positive patient

(photo by B. Mactichovd, original photograph, AGEL Laboratories, Inc.)

Stanoveni protilatek - Klist'ova encefalitida virus
$ TBEV IgG sérum 93,35 RU/ml  reaktivni
$ TBEV IgM sérum 4,87 P

s TBEV IgG avidita sérum 6,00 % nizksav
S TBEV IgG Al likvor nelze

Nelze jiZ dale fedit.
s TBEV IgM Al likvor nelze

Nelze jiz dile fedit.
Borrelia burgdorferi sensu lato
Stanoveni protilatek - B. burdorferi s.lato
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$ Borrelia recombinant IgG sérum

g 5.

$ Borrelia recombinant IgM sérum 0,38 IP
$ BorrelialgG Al likvor neprokazan -
$ BorrelialgM Al likvor neprokazan -
CXCL13 likvor 6.36 pg/ml  negativni

Obr. 6. Vysledky sérologie pacienta o 10 dni pozdéji

(foto B. Mactichovd, viastni fotografie, Laboratore AGEL a.s.)
Figure 6. Serology in the same patient 10 days later
(photo by B. Mactichovd, original photograph, AGEL Laboratories, Inc.)

specifické IgG protildtky. Avidita je ur¢ena pomoci ELI-
SA testu, kdy jsou navézané IgG protildtky inkubovany
s ureou, ktera je schopna imunokomplexy porusovat.
Analyza s pfidanou ureou je ndsledné srovnana s kon-
trolni analyzou po proméreni na spektrofotometru a je
urcen index avidity [35-37].

NejspecifictéjSim testem klistové encefalitidy je
virus neutraliza¢ni test, ktery detekuje protilatky ze
séra schopné virus neutralizovat. Sérum pacienta je
inkubovano s virem, ktery je nasledné naockovan na
bunécnou kulturu. Pokud ma pacient neutraliza¢ni
protilatky, je virus neaktivni a neprojevi se odumfeni
bunék v kultufe. Takto je také mozné testovat efekti-
vitu o¢kovani. Test neni standardizovany, kazda labo-
ratof ma pro néj svou vlastni metodu a je velice ¢a-
sové narocny, proto se provadi pouze ve vyjimecénych
pripadech [38]. V Ceské republice virus neutralizaéni
test provadi pouze Narodni referen¢ni laboratof pro
arboviry v Ostravé.
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EHRLICHIOZA A ANAPLAZMOZA

Ehrlichiéza a anaplazmoéza jsou dvé odlisna one-
mocnéni, ackoliv byla lidska granulocytarni anaplaz-
moéza (HGA) dfive nazyvana také ehrlichiézou. Bylo
zjisténo, ze plivodce onemocnéni — Anaplasma pha-
gocytophilum je geneticky odlisny od plvodce lidské
monocytarni ehrlichiézy (HME) Ehrlichia chaffeensis.
Oba druhy gramnegativnich obligatné intracelular-
nich bakterii patfi do fadu Rickettsiales stejné jako
dalsi pavodci nemoci pfenasenych klistaty Rickettsia
rickettsii (horecka skalistych hor) nebo Rickettsia cono-
rii (sttedomorska skvrnitd horecka). Tato onemocné-
ni nabyvaji v novych ptirodnich podminkach stredni
Evropy na vyznamu, ackoliv se pivodné vyskytovala
hlavné v Severni Americe. Onemocnéni v prostoru
Evropy zatim zU{stava casto nediagnostikované a ne-
hlasené do systému hlaseni infekénich onemocnéni,
proto neni zndm jeho skute¢ny vyskyt ve stfedni Ev-
ropé 7,11, 14].

Hlavnim vektorem pro pfenos anaplazmozy v Evropé
je I. ricinus. Rezervoarem bakterie jsou drobni hlodavci
a jini savci, v¢etné psu. Jelikoz je I. ricinus vektorem pro
rizna onemocnéni (borelidéza, babezidza, ehrlichidza)
muze dochézet ke koinfekcim. V USA jde o mnohem
rozsifené;jsi problém nez v Evropé. Prvni pfipad zde byl
popsan roku 1994 [39].

