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SOUHRN
Cíl: Studie si klade za cíl podrobně popsat změny ve výskytu invazivního pneumokokového onemocnění v České republice během 
pandemie covidu-19 a po ní. Dalším cílem je molekulární analýza izolátů S. pneumoniae sérotypů 3 a 19A z ČR z let 2018–2024.
Materiál a metody: Data o výskytu invazivního pneumokokového onemocnění a jednotlivých sérotypů byla čerpána ze surveillan-
ce programu invazivního pneumokokového onemocnění v České republice. Izoláty S. pneumoniae sérotypů 3 (63 izolátů) a 19A 
(66 izolátů) z let 2018–2024 byly podrobeny celogenomové sekvenaci s cílem popsat vyskytující se Global Pneumococcal Sequen-
ce Cluster (GPSC) a sekvenační typy (ST) a zasadit je do celosvětového kontextu.
Výsledky: Během pandemie covidu-19 došlo v České republice k významnému poklesu výskytu invazivního pneumokokového 
onemocnění. Po pandemii došlo k opětovnému zvýšení jeho výskytu, a to na hodnoty významně vyšší než před pandemií. Oproti 
období 2018–2019 se v období 2023–2024 zvýšil výskyt některých sérotypů, včetně vakcinačních sérotypů 3, 4, 14 a 15B, a snížil 
výskyt mimo jiné sérotypů 8, 12F a 15A. Analýza celogenomové sekvenace prokázala dominanci GPSC12 ST-180 mezi izoláty séro-
typu 3 za celé sledované období. Mezi izoláty sérotypu 19A po celé zkoumané období dominoval GPSC4, a to především ST-416.
Závěry: Pandemie covidu-19 ukázala, jak dynamicky se může měnit epidemiologická situace invazivního pneumokokového one-
mocnění a že je třeba jeho stálá systematická surveilance. Nejlepší prevencí invazivního pneumokokového onemocnění je vakci-
nace s preferencí pneumokokových konjugovaných vakcín s vyšší valencí.
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ABSTRACT
Kozáková J., Vohrnová S., Honskus M., Křížová P., Malý 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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ÚVOD

Streptococcus pneumoniae (pneumokok) se běžně vy-
skytuje v horních cestách dýchacích ve faryngu a nazo-
faryngu, je nacházen u 15–60 % dětí navštěvujících ma-
teřské školy a asi u 5 % dospělých, častěji u dospělých 
žijících v domácnosti s malými dětmi [1]. S. pneumoniae 
je výhradně lidským patogenem, který se v populaci šíří 
kapénkovou cestou. Nejčastěji vyvolává onemocnění 
u dětí do 5 let věku, u seniorů a lidí s imunokompromi-
tujícími stavy. S. pneumoniae způsobuje jak nezávažná 
onemocnění horních cest dýchacích či pneumonie, tak 
závažné stavy jako komplikované pneumonie, sepse či 
meningitidy, souhrnně nazývané invazivní pneumoko-
ková onemocnění (IPO).

S. pneumoniae byl v roce 2023 celosvětově nejčastější 
příčinou onemocnění dolních cest dýchacích, způsobil 
58,3 miliónů těchto onemocnění. Zároveň byl S. pneu­
moniae v roce 2023 nejčastěji spojen s úmrtím na one-
mocnění dolních cest dýchacích a bylo odhadnuto, že 
v  roce 2023 bylo 634  000 úmrtí na onemocnění dol-
ních cest dýchacích způsobeno S. pneumoniae, z toho 
197 000 úmrtí bylo u dětí pod 5 let věku [2]. S. pneu­
moniae byl v roce 2019 celosvětově třetím nejčastějším 
původcem meningitid a  zároveň nejčastějším původ-
cem meningitid spojených s úmrtím [3].

V  České republice (ČR) je od roku 2008 zaveden 
program surveillance IPO. V letech 2007–2017 se v ČR 
ročně vyskytlo průměrně 364 IPO, nemocnost IPO byla 
průměrně 3,47/100 000 obyvatel, průměrně nastalo 61 
úmrtí ročně ve spojení s IPO a průměrná smrtnost byla 
16,9 % [4].

