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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: Béhem 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 sérotypU 8, 12F a 15A. Analyza celogenomové sekvenace prokdazala 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 ukdzala, jak dynamicky se mize ménit epidemiologicka situace invazivniho pneumokokového one-
mocnéni a Ze je tieba jeho stala systematicka surveilance. Nejlepsi prevenci invazivniho pneumokokového onemocnéni je vakci-
nace s preferenci pneumokokovych konjugovanych vakcin s vyssi valenci.

KLICOVA SLOVA
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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 Republic. 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.
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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 vyvolavd onemocnéni
u déti do 5 let véku, u seniort a lidi s imunokompromi-
tujicimi stavy. S. pneumoniae zplsobuje jak nezdvaznd
onemocnéni hornich cest dychacich ¢i pneumonie, tak
zavazné stavy jako komplikované pneumonie, sepse Ci
meningitidy, souhrnné nazyvané invazivni pneumoko-
kova onemocnéni (IPO).

S.pneumoniae byl v roce 2023 celosvétové nejcasté;si
pficinou onemocnéni dolnich cest dychacich, zpUsobil
58,3 miliona téchto onemocnéni. Zaroven byl S. pneu-
moniae v roce 2023 nej¢astéji 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 nejcastéjsim
pUvodcem 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
ro¢né vyskytlo primérné 364 IPO, nemocnost IPO byla
primérné 3,47/100 000 obyvatel, primérné nastalo 61
umrti rocné ve spojeni s IPO a priimérna smrtnost byla
16,9 % [4].

Od biezna roku 2020 probihala pandemie covidu-19.
Virus SARS-CoV-2 vyvolavajici onemocnéni covid-19
se Siti kapénkovou cestou. V souvislosti se zabranénim
sifeni viru byla pfijata cetna protiepidemicka opatreni,
jako napfiklad noseni rousek a respiratord, omezeni
provozu az uzavieni viech typu skol, restaura¢nich za-
fizeni, kulturnich zafizeni a sportovist, omezeni pohybu
osob v ramci republiky nebo omezeni preshrani¢niho
pohybu osob. Vsechna zavedena opatieni vedla k ome-
zeni prenosu 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 prlbéhu 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 sérotypu. V CR je
od roku 2010 nejcastéji prokazan jako puvodce 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 nejcastéjsich sé-
rotypl v tomto obdobi s detailnéjsi analyzou vyskytu
sérotypu 3 a 19A. Vybrané izolaty sérotypli 3 a 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 pribuznost mezi izo-
Ity jednotlivych sérotypd.

MATERIAL A METODY

Pripady IPO

Data o vyskytu IPO a zastoupeni jednotlivych séroty-
pU byla ziskana z celonarodniho programu surveillance
IPO, ktery je realizovan od roku 2008 a vznikd 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 zadvazné onemocnéni s laboratornim prika-
zem S. pneumoniae z klinického materialu, 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 pseudoanonymizovéna.

Identifikace a sérotypizace

U vsech izolatl 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),
ndasledné byla hodnocena morfologie kolonii a velikost
zoény inhibice kolem optochinového disku a bylo pro-
vedeno testovani rozpustnosti v 10% roztoku deoxy-
cholatu sodného (BD, USA). Izolaty jsou dlouhodobé
uchovavany pii teploté -80 °C (Kryobanka K, Itest s.r.0.).

Izolace DNA byla provadéna pomoci kitu QIAmp
DNA Mini Kit (Qiagen, Némecko) dle navodu 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 zaroveri je sta-
novena piitomnost 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 analyzovana 3 obdobi: pre-pandemické
(2018-2019), pandemické (2020-2022) a post-pande-
mické (2023-2024). K analyze bylo vybrano 63 izolatl
sérotypu 3 (2018 — 12 izolat(, 2019 - 12 izolatd, 2020 -
5izolatd, 2021 - 5 izolatll, 2022 - 9 izolatd, 2023 - 8 izo-
Iath, 2024 - 12 izolatd) a 66 izolatd sérotypu 19A (2018
- 5izolatl, 2019 - 19 izolatl, 2020 - 3 izolaty, 2021 - 3
izolaty, 2022 — 7 izolatl, 2023 - 8 izolatd, 2024 - 21 izo-
1at0), které vyvolaly IPO v CRv letech 2018-2024. P¥i vy-
béru izolata 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 realizovana 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).
Celogenomova sekvenace byla realizovana na platfor-
mé Illumina MiSeq a vysledkem byly kratké prekryvajici
se sekvence o priblizné 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 splnuji
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 ulozeny do mezindrodni 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 izolata [23]. U jed-
notlivych celogenomovych izolatd byly diky systému
automatického skenovani databaze PubMLST deteko-
vany zndmé alelické varianty vsech druhové specific-
kych gend, véetné 7 genli 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 ciselné
oznaceni a nasledné se staly soucasti databaze.