Infekce se projevuje nespecifickymi chtipkovymi
symptomy, jako je horecka, zimnice, bolest hlavy a sva-
10. Uimunokompromitovanych jedincl byva vétsiriziko
tézkych komplikaci onemocnéni. Anaplazmdzu je moz-
né diagnostikovat pomoci kultivace, histologickych
metod, PCR nebo sérologicky. Lékem volby je antibioti-
kum doxycyklin. A. phagocytophilum se po pfenosu do
lidského organismu infiltruje do kostni dfené a sleziny,
kde se dale déli v polymorfonukledrech a postihuje li-
nii neutrofild. Pfitomnost bakterii v neutrofilech ma za
nasledek zanétlivou reakci vedouci k degranulaci neu-
trofill a uvolnéni cytokind, coz vede ke kontinualnimu
poskozovani tkdné. Bakterie jsou v neutrofilech viditel-
né v podobé intracytoplazmatickych agregatt — morul.
Agregaty je mozné pozorovat mikroskopem v krevnich
natérech [40].

Ehrlichiéza zac¢ind pfijmem infekéni extracelularni
formy bakterie (elementarni télisko) do hostitelského
organismu, kde se replikuje a dozrava v retikularni té-
lisko a nasledné v morulu, ze které se nakonec uvolni
opét elementarni téliska Sifici infekci. PFi replikaci vy-
uziva ehrlichie mechanismy pro prekonani imunitniho
systému (potlaceni apoptézy, modulace cytokinové
odpovédi). Ehrlichia primarné napada lidské monocyty,
makrofagy a neutrofily. Ndkaza se projevuje nespeci-
fickymi symptomy, které zacinaji obvykle dva tydny po
kousnuti klistétem. U nékterych pacientd miize progre-
dovat az k syndromu akutni dechové tisné nebo k sep-
tickému Soku. Obdobné jako anaplazméza je ehrlichioé-
za lécena pomoci doxycyklinu [41].

Ehrlichiézu v souc¢asnosti diagnostikujeme pomoci
PCR, sérologickymi nebo histochemickymi metodami
[41]. Pro HME je zlatym standardem v laboratorni dia-
gnostice imunofluorescencni test IgG a IgM protilatek
v parovych vzorcich séra odebranych v intervalu 3-6
tydnG. Metoda ma svoje limity, protoze protilatky jsou
v prvnim tydnu negativni az u 80 % pacient( a je dob-
fe zndma vysoka zkfizena reaktivita mezi E. chaffeensis
a A. phagocytophilium.V krevnich natérech u HME jsou
moruly pozorovatelné pouze u 3 % pacientl. PCR je
mozné vyuzit v brzkych stadiich onemocnéni pred na-
sazenim lécby, kdy je detekce v krvi Gspésnd az u 85 %
nakazenych [42].

DISKUSE

V roce 2024 doslo v Ceské republice k nardistu o 23 az
32 % poctu hlasenych pripadl infek¢nich onemocnéni
prendsenych klistaty. Lymeskda boreliéza byla hlasena
ve viech okresech Ceské republiky. Nejvys$si vyskyt
LB byl zachycen v krajich Jiho¢eském a Vysocina, dale
Stredoceském, nasledovano kraji Olomouckym a Jiho-
moravskym [6].

Klistova encefalitida byla v roce 2024 hlasena v po-
¢tu 680 pripadd, coz predstavuje 32,3% narlst oproti
predchozimu roku, kdy bylo diagnostikovano 514 ne-
mocnych. Nejvyssi pocet pfipadd evidovaly Krajské hy-
gienické stanice v Jiho¢eském kraji [6].