Od března roku 2020 probíhala pandemie covidu-19. 
Virus  SARS-CoV-2 vyvolávající onemocnění covid-19 
se šíří kapénkovou cestou. V souvislosti se zabráněním 
šíření viru byla přijata četná protiepidemická opatření, 
jako například nošení roušek a  respirátorů, omezení 
provozu až uzavření všech typů škol, restauračních za-
řízení, kulturních zařízení a sportovišť, omezení pohybu 
osob v rámci republiky nebo omezení přeshraničního 
pohybu osob. Všechna zavedená opatření vedla k ome-
zení přenosu nejen viru SARS-CoV-2, ale i  dalších pa-
togenů, které se šíří kapénkami, jako jsou S. pneumo­
niae, Haemophilus influenzae či Neisseria meninigitidis. 
Tím došlo i ke snížení výskytu onemocnění vyvolaných 
těmito patogeny [5–9]. Po zrušení protiepidemických 
opatření v průběhu roku 2022 došlo k opětovnému ná-
růstu výskytu IPO v ČR i v zahraničí [4, 10, 11].

U S. pneumoniae rozlišujeme dle složení polysacha-
ridového pouzdra přes 100 různých sérotypů. V ČR je 
od roku 2010 nejčastěji prokázán jako původce IPO 
S. pneumoniae sérotypu 3 a aktuálně druhým nejčas-
tějším je sérotyp 19A.

Předkládaná studie se zaměřuje na analýzu výskytu 
IPO v ČR v období 2018–2024 a na 18 nejčastějších sé-
rotypů v  tomto období s detailnější analýzou výskytu 
sérotypů 3 a 19A. Vybrané izoláty sérotypů 3 a 19A z let 

2018–2024 byly podrobeny celogenomové sekvenaci 
(Whole Genome Sequencing, WGS) s cílem určit vysky-
tující se sekvenační typy (ST; Multilokusová sekvenační 
typizace, MLST), Global Pneumococcal Sequence Clus-
ter (GPSC) a posoudit vzájemnou příbuznost mezi izo-
láty jednotlivých sérotypů.

MATERIÁL A METODY

Případy IPO
Data o výskytu IPO a zastoupení jednotlivých séroty-

pů byla získána z celonárodního programu surveillance 
IPO, který je realizován od roku 2008 a vzniká slouče-
ním dat o případech IPO z databáze Národní referenční 
laboratoře pro streptokokové nákazy (NRL) a  databá-
ze Informačního systému infekční nemoci (ISIN, dříve 
EPIDAT), s  vyloučením duplicit. Případ IPO je defino-
ván jako závažné onemocnění s  laboratorním průka-
zem S. pneumoniae z  klinického materiálu, který je za 
normálních podmínek sterilní. Tato definice je dána 
vyhláškou č. 389/2023, příloha 21 a Metodickým návo-
dem surveillance IPO a je shodná s evropskou definicí 
případu IPO [12–14].

Záznamy z ISIN o případech IPO a izoláty S. pneumo­
niae získané od pacientů s  IPO byly získány v souladu 
s  českou legislativou. Pro účely analýzy dat ve studii 
byla data pseudoanonymizována.

Identifikace a sérotypizace
U  všech izolátů S. pneumoniae doručených do NRL 

byla provedena kontrola správné identifikace. Bakte
riální kultury byly kultivovány na krevním agaru 24 ho-
din v CO2 atmosféře při teplotě 35 °C společně s opto
chinovým diskem (Thermo Scientific Oxoid, USA), 
následně byla hodnocena morfologie kolonií a velikost 
zóny inhibice kolem optochinového disku a bylo pro-
vedeno testování rozpustnosti v  10% roztoku deoxy-
cholátu sodného (BD, USA). Izoláty jsou dlouhodobě 
uchovávány při teplotě -80 °C (Kryobanka K, Itest s.r.o.).