Vzajemné porovnani genetické pfibuznosti studova-
nych izolatd sérotypu 3 a sérotypu 19A probéhlo v NRL
pomoci softwaru Genome Comparator, ktery je sou-
Casti databaze PubMLST [28]. Zvolena urover 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-
dého zanalyzovanych izolatd. Na zdkladné 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 izolatl
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 vefejné dostupné v databazi Pub-
MLST ke dni 29. 9. 2025. Vzdjemné porovnani izolatd
probéhlo na Urovni rozliseni cgMLST. V pfipadé séro-
typu 3 se jednalo celkem o 239 izolatd z nasledujicich
zemi: Velka Britanie (86 izolatd), CR (63 izolatd), Rusko
(29 izolatu), Jihoafricka republika (17 izolat), Norsko
(12 izolatd), Cina (9 izolat(), Polsko (9 izolat(), Spa-
nélsko (4 izolaty), Austrdlie (2 izolaty), Portugalsko (2
izolaty), USA (2 izoldty), Ghana (2 izolaty), Kolumbie (1
izolat) a Malawi (1 izolat). Fylogenetickd analyza izolat(
sérotypu 19A obsahovala celkem 194 izolatl z téchto
zemi: CR (66 izolatd), Velka Britanie (47 izolatd), Jihoaf-
ricka republika (25 izolat(), Kolumbie (8 izolatd), Cina
(7 izolatt), Peru (7 izolat(), Polsko (7 izolat(i), Bangladés
(5 izolatl), Austrélie (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 tii obdobi, ktera byla
srovnavana vici sobé navzajem: obdobi 2018-2019,
2020-2021 a 2023-2024. Rok 2022 je ze statistickych
analyz vynechan z dlvodu nékterych pokracujicich
protiepidemickych opatfeni do kvétna 2022, coz ho
¢ini pfechodnym obdobim mezi koncem pandemie
a post-pandemickym obdobim. Vyskyt IPO je cha-
rakterizovan poctem piipadld 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 zaloZzena na Poissonové regresnim modelu, kde
pocty obyvatel byly pouzity jako offset [31]. Tento mo-
del byl zvolen jako opravnény na zdkladé posouzeni
pfitomnosti overdisperze (nadmérného rozptylu) pro-
stiednictvim 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-
nach, a korespondujiciho 95% intervalu spolehlivosti
(95% Cl). Hladina vyznamnosti byla stanovena na 0,05
pro vsechny analyzy. K analyze byl vyuzit statisticky
software Stata verze 17.0 (Stata Corp LLP, College Sta-
tion, TX, USA).

VYSLEDKY

Vyskyt IPO
Pfi srovnani vyskytu IPO v obdobi let 2018-2024 je pa-
trné, ze béhem pandemie covidu-19 v letech 2020-2021

doslo k poklesu vyskytu IPO - tabulka 1, obr. 1. Stejné tak
doslo v obdobi 2020-2021 ke statisticky vyznamnému
snizeni incidence IPO ve srovnani v obdobim 2018-2019
a k poklesu poctu umrti v souvislosti s IPO - tabulka 1,
tabulka 2. V letech po pandemii covidu-19 doslo opét
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-
mické ¢i vyssi hodnoty. Pfi porovnéni obdobi 2018-2019
a 2023-2024 byl zjistén statisticky vyznamny nardst inci-
dence IPO v obdobi 2023-2024 (viz tab. 2). BEhem celé-
ho sledovaného obdobi 2018-2024 nedoslo k zasadnim
zménam ve smrtnosti IPO (viz tab. 1).