Anaplazméza a ehrlichiéza jsou v Ceské republice
méné castd onemocnéni, objevuji se pouze jednotky
pfipadl ro¢né. Skutecnych pfipadi je ale zfejmé mno-
hem vice, protoze onemocnéni jsou ¢asto nenahldsena
nebo nediagnostikovana [6].

V diagnostice se pouzivaji dvé hlavni skupiny me-
tod - sérologické a molekularné-biologické. Vyhodou
sérologickych metod je jejich Sirokd dostupnost, nizsi
naklady a dobra automatizace snizujici vytizenost la-
boratorniho personalu [17,19]. Jsou velmi vhodné také
pro screening vétsiho poctu pacientt [17,19]. Jsou viak
omezené v Casné fazi infekce, kdy jesté nemusi byt pfi-
tomna detekovatelna hladina protilatek, a také mohou
vykazovat zkiizené reakce (napf. u flavivir(i) [20-26].

Pro onemocnéni boreliézou je ¢asté dlouhé pretrva-
ni protildtek a je tak tézké odlisit prodélanou a probi-
hajici infekci. Vzdy je nutné pfihlédnout i ke klinickym
pfiznakdm, protoze samotna pozitivita u imunoanalyz
nemusi znamenat pobihajici nemoc [23]. Pfinosna je
proto detekce chemokinu CXCL13 v mozkomiSnim
moku, ktery umoznuje ¢asnou diagnézu i v brzké fazi
onemocnéni, kdy jesté nejsou pozitivni protilatky. Nic-
méné rutinni pouziti je zatim limitovano absenci vali-
dovanych standardt [23, 26].

U klistové encefalitidy je pro potvrzeni diagnézy
v nékterych pripadech vhodné doplnéni virus neutrali-
zacniho testu, ktery je viak dostupny pouze ve speciali-
zované referencni laboratofi.
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Molekularni metody, zejména RT-PCR, poskytuji vy-
sokou senzitivitu a specificitu, a jsou zvlasté vhodné
v ranych fazich onemocnéni, pfed tvorbou protildtek.
Jsou viak naro¢néjsi na laboratorni vybaveni a per-
sondl. Jejich citlivost mlze kolisat v zavislosti na typu
vzorku a fazi infekce. Jedna se také o cenové naroc¢nd
vysetieni [17, 38].

Proti bakteridInim plvodciim ndkaz prenasenych
klistaty bohuzel neexistuje vakcina, proto je nejlepsi
ochranou proti témto onemocnénim prevence (pouziti
repelentd, obleceni plné kryjiciho koncetiny, kontrola
téla po pobytu v pfirodé) a v piipadé infekce rychla
a spolehlivé diagnostika.

Proti klistové encefalitidé je dostupna ucinnd vakci-
na.V roce 2024 bylo v Ceské republice alespor jednou
davkou vakciny oc¢kovano priblizné 48 % obyvatel [44].
Nicméné pro plnou ochranu je nutné dokoncit zaklad-
ni ockovaci schéma, které zahrnuje tfi davky vakciny.
Pouze 37 % ockovanych tuto sérii dokoncilo [43]. Pre-
ockovani je doporuceno kazdych 3-5 let, v zavislosti
na véku, aby se udrzela dostatecna hladina protilatek.
| pfes dostupnost ockovani a pfispévkl na vakcinu
z vefejného zdravotniho pojisténi zlstava proockova-
nost nizka [44].

ZAVER

Onemocnéni pfenasena klistaty, predevsim borelio-
za, klistova encefalitida, ehrlichiéza a anaplazmodza,
predstavuji v Ceské republice zavazny a ¢aste¢né pod-
cenovany zdravotni problém. Aktudini epidemiologic-
ka data z roku 2024 ukazuji na vysoky pocet pfripadi
klistové encefalitidy a borelidzy. Vyskyt ehrlichiozy
a anaplazmézy je pak pravdépodobné vysoce podhod-
noceny. Chybi obecné povédomi o této nemoci a neni
také povinnost tato onemocnéni hlasit. Do budoucna
je nutné zlepsit sledovani téchto nemoci, aby data od-
povidala redlnému poctu nakazenych.