Izolace DNA byla prováděna pomocí kitu QIAmp 
DNA Mini Kit (Qiagen, Německo) dle návodu výrobce 
a od roku 2023 pomocí přístroje MagCore Super Auto-
mated Nucleic Acid Extractor (Taiwan) a  kitu MagCo-
re® Genomic DNA Bacterial kit s použitím postupu pro 
izolaci DNA z  grampozitivních bakterií. Sérotypizace 
S. pneumoniae byla prováděna kombinací Quellung 
reakce s  pneumokokovými antiséry (SSI Diagnostica 
Group, Denmark) a end-point multiplex PCR (mPCR) se 
zobrazením výsledku pomocí gelové elektroforézy, kdy 
je stanovována přítomnost pouzderných determinant 
typických pro danou séroskupinu či sérotyp: wzy, cpsH, 
cpsI, capB, wciY, cpsK, cpsG, galU, wciP, cpsO, wci, Nbe­
ta, wcwL, werG, wzx, and wciL (The Centers for Disease 
Control and Prevention, Atlanta, USA) a zároveň je sta-
novena přítomnost genu cpsA k potvrzení identifikace 
[16]. Při sérotypizaci přímo z  doručeného klinického 
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materiálu byla využívána metoda mPCR pro identifikaci 
a typizaci z klinického materiálu [16].

WGS vybraných izolátů sérotypů 3 a 19A
Ve studii jsou analyzována 3 období: pre-pandemické 

(2018–2019), pandemické (2020–2022) a  post-pande-
mické (2023–2024). K analýze bylo vybráno 63 izolátů 
sérotypu 3 (2018 – 12 izolátů, 2019 – 12 izolátů, 2020 – 
5 izolátů, 2021 – 5 izolátů, 2022 – 9 izolátů, 2023 – 8 izo-
látů, 2024 – 12 izolátů) a 66 izolátů sérotypu 19A (2018 
– 5 izolátů, 2019 – 19 izolátů, 2020 – 3 izoláty, 2021 – 3 
izoláty, 2022 – 7 izolátů, 2023 – 8 izolátů, 2024 – 21 izo-
látů), které vyvolaly IPO v ČR v letech 2018–2024. Při vý-
běru izolátů k sekvenaci byly upřednostněny izoláty od 
dětských pacientů a  ze závažných případů spojených 
s meningitidou či úmrtím.

Metoda WGS byla u  izolátů S. pneumoniae do roku 
2022 realizována v European Molecular Biology Labo-
ratory (EMBL, Heidelberg, Německo) [17]. Od roku 2022 
je metoda WGS prováděna v NRL ve Státním zdravot-
ním ústavu. Sekvenační knihovny byly připraveny po-
mocí xGen™ DNA Library Preparation kitu (IDT, USA). 
Celogenomová sekvenace byla realizována na platfor-
mě Illumina MiSeq a výsledkem byly krátké překrývající 
se sekvence o přibližné délce 250 bp. Kvalita sekvenač-
ních dat byla ověřena pomocí programu MultiQC [18].

Zpracování WGS dat bylo provedeno v NRL pomocí 
softwaru GPS pipeline v základním nastavení, které za-
hrnuje programy na zpracování WGS dat [19]. K sesta-
vení genomů z primárních sekvenačních fastq dat byl 
využit assembler SPAdes spolu s  pomocnou pipeline 
Shovill, které jsou součástí GPS pipeline. Pomocí pro-
gramu QUAST byly získány údaje o kvalitě sestavených 
genomů a  bylo ověřeno, že výsledné genomy splňují 
výchozí parametry kvality nastavené v rámci GPS pipe-
line. GPS pipeline byla dále využita k  určení sérotypu 
z WGS dat pomocí programu SeroBA a k určení GPSC 
pomocí programu PopPUNK [20–22].

Výsledné genomy byly uloženy do mezinárodní da-
tabáze PubMLST, která operuje na platformě Bacte-
rial Isolate Genome Sequence database (BIGSdb), kde 
jsou veřejně dostupné pod ID uvedenými v tabulkách 
s  molekulárními charakteristikami izolátů [23]. U  jed-
notlivých celogenomových izolátů byly díky systému 
automatického skenování databáze PubMLST deteko-
vány známé alelické varianty všech druhově specific-
kých genů, včetně 7 genů MLST, jejichž kombinace 
stanoví ST izolátu, a  53 ribozomálních genů (rMLST), 
které definují ribozomální sekvenační typ (rST) [24–27]. 
Nepopsané alelické varianty byly skenovány manuálně 
a předloženy kurátorům databáze PubMLST ke schvá-
lení. Po anotaci bylo novým alelám přiděleno číselné 
označení a následně se staly součástí databáze.