Tabulka 1. Po¢et 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

Pocet pripadi IPO

17,5% 18,0%

481 483 247 264 472 585 608

Incidence IPO 4,5 4,5 23
Pocet umrti 84 87 42
17,0%

2,5 4,4 54 5,6
48 83 108 94
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
2023-2024 vs. 2020-2021 2,27
2023-2024 vs. 2018-2019 1,21

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. 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 vysoka,
nasledné dochazelo k postupnému poklesu az do let-
nich mésict a béhem podzimnich mésic nemocnost
IPO opét narUstala. Rok 2020 zacal jako predchozi dva
roky, ale v dubnu 2020 doslo k poklesu nemocnosti IPO
a na podzim nenastal oc¢ekdvany narudst. V roce 2021
byla v zimnich, jarnich i letnich mésicich nizka nemoc-
nost IPO, ke konci roku jiz byl patrny nartst. 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

Vékové specifickd nemocnost IPO a pocet pfipadl
poklesly v letech 2020 a 2021 ve vsech 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 viech 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 pripadt
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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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 Repubilic, surveillance data

Pramérny roéni

Pramérny roéni

:’:::i‘:i pocet IPO za pocet IPO za pocet IPO za
2018-2019 2020-2021 2023-2024

[ 0-11m | 10,5 3,0 3,0

| 1-ar | 17,5 10,0 22,5

| sor | 5,5 35 13,0

[ 10-14r | 15 25 55

[ 15-19¢ | 30 00 20

[ 20397 | 35,0 18,5 47,0

147,5 88,5 190,0

2615 1295 3135

482,0 255,5 596,5
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o

0
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(4]

0

v

Absolutni pocet pfipadd IPO

2

o

0-11m 1-4r 5-9r

Pramérny roéni

Zména Zména Zména
v 2020-2021 v 2023-2024 v 2023-2024
oproti oproti oproti
2018-2019 2020-2021 2018-2019

-71% 0% -71 %
-43 % 125 % 29 %
-36 % 271 % 136 %
67 % 120 % 267 %

-100 % nedefinovano -33%
-47 % 154 % 34 %
-40 % 115 % 29 %
-50 % 142 % 20 %
-47 % 133 % 24 %
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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 narst 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).
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Tabulka 5. Nejcastéjsich 18 sérotypl vyvolavajicich IPO v obdobi 2018-2024, zastoupeni sérotypu ve vakcing, pramérny ro¢ni
pocet pripadd v obdobich 2018-2019, 2020-2021 a 2023-2024, procento zmény vyskytu sérotypl 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

. Stratyp | Primdmy | Primérey
ve ro¢ni pocet rocni pocet
vakcing IPO vza IPO za
2018-az 2019 2020-2021
_ PCV13 90,5 43,5
m PCV13 60,5 25,5
n PCV20 45,5 31,5
m PCV15 27,5 11,5
— PCV10 18,5 16,5
“ PPV23 17,0 14,5
ne 21,5 12,5
m ne 12,5 8,5
“ PCV10 9,5 50
n PCV20 14,5 6,5
“ PCV20 11,5 6,5
m ne 10,5 2,5
n PCV10 6,5 6,0
m ne 12,5 5,0
“ ne 6,5 5,0
“ ne 7,5 3,5
m PCV20 4,0 1.5
n PCV20 8,0 3,5

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 nejcastéjsSim sérotypem vyvolavajicim
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
zaznamendano 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

Pramérny Zména Zména Zména
rocni pocet v 2020-2021 v 2023-2024 | v2023-2024
IPO za oproti oproti oproti

2023-2024 2018-2019 2020-2021 2018-2019
126,0 -52 % 190 % 39%
63,5 -58 % 149 % 5%
36,5 -31% 16 % -20 %
31,0 -58 % 170 % 13 %
31,5 -11 % 91 % 70 %
30,5 -15% 110 % 79 %
18,5 -42 % 48 % -14 %
24,0 -32% 182 % 92 %
15,5 -47 % 210 % 63 %
14,0 -55% 115 % -3%
13,5 -43 % 108 % 17 %
11,0 -76 % 340 % 5%
15,5 -8 % 158 % 138 %
6,0 -60 % 20 % -52 %
10,0 -23% 100 % 54 %
9,0 -53% 157 % 20 %
10,5 -63 % 600 % 163 %
55 -56 % 57 % -31 %

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

pinach - 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 predpandemickym obdobim k nardstu
nemocnosti IPO sérotypu 3 ve vsech vékovych sku-
pinach kromé nejmladsi vékové skupiny déti do 1
roku, tento narUst 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-
padu/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

Vaechny vékové skupiny mR 95%Cl

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
Vekovi skupinao-broly | &R | 9%c | 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 038 (0,39; 1,66) 0,554
Vékova skupina 5-19 roku IRR 95% Cl p-hodnota
2023-2024 vs. 2018-2019 8,97 (1,15; 70,09) 0,036
Vekovs supinazo-soraks | R | 9s%c | phodnota |
2020-2021 vs. 2018-2019 0,29 (0,08; 1,04) 0,057
2023-2024 vs. 2020-2021 571 (1,67; 19,49) 0,005
2023-2024 vs. 2018-2019 1,65 (0,77;3,52) 0,195
Vakovs supina d0-oaraks | RR_ | 9s%c | phodnota |
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
Vékova skupina 65 rokti a vice IRR 95% CI p-hodnota
2020-2021 vs. 2018-2019 0,47 (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 piipad 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.