Pro efektivni diagnostiku je nezbytné vyuzivat kom-
binaci molekuldrnich a sérologickych metod spolu
s novymi markery, které zlep3uiji citlivost a specificitu
vysetieni. Zvyseni povédomi Iékafl o limitech rdznych
metod a jejich sprdvné vyuziti pfi diagnostice onemoc-
néni je klicové pro zvoleni veasné |é¢by a snizeni kom-
plikaci u pacienta.
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SOUHRN

Virova hepatitida A (VHA) je pfevazné fekalné-oralné pirenosné onemocnéni, prenos transfuznimi pfipravky je vzacny.Vroce 2025,
v dobé probihajici epidemie VHA v Ceské republice, byly zachyceny pfipady pfenosu viru hepatitidy A (HAV) transfuznimi pfipravky
od asymptomatické darkyné. U darkyné byla zjisténa HAV pozitivita az po rozvoji klinickych ptiznakd. Infikované transfuzni pfiprav-
ky (deleukotizované erytrocyty a trombocyty), byly podany dvéma pfijemcim, u nichz byla nasledné prokdzana infekce. U prv-
niho détského pfijemce byl pribéh aniktericky a bez komplikaci, u druhé imunokompromitované pacientky byla zaznamenana
protrahovana viremie. Piipady poukazuji na riziko transfuzniho prenosu VHA zejména béhem epidemii. Asymptomaticka viremie
u darcd vede k nemoznosti detekce infekce bez cileného testovani. Zavedeni pfimé detekce nukleovych kyselin (NAT) HAV v obdobi
zvyseného vyskytu nékazy by vedlo ke zvyseni bezpecnosti krevnich transfuzi.

KLICOVA SLOVA
virova hepetitida A - infikované transfuzni pfipravky — testovani darcti krve

ABSTRACT :
Petrousova L., Smetana J., Hrstkova B., Cermakova Z., Chlibek R.: Rare transmission of
hepatitis A virus through blood transfusion products

Viral hepatitis A (VHA) is primarily transmitted via the faecal-oral route. Transmission through blood transfusion products is rare.
In 2025, during an ongoing VHA epidemic in the Czech Repubilic, cases of hepatitis A virus (HAV) transmission through transfusion
blood products from an asymptomatic donor were detected. The donor was only found to be HAV positive after developing clinical
symptomes. Infected blood transfusion products (leukocyte-depleted erythrocytes and thrombocytes) were administered to two
recipients, who subsequently developed infection. One of them, a paediatric patient, presented with anicteric VHA without com-
plications, while the otherimmunocompromised patient had prolonged viremia. These cases highlight the risk of HAV transmission
through blood transfusions, particularly during epidemics. Asymptomatic viremia in donors makes itimpossible to detect infection
without targeted testing. The introduction of direct nucleic acid testing (NAT) for HAV during a period of increased incidence of
infection would improve the safety of blood transfusions.

KEYWORDS
viral hepatitis A — infected transfusion products - screening of blood donors
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uvoD