Vzájemné porovnání genetické příbuznosti studova-
ných izolátů sérotypu 3 a sérotypu 19A proběhlo v NRL 
pomocí softwaru Genome Comparator, který je sou-
částí databáze PubMLST [28]. Zvolená úroveň rozliše-

ní odpovídala schématu cgMLST, tj. porovnání izolátů 
proběhlo v 1 222 genetických lokusech definovaných 
tímto schématem [29]. Výsledkem softwaru Genome 
Comparator byly distanční matice založené na počtu 
a alelické variabilitě všech analyzovaných lokusů u kaž-
dého z analyzovaných izolátů. Na základně těchto matic 
byly poté vygenerovány fylogenetické sítě programem 
SplitsTree4, který využívá algoritmus NeighborNet [30]. 
Finální editace a  grafická úprava fylogenetických sítí 
proběhla v grafickém editoru Inkscape.

Komplexní pohled na strukturu populací izolátů 
S. pneumoniae sérotypu 3 a 19A poskytly dvě fylogene-
tické analýzy, do kterých byly zahrnuty všechny celoge-
nomové izoláty sérotypu 3 a 19A, které byly izolované 
od roku 2018 a byly veřejně dostupné v databázi Pub
MLST ke dni 29. 9. 2025. Vzájemné porovnání izolátů 
proběhlo na úrovni rozlišení cgMLST. V  případě séro-
typu 3 se jednalo celkem o 239 izolátů z následujících 
zemí: Velká Británie (86 izolátů), ČR (63 izolátů), Rusko 
(29 izolátů), Jihoafrická republika (17 izolátů), Norsko 
(12 izolátů), Čína (9 izolátů), Polsko (9 izolátů), Špa-
nělsko (4 izoláty), Austrálie (2 izoláty), Portugalsko (2 
izoláty), USA (2 izoláty), Ghana (2 izoláty), Kolumbie (1 
izolát) a Malawi (1 izolát). Fylogenetická analýza izolátů 
sérotypu 19A obsahovala celkem 194 izolátů z těchto 
zemí: ČR (66 izolátů), Velká Británie (47 izolátů), Jihoaf-
rická republika (25 izolátů), Kolumbie (8 izolátů), Čína 
(7 izolátů), Peru (7 izolátů), Polsko (7 izolátů), Bangladéš 
(5 izolátů), Austrálie (4 izoláty), Indie (4 izoláty), Belgie 
(3 izoláty), Norsko (3 izoláty), Ghana (2 izoláty), Litva (2 
izoláty), Kanada (1 izolát), Myanmar (1 izolát), Rusko (1 
izolát) a Thajsko (1 izolát).

Statistická analýza
Pro statistické hodnocení významnosti změn v ob-

dobí před pandemií covidu-19, během pandemie 
a  po pandemii byla stanovena tři období, která byla 
srovnávána vůči sobě navzájem: období 2018–2019, 
2020–2021 a 2023–2024. Rok 2022 je ze statistických 
analýz vynechán z  důvodu některých pokračujících 
protiepidemických opatření do května 2022, což ho 
činí přechodným obdobím mezi koncem pandemie 
a  post-pandemickým obdobím. Výskyt IPO je cha-
rakterizován počtem případů a  počtem případů na 
100  000 obyvatel v  cílové věkové skupině. Věkové 
skupiny byly u analýz výskytu sérotypů 3 a 19A upra-
veny s  ohledem na nízké počty případů v  dětských 
věkových skupinách. Analýza rozdílů mezi obdobími 
byla založena na Poissonově regresním modelu, kde 
počty obyvatel byly použity jako offset [31]. Tento mo-
del byl zvolen jako oprávněný na základě posouzení 
přítomnosti overdisperze (nadměrného rozptylu) pro-
střednictvím testu poměrem věrohodností porovná-
vajícího model negativně binomické regrese s Poisso-
novým modelem, jehož výsledek byl pro všechny 
analýzy statisticky nevýznamný. Výsledky modelování 
jsou prezentovány ve formě incidence rate ratio (IRR), 
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tedy podílu incidencí ve dvou porovnávaných skupi-
nách, a korespondujícího 95% intervalu spolehlivosti 
(95% CI). Hladina významnosti byla stanovena na 0,05 
pro všechny analýzy. K  analýze byl využit statistický 
software Stata verze 17.0 (Stata Corp LLP, College Sta-
tion, TX, USA).