Nemocnost na 100 000 obyvatel

1,0
‘“ | “ || ull
00 | in .IIl || II || W o Lo 1l |II|

0-11m 1-4r  5-9r 10-14r 15-19r 20-39r 40-64r 65+r 0-11m 1-4r  5-9r 10-14r 15-19r 20-39r 40-64r 65+r
Sérotyp 3 Sérotyp 19A

H2018 w2019 m2020 w2021 m2022 w2023 w2024

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

Vaechny vékové skupiny mR 95%Cl

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
Vekovs skupinao-brolis | &R | 9c | 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
Vékova skupina 5-19 roku IRR 95% CI p-hodnota
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
Vekovs supinaz0-sorak | RR | 9s%c | 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
Vekovs supinad0-oarals | RR_ | 9s%c | phodnota |
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
| Vékova skupina65rokiiavic | RR | 95%a | 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 nejcastéjsim 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 narlstem vyskytu v obdobi 2023-2024
- tabulka 5, tabulka 7, obr. 1. Vyskyt sérotypu 19A v ob-
dobich 2018-2019 a 2023-2024 je témérf 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 narlstu poctu pripadl 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 (viz tab. 7). U détido 1 roku
byla vékové specifickda 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 piipad.

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 izolatl sérotypu 3 byly analyzou WGS dat urceny tfi
GPSC - GPSC12 (54 izolatl, 86 %), GPSC19 (1 izolat, 2 %)
a GPSC83 (8 izolatd, 13 %). Pii 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 pripadu IPO sérotypu 3.
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Tabulka 8. Epidemiologicka a molekularni charakterizace 63 izolat( 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 zena 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 - sekvenacni 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 izolat(), 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 zadny
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-
Iat). Mira vzajemné 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 izolaty) a ST-1377 (6
izolat() 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 pridbéhu pandemie covi-
du-19.

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

Nasledna fylogenetickd 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 tvofeny 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 rdmci subpo-
pulace ST-180 samostatné. Ve tieti subpopulaci, ktera
je tvorena izolaty ST-505 a jim pfibuznymi, jsou nej-
pocetnéjsi izolaty z Ruska. Tyto 3 hlavni subpopulace
jsou doplnény o ptibuznou linii 3 izolatt z Ciny. Zbylé
izoladty sérotypu 3 predstavuji mnozstvi samostat-
nych linii, které jsou tvofeny vyrazné mensimi pocty
izolatlh (Casto pouze jednim) a které nejsou piibuz-
né k izolatlm hlavnich subpopulaci ST-180 a ST-505
ani sobé navzdjem. V rdmci nich patii izolaty ST-232
a ST-1377 zCR k pocetngjsi linii, kterd obsahuje prede-
v$im izolaty evropské. Ostatni z téchto nepribuznych
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
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Obr. 7. Geneticka diverzita ceskych (63 izolatll) a svétovych (176 izolatud) izolatli S. pneumoniae sérotypu 3 dostupnych v PubMLST
databdzi 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. Epidemiologicka a molekularni charakterizace 66 izolatd 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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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 izolatd, 14 %) a GPSC619 (3 izolaty, 5 %).
Srovnanim GPSC v jednotlivych letech 2018-2024 bylo
zjisténo, ze ackoliv je populace sekvenovanych izolatt
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 prokdazan GPSC146, vzdy vsak
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 izolatl
sérotypu 19A z CR Ize vidét, Ze nejcetné&;jsi izolaty sek-
venacniho typu ST-416 (30 izoldtd) tvofi samostatnou
subpopulaci, jasné oddélenou od ostatnich - obrazek
9. Tato subpopulace obsahuje klastr vysoce homogen-
nich izolatd a dva geneticky vzdalengjsi izolaty. Ge-
neticky pomérné blizka subpopulaci ST-416 je druha
subpopulace, kterou tvofi 3 castecné pribuzné linie.
Jedna se o linii izolatl ST-199 (7 izolath), druhou linii
formuji izolaty ST-667 (5 izolatd) a treti linie je tvofena
izolaty ST-3017 (6 izoldtd) a ptibuznym ST-15130 (1 izo-
I4t). Ostatni izolaty sérotypu 19A jsou geneticky zna¢né
vzdalené izolatdim dvou hlavnich subpopulaci a tvofi
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-

25

20

[y
w

[y
o

Absolutni pocet

2018 2019 2020
EGPSC1 mGPSC4

laty ST-230, ST-410 a ST-20091 lezZi na fylogenetické siti
zcela nezavisle. 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.