Akutni infekce virovou hepatitidou A (VHA) ma pre-
vazné asymptomaticky pribéh u déti mladsich 6 let,
pficemz podil symptomatickych forem i jejich zavaz-
nost se s vékem zvysuji. Po inkubacni dobé ma infek-
ce obvykle mirny pribéh charakterizovany ve vétsiné
piipadd pfiznaky podobnymi chfipce, gastrointestinal-
nimi obtizemi a zloutenkou. Ve vétsiné pripadl infek-
ce odezni béhem nékolika tydn(, pficemz neprechazi
do chronického onemocnéni. Nicméné u starsich osob
a pacientl s chronickym onemocnénim jater jsou po-
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pisovany vzacné pripady fulminantni hepatitidy se se-
Ihanim jater, které jsou ¢asto fataIni [1]. VHA proto ne-
Ize oznacit za lehké onemocnéni, a naopak je spojeno
s moznym rizikem zavazného prabéhu. Pfenos viru he-
patitidy A (HAV) probiha typicky fekdlné-oralni cestou,
bud' pfimym nebo nepfimym kontaktem s infikovanou
osobou (kontaminovanyma rukama), nebo nepfimo
konzumaci kontaminované vody ¢i kontaminovanych
syrovych potravin, jako jsou napt. mofské plody nebo
znedisténa zelenina a ovoce. Byly zaznamenané pieno-
sy i sexudlni cestou a krvi. V pfipadé krevniho prenosu
je tato forma nejcastéjsi u intraven6znich narkomand,
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ale je i moznost prenosu krevni transfuzi, ktery je viak
popisovan jako extrémné vzacny [1, 2, 3].V tomto sdé-
leni je prezentovan pfenos HAV transfuznimi pfiprav-
ky v dobé probihajici epidemie v Ceské republice (CR)
vroce 2025.

POPIS PRIPADU

Dosud zdrava 31letd Zena byla vy3etfena u svého
vieobecného praktického Iékare pro 3 dny trvajici ho-
recky, bolesti svald a kloubtd a tmavou mo¢. Praktickym
Iékafem bylo provedeno laboratorni vysetieni, kdy byla
zjisténa elevace jaternich enzym (ALT 33 pkat/I, biliru-
bin 35 pmol/l). Vzhledem k probihajici epidemii VHA
v misté pobytu pacientky, bylo doplnéno sérologické
vysetieni VHA s prikazem pozitivity IgM anti-HAV i cel-
kovych (IgG + IgM) anti-HAV protildtek. Pacientka byla
odesland k hospitalizaci a byla informovand Krajska hy-
gienicka stanice. Epidemiologickym 3etfenim bylo zjis-
téno, Ze pacientka byla v inkuba¢ni dobé dérkyni krve.
Ihned bylo informovéno transfuzni oddéleni a seg-
ment transfuzniho pfipravku darkyné byl dodate¢né
otestovan pomoci metody polymerdzové fetézové re-
akce (PCR), kdy byla zjisténa pfitomnost HAV RNA. Dar-
covsky odbér krve byl proveden 17 dni pfed zac¢atkem
symptomu a 20 dnl pfed potvrzenim diagnézy VHA
(obr. 1). Odebrana krev byla zpracovana na transfuzni
pfipravky (deleukotizované erytrocyty a trombocyty),
které byly nasledné podany dvéma osobdm. Pacient-
ka byla hospitalizovana 7 dni a po nekomplikovaném
pribéhu nemoci propusténa do domaciho osetfovani
a sledovana v infektologické ambulanci.

Epidemiologicky nebyl zjistén znamy kontakt s pfi-
padem VHA. Pacientka nepatfila do rizikové skupiny,