VÝSLEDKY

Výskyt IPO
Při srovnání výskytu IPO v období let 2018–2024 je pa-

trné, že během pandemie covidu-19 v letech 2020–2021 

došlo k poklesu výskytu IPO – tabulka 1, obr. 1. Stejně tak 
došlo v období 2020–2021 ke statisticky významnému 
snížení incidence IPO ve srovnání v obdobím 2018–2019 
a k poklesu počtu úmrtí v souvislosti s IPO – tabulka 1, 
tabulka 2. V  letech po pandemii covidu-19 došlo opět 
k nárůstu počtu případů IPO, a to na vyšší hodnoty než 
byly zaznamenány před pandemií. Též incidence IPO 
a počet úmrtí v souvislosti s IPO se vrátily na předpande-
mické či vyšší hodnoty. Při porovnání období 2018–2019 
a 2023–2024 byl zjištěn statisticky významný nárůst inci-
dence IPO v období 2023–2024 (viz tab. 2). Během celé-
ho sledovaného období 2018–2024 nedošlo k zásadním 
změnám ve smrtnosti IPO (viz tab. 1).

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 1. Absolutní počet IPO, počet IPO vyvolaných sérotypem 3 a 19A, 2018–2024, Česká republika, surveillance data
Figure 1. Absolute number of IPD cases, IPD cases caused by serotypes 3 and 19A, 2018–2024, Czech Republic, surveillance data

Tabulka 1. Počet IPO, incidence IPO, počet úmrtí v souvislosti s IPO a smrtnost IPO, 2018–2024, Česká republika, surveillance data
Table 1. IPD cases, IPD incidence, IPD related deaths, and IPD case fatality rate, Czech Republic, 2018–2024, surveillance data

Rok 2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024

Počet případů IPO 481 483 247 264 472 585 608

Incidence IPO 4,5 4,5 2,3 2,5 4,4 5,4 5,6

Počet úmrtí 84 87 42 48 83 108 94

Smrtnost 17,5% 18,0% 17,0% 18,2% 17,6% 18,5% 15,5%

Tabulka 2. Incidence rate ratio IPO, všechny věkové skupiny, srovnání období 2018–2019, 2020–2021 a 2023–2024, Česká 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

Srovnávaná období IRR 95% CI p-hodnota

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, CI – interval spolehlivosti. Časově první období je referenčním obdobím.
IRR – incidence rate ratio, CI – confidence interval. The first period in time is the reference period.
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Sezonnost výskytu IPO
V letech 2018 a 2019 bylo možné pozorovat typické 

rozložení výskytu IPO v průběhu roku – obr. 2. V zimě 
a předjaří těchto dvou let byla nemocnost IPO vysoká, 
následně docházelo k  postupnému poklesu až do let-
ních měsíců a  během podzimních měsíců nemocnost 
IPO opět narůstala. Rok 2020 začal jako předchozí dva 
roky, ale v dubnu 2020 došlo k poklesu nemocnosti IPO 
a  na podzim nenastal očekávaný nárůst. V  roce 2021 
byla v zimních, jarních i letních měsících nízká nemoc-
nost IPO, ke konci roku již byl patrný nárůst. Rok 2022 
byl rokem, kdy se maximum nemocnosti IPO v  první 
polovině roku posunulo až do dubna a v prosinci 2022 
byla zaznamenána nejvyšší měsíční nemocnost IPO za 
celé sledované období. Roky 2023 a 2024 již probíhaly 
podobně jako roky před pandemií covidu-19.