Fylogenetickéd 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,
tvofi na fylogenetické siti vysoké mnozstvi prevazné
nepfibuznych linii, ve kterych se ceské izolaty 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 Britdnie (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 izolatt 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

ST-246

ST-13624
ST-20091

ST-199
ST-3017
ST-667
ST-482 o= ST418
ST-994

ST-2062 ST-410

Obr. 10. Geneticka diverzita ¢eskych (66 izolatll) a svétovych (128 izoldtl) izolatd S. pneumoniae sérotypu 19A dostupnych v Pub-
MLST databazi 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 pozorovéno
snizeni vyskytu IPO v Evropé i jinde ve svété [6-8, 10,
32-35]. Tato skute¢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 prenosu. 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 svété,
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 prenosu viru SARS-CoV-2 v populaci a téz
vedla k poklesu vyskytu dalSich respiracnich virovych
onemocnéni vyvolanych naptiklad virem chripky a re-
spiracnim 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 narlist vyskytu
IPO na predpandemické hodnoty az zvyseni oproti
vyskytu IPO pfed 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 nardstu IPO,
kdy se incidence IPO zvysila oproti predpandemickym
hodnotam predevsim u déti 5-14 let a také u viech vé-
kovych skupin dospélé populace.

Jako mozna pficina narlGstu 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 vcetné S. pneumoniae a po zruseni pro-
tiepidemickych opatfeni mohlo vlivem netrénované
obranyschopnosti organismu snadnéji dojit k rozvoji
respiracniho infek¢niho onemocnéni. Déle se uvadi, ze
béhem pandemie mohlo nastat naruseni probihajicich
vakcinacnich programa 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 sérotypl 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 zlstalo zastoupeni sé-
rotypl zahrnutych ve vakcinach PCV13, PCV15a PCV20
mezi obdobimi pfed pandemii, béhem ni a po pande-
mii stejné [44].V CR byl pokles ve vyskytu jednotlivych
sérotypu a jejich nasledny nardst vyskytu po pandemii
rizné vyrazny, jednd se ale o malé pocty pfipadd, aby
bylo mozno stanovit statistickou vyznamnost. Podob-
né jako v Belgii byl v CR zaznamenan po pandemii
nardst vyskytu sérotypl 4 a 14, které byly zahrnuty
jiz v PCV10, a navic sérotypl 15B, 23A a 9N, coz jsou
vse 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
vakcina¢ni 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 véech 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 vsak
dominoval vyskyt ST-199, ktery byl v aktudlni studii tfe-
ti nej¢etnéjsi [64]. V dalsi ¢eské studii zamérené na izo-
Ity sérotypu 19A z roku 2014 rezistentni k penicilinu a/
nebo makrolidlim byl ve zkoumaném souboru nejcas-
t&ji zjistén ST-416 [65].

Ve studii byl proveden cileny vybér izolatl 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 viechny izolaty
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sérotypl 3 a 19A, které ve zkoumaném obdobi zpUso-
bily IPO v CR, mohlo by byt zjisténo odlisné zastoupeni
jednotlivych GPSC a ST.V zahrani¢ni studii bylo proka-
zano, ze rizné GPSC v rdmci jednoho sérotypu mohou
vykazovat rliznou invazivitu [66].

ZAVER

Pandemie covidu-19 vyznamné zasdhla 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 pfedev$im
nékterych ze sérotypu, které jsou zahrnuty v aktual-
né doporucenych pneumokokovych konjugovanych
vakcinach. Ze zkoumanych sérotypd, u kterych byl
zaznamenan nardst vyskytu, je vétsina obsazena
v PCV20 a PCV21. Pro détskou populaci jsou v CR do-
poruceny 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 ¢&i PCV21, jejichz sérotypové pokryti je v CR
na dobré urovni, i kdyz je nizdi ve srovnani s jinymi
zemémi. Je nutné dalsi podrobné sledovani vyskytu
IPO a analyza sérotypl a molekularnich charakteristik
S. pneumoniae, aby bylo mozné dale optimalné upra-
vovat vakcinaéni strategii v CR.
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