darkyné ci:jbér _—
divka 5 let T piiznaky

B Zena 78 let

dny od odbéru 0. den

17. den

neuzivala ndvykové latky a pracovala v socidlnich sluz-
bach. V den odbéru krve byla zcela bez klinickych pfi-
znaku. Transfuzni oddéleni dohledalo pfijemce trans-
fuznich pfipravkd a bylo u nich provedeno laboratorni
vysetieni ve stejny den, kdy byla zjisténa pozitivita HAV
u darkyné. Oba piijemci méli pfi PCR vysetfeni pozitiv-
ni prikaz HAV RNA. Prvnim pfijemcem HAV pozitivniho
transfuzni pfipravku byla 5letd divka, ktera byla hos-
pitalizovdna pro nutnost dialyzy z ddvodu hemolytic-
ko-uremického syndromu pfi infekci Escherichia coli
027 s pfitomnosti shiga toxinu 1 i 2. Tato divka dosta-
la erytrocytarni transfuzni ptipravek od HAV pozitivni
darkyné 4. den od odbéru krve. V den testovani divky
pomoci PCR diagnostiky, jak bylo uvedeno vy3e, ubéh-
lo 16 dni od podani transfuzniho pfipravku. Divka byla
dale 18. a 25. den od podani pripravku testovana pfi-
tomnost anti-HAV protilatek v krvi. V obou pfipadech
byly IgM negativni a celkové (IgG + IgM) pozitivni.
Mirny vzestup jaternich enzym( byl zaznamendan 32.
den po podani darcovskych erytrocytd (ALT 3,5 pkat/l),
maximalni hodnota byla 41. den (32,7 pkat/l) s nasled-
nou plnou normalizaci. Celkovy bilirubin se pohyboval
v hodnotéch do 6,6 umol/l. Klinicky pribéh VHA byl
aniktericky, pouze s mirnymi dyspeptickymi obtizemi.
Stav se u divky promptné upravil a déle byla jiz sledova-
na pouze na détské nefrologické ambulanci pro pretr-
vavajici postizeni ledvin.

Pfijemcem druhého HAV pozitivniho transfuzni pfi-
pravku byla 78leta zena, kterd byla hospitalizovana
pro akutni myeloidni leukemii s aktualné probihajici
chemoterapii. Této pacientce byl 2. den od odbéru po-
dan smésny trombocytarni koncentrat od péti darcq,
z nichZ jednim byla uvedend darkyné s VHA. Onemoc-
néni VHA u pfijemce bylo prokazano viremii verifikova-
nou pomoci PCR poprvé 18.den od odbéru krve, v den

pozitivita
HAV

20. den

*+—&

dny od podani 0.den 0. den

transfuzniho pripravku

podani
trombocytl

podani
erytrocyti

Obr. 1. Casova osa pienosu

Figure 1. Transmission timeline

Pozitivita HAV - pozitivita viru hepatitidy A zjisténd metodou PCR
HAV positivity — hepatitis A virus positivity detected by PCR

@
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prukazu pozitivity darce. Nasledné byla pozitivita HAV
opakované prokazovana v krvi az do 65. dne od poda-
ni darcovskych trombocytd. Anti-HAV protilatky byly
vysetfeny 38. den a nasledné opakované az do 61. dne
po podani transfuzniho pfipravku. Vysledky byly vzdy
totozné, pozitivita celkovych (IgG + IgM) protilatek
i protilatek ve tridé IgM. U této pacientky byl zazname-
nan mirny vzestup jaternich enzym 32 dnid od podani
transfuzniho pfipravku (ALT 1,5 pkat/l). Pacientka sice
méla klinicky lehky pridbéh onemocnéni VHA, byla
asymptomatickd a anikterickd, ale 74. den po podani
darcovskych trombocytl zemiela na komplikace spo-
jené se zékladnim onemocnénim.

V rdmci detekovanych nemocnicnich prenosti HAV
krevni cestou nedoslo k nakaze zdravotnického perso-
ndlu, jinych pacientd ani rodinnych pfislusnikd, ktefi
chodili za pacientkami na navstévy. Na zdkladé probéh-
Ié nakazy transfuznimi ptipravky Transfuzni oddéleni
Fakultni nemocnice Ostrava provedlo fadu opatreni
ke snizeni rizika ndkazy. Jednim z téchto opatteni bylo
rozhodnuti o testovani pfitomnosti nukleovych kyse-
lin (NAT) HAV v dobé od 4. 12. 2025 do poloviny ledna
2026.V tomto obdobi bylo vysetfeno celkem 1640 dar-
cl krve a krevnich slozek. V zddném z odbérli nebyla
prokazana HAV pozitivita.