IPO podle věkových skupin
Věkově specifická nemocnost IPO a počet případů 

poklesly v letech 2020 a 2021 ve všech věkových sku-
pinách s výjimkou věkové skupiny dětí ve věku 10–14 
let – tabulky 3 a 4, obr. 3. Po pandemii covidu-19 je 
patrný nárůst nemocnosti IPO u  dospělé populace 
především u dospělých ve věku 40 let a starších (viz 
tab. 3). Ve věkové skupině dětí do 1 roku věku nastal 
pokles nemocnosti IPO po pandemii covidu-19. Počty 
případů IPO v  období 2023–2024 oproti 2018–2019 
narostly u  všech věkových skupin kromě dětí do 
1 roku a věkové skupiny dětí 15–19 let, u kterých do-
šlo k  poklesu případů (viz tab. 4, obr. 3). Obecně je 
v  dětských věkových skupinách malý počet případů 
IPO a  význam změn výskytu IPO je nutné hodnotit 
s opatrností.

PŮVODNÍ PRÁCE

Tabulka 3. Věkově specifická nemocnost IPO, 2018-2024, Česká republika, surveillance data
Table 3. IPD age-specific incidence rates, 2018–2024, Czech Republic, surveillance data

Věková skupina 2018 2019 2020 2021 2022 2023 2024

0–11 měsíců 8,8 9,7 4,5 0,9 7,8 4,4 2,2

1–4 roky 3,4 4,4 1,8 2,6 3,7 7,1 2,9

5–9 roků 0,9 1,1 0,7 0,5 1,4 2,7 1,7

10–14 roků 0,2 0,4 0,7 0,2 0,7 1,5 0,3

15–19 roků 0,4 0,9 0,0 0,0 0,0 0,5 0,2

20–39 roků 1,5 1,1 0,6 0,8 1,5 2,1 1,7

40–64 roků 4,1 3,9 2,4 2,3 4,1 4,2 5,8

65 a více roků 12,5 12,8 5,6 6,6 11,1 13,9 14,2

Obr. 2. Měsíční nemocnost IPO, 2018–2024, Česká republika, surveillance data
Figure 2. Monthly incidence of IPD, 2018–2024, Czech Republic, surveillance data
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Výskyt jednotlivých sérotypů
Při analýze sérotypů ve studovaném období je pa-

trný pokles ve výskytu všech 18 nejčastějších séro-
typů v období 2020–2021 oproti období 2018–2019 
– tabulka 5. Následně při porovnání období 2020 až 
2021 a  2023–2024 byl zaznamenán nárůst u  všech 

18  nejčastějších sérotypů v  období 2023–2024. Při 
srovnání období 2018–2019 a 2023–2024 je u někte-
rých sérotypů zaznamenán výrazný nárůst výskytu 
v  období 2023–2024 (sérotypy 15B, 14, 23A, 9N, 4, 
19F, 35F, 3) u  jiných stagnace (19A, 11A, 23B) či po-
kles (15A, 12F, 8).

Tabulka 4. Průměrný roční počet případů IPO v jednotlivých věkových skupinách v obdobích 2018–2019, 2020–2021 a 2023–2024, 
procento změny výskytu případů IPO mezi jednotlivými obdobími, Česká 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

Věková 
skupina

Průměrný roční 
počet IPO za 
2018–2019

Průměrný roční 
počet IPO za 
2020–2021

Průměrný roční 
počet IPO za 
2023–2024

Změna
v 2020–2021 

oproti
2018–2019

Změna
v 2023–2024 

oproti
2020–2021

Změna 
v 2023–2024 

oproti
2018–2019

0-11 m 10,5 3,0 3,0 -71 % 0 % -71 %

1-4 r 17,5 10,0 22,5 -43 % 125 % 29 %

5-9 r 5,5 3,5 13,0 -36 % 271 % 136 %

10-14 r 1,5 2,5 5,5 67 % 120 % 267 %

15-19 r 3,0 0,0 2,0 -100 % nedefinováno -33 %

20-39 r 35,0 18,5 47,0 -47 % 154 % 34 %

40-64 r 147,5 88,5 190,0 -40 % 115 % 29 %

65+ r 261,5 129,5 313,5 -50 % 142 % 20 %

Celkem 
IPO 482,0 255,5 596,5 -47 % 133 % 24 %

Obr. 3. Absolutní počet IPO dle věkových skupin, 2018–2024, Česká republika, surveillance data
Figure 3. Absolute numbers of IPD cases by age group, 2018–2024, Czech Republic, surveillance data
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Výskyt sérotypu 3
Sérotyp 3 byl nejčastějším sérotypem vyvolávajícím 

IPO v  každém roce studovaného období. V  období 
2020–2021 došlo ke  statisticky významnému poklesu 
výskytu sérotypu 3 ve srovnání s obdobím 2018–2019 
– tabulka 5, tabulka 6, obrázek 1. Po pandemii se opět 
zvýšil počet případů IPO sérotypu 3 a při porovnání ob-
dobí 2018–2019 a 2023–2024, je v období 2023–2024 
zaznamenáno statisticky významné zvýšení nemoc-
nosti IPO vyvolaného sérotypem 3.

V  letech 2020–2021 došlo při srovnání s  obdobím 
2018–2019 k  poklesu věkově specifické nemocnosti 
IPO vyvolaného sérotypem 3 ve všech věkových sku-

pinách – tabulka 6, obrázek 4. Pokles byl statisticky 
významný celkově a  ve věkových skupinách 0–4, 
5–19, 40–64 a 65+. Po pandemii covidu-19 došlo ve 
srovnání s  předpandemickým obdobím k  nárůstu 
nemocnosti IPO sérotypu 3 ve všech věkových sku-
pinách kromě nejmladší věkové skupiny dětí do 1 
roku, tento nárůst byl statisticky významný u  věko-
vých skupin 5–19 a 40–64 let (viz tab. 6). Nemocnost 
IPO vyvolaného sérotypem 3 u  věkové skupiny dětí 
do 1 roku v letech 2018–2019 byla průměrně 3,1 pří-
padů/100 000 obyvatel, v letech 2020–2024 se v této 
věkové skupině nevyskytl ani jeden případ IPO séro-
typu 3.

Tabulka 5. Nejčastějších 18 sérotypů vyvolávajících IPO v období 2018–2024, zastoupení sérotypu ve vakcíně, průměrný roční 
počet případů v obdobích 2018–2019, 2020–2021 a 2023–2024, procento změny výskytu sérotypů mezi jednotlivými obdobími, 
Česká 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
Sérotyp 

ve 
vakcíně

Průměrný 
roční počet 

IPO za
2018–až 2019

Průměrný 
roční počet 

IPO za
2020–2021

Průměrný 
roční počet 

IPO za
2023–2024

Změna 
v 2020–2021 

oproti
2018–2019

Změna 
v 2023–2024 

oproti
2020–2021

Změna 
v 2023–2024 

oproti
2018–2019

3 PCV13 90,5 43,5 126,0 -52 % 190 % 39 %

19A PCV13 60,5 25,5 63,5 -58 % 149 % 5 %

8 PCV20 45,5 31,5 36,5 -31 % 16 % -20 %

22F PCV15 27,5 11,5 31,0 -58 % 170 % 13 %

4 PCV10 18,5 16,5 31,5 -11 % 91 % 70 %

9N PPV23 17,0 14,5 30,5 -15 % 110 % 79 %

6C ne 21,5 12,5 18,5 -42 % 48 % -14 %

23A ne 12,5 8,5 24,0 -32 % 182 % 92 %

19F PCV10 9,5 5,0 15,5 -47 % 210 % 63 %

11A PCV20 14,5 6,5 14,0 -55 % 115 % -3 %

10A PCV20 11,5 6,5 13,5 -43 % 108 % 17 %

23B ne 10,5 2,5 11,0 -76 % 340 % 5 %

14 PCV10 6,5 6,0 15,5 -8 % 158 % 138 %

15A ne 12,5 5,0 6,0 -60 % 20 % -52 %

35F ne 6,5 5,0 10,0 -23 % 100 % 54 %

31 ne 