DISKUSE

VHA ma dlouhou inkuba¢ni dobu (15-50 dn( s pra-
mérem 28 dn(), kdy je viremie pfitomna jiz ¢asné po
nakaze a predchazi pfiznaky pfiblizné o 2 tydny. V na-
$em piipadé musela byt udarkyné krve viremie pfitom-
na minimalné jiz 17 dnd pred pfiznaky onemocnéni.
Inkubacni doba se nelisi na zdkladé formy pfenosuy, je
vsak pfimo zavisla na infek¢ni davce. Na zvitecich mo-
delech rovnéz bylo prokazano, ze prenos krvi je vice in-
fekcni nez fekalné-oralni prenos [1].

V preikterickém stadiu darce je pfenos HAV krevni
transfuzi nejrizikovéjsi a ke zjisténi, ze krev byla infikova-
nd, dochazi mnohdy az v momentu, kdy se u dérce ob-
jevi pfiznaky, pokud nenikrev otestovana na pfitomnost
HAV dfive. Infikované transfuzni pfipravky jsou vétsinou
odebrany 6-18 dnu pred zacatkem klinickych priznaku
u darce [3, 4]. | u ndmi popsanych pfipadd, doslo k po-
dani transfuznich pfipravk( jesté pred klinickou mani-
festaci onemocnéniazjisténim HAV pozitivity u darkyné.

V nasich pfipadech doslo k rychlému predani in-
formace o onemocnéni darkyné a vysetfeni pfijemct
transfuznich pripravkl probéhlo v podstaté ihned po
zjisténi HAV pozitivity darkyné. Popsany jsou vsak pfi-
pady z USA, kdy se u darce pfiznaky objevily az 20 dn(i
po darovani krve, ale transfuzni sluzba se o onemocné-
ni dozvédéla az 56 dnli po odbéru krve amezitim doslo
k podani erytrocytarniho koncentratu a mrazené plaz-
my. U pfijemce plazmy doslo k rozvoji VHA s mirnymi
pfiznaky [2].
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Podobné vzacny prenos HAV jako zde popisovany pro-
strednictvim trombocytarniho koncentratu byl popsan
i ve Francii, kdy doslo k onemocnéni u pfijemce infikova-
ného trombocytarniho koncentratu, ktery byl aplikovan
imunokompromitovanému pacientovi 3. den, pficemz
klinické ptiznaky u darce se rozvinuly 6. den po darovani
krve. U pfijemce se symptomy VHA rozvinuly 55 dn(i po
podani transfuzniho pfipravku. Diky v¢asné reakci byly
dosud nepodané plazma a erytrocytarni koncentrat dar-
ce dovysetieny a po prikazu HAV pozitivity zni¢eny [4].

V roce 2025 bylo v CR hlaseno 3255 pfipad(i one-
mocnéni VHA, coz odpovida nemocnosti 29,2/100 000,
v porovnani s rokem 2018, kdy bylo hlaseno 211 pfi-
padl onemocnéni a nemocnost byla 2,0/100 000 [5].
Epidemie, ktera v CR probih jiz od roku 2024 je zpd-
sobena genotypem viru 1B, ktery byl rovnéz zazname-
nan v Madarsku, Rakousku, Slovensku, Svédsku a Velké
Britanii [6]. BEhem rozsahlych epidemii se mlze nakazit
i mnoho osob, které nepatii do Zadné specifické riziko-
vé skupiny, protoze HAV se m{ize sifit do celé populace.
Tim se generuje vétsi mnozstvi osob v inkubacni dobé
nebo s asymptomatickym prabéhem a tim potencidlné
rizikovych krevnich darcd.

V Polsku v roce 2017 doslo k vyraznému narlstu inci-
dence VHA na 7,8/100 000, coz bylo 80x vyssi nez v roce
2016. V té dobé probéhla rozsahla studie darct krve
na pfitomnost HAV a bylo identifikovano dvacet jedna
infekci HAV, coz odpovidaincidenci 1,13 na 100 000 od-
bérud [7, 8].

Vsouc¢asné dobév CR neprobiha plo$né testovani HAV
u darc krve na transfuznich oddélenich nemocnic. VCR
se povinné testuje virova hepatitida B, virova hepatiti-
da Cainfekce HIV a syfilis sérologicky. Od 1.7.2024 plati
novela Vyhlasky ¢. 143/2008 Sb., kterd zpfisnila testovani
a zavedla citlivéjsi metody pro detekci infekci, a to pfi-
my prikaz virl (HIV, HCV a HBV) v krvi metodou NAT [9].
Zavedenim NAT testovani se zlepsily moznosti vysetieni
darcl krve a krevnich slozek pro fadu krvi pfenosnych
onemocnéni, coz by bylo mozné v pfipadé nepfiznivych
epidemiologickych situaci vyuzit. Zdravotnickd zafize-
ni, kterd maji NAT testovani zavedeno, mohou vysetieni
provadét samy, nicméné tato opatfeni nejsou systémo-
va a dopadaji do ekonomiky pracovist, nebot nejsou
kalkulovany do ceny transfuznich pfipravkd. V CR jsou
plosné testovany vzorky u komerc¢nich center pro odbér
plazmy, a to z dGvodu nasledného komercniho pouziti
a historickému vyskytu nakaz z krevnich derivatd v 90.
letech 20. stoleti v Evropé a Spojenych statech americ-
kych, zejména z koncentratld koagulac¢nich faktorG VIlI
a IX [1]. Také na Klinice infek¢niho 1ékafstvi Fakultni ne-
mocnice Ostrava bylo hospitalizovano nékolik pacient(
diagnostikovanych pfi odbérech krevni plazmy v ko-
mercnich centrech. K ndkaze pfijemct nedoslo v di-
sledku véasné detekce HAV v odebrané plazmé.

V literatufe je mozné dohledat popis rizik pro vy-
brané skupiny ohrozenych osob, v¢etné imunosu-
primovanych jedincl. Prikladem muze byt pfipad
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imunokompromitovaného 26letého pacienta po
transplantaci krvetvornych bunék, ktery zemfel na
jaterni selhani po podani infikovaného transfuzniho
pfipravku [10]. S ohledem na rizika zdvazné probiha-
jici infekce napf. u imunokompromitovanych pacien-
th by bylo pfinosné zavedeni rutinnich doplrikovych
screeningovych testl k detekci HAV v dobé probihajici
epidemie, aby bylo mozné viechny pozitivni transfuz-
ni pfipravky vyradit jesté pred jejich pouzitim. Timto
opatienim by mohly byt potencialné eliminované i zde
popsané pfipady.

Je snaha snizit riziko pfenosu HAV infikovanymi
transfuznimi pfipravky cilenymi dotazy v rdmci epide-
miologického 3etfeni, kdy kazdy jedinec s prokézanou
VHA je tdzan, zda nebyl darcem krve ¢&i krevni plazmy.
Soucasné je klicové edukovat plosné celou popula-
Ci a propagovat vakcinaci, kterd predstavuje G¢innou
ochranu proti VHA.

ZAVER

Pfenos VHA transfuznimi pfipravky mlze byt pod-
hodnocenym problémem. Popsané pfipady byly
identifikovany pouze diky epidemiologickému Setieni
u nemocné se zjisténi darcovstvi krve. Asymptoma-
ticka viremie u darcl transfuznich pfipravkd jiz byla
opakované dokumentovdna. Prestoze posttransfuzni
VHA vede jen vzacné k tézkému prabéhu onemocnéni
i riziko sekundarniho prenosu, které predstavuje ze-
jména nemocnicni prostiedi, neni zanedbatelné. Zde
popsané pfipady prenosu a s ohledem na rizika spo-
jend s onemocnénim VHA by bylo pfinosné zavedeni
rutinnich screeningovych testl k detekci HAV u dércl
krve v dobé probihajici epidemie VHA, ¢imz by doslo ke
zvydeni bezpecnosti krevnich transfuzi.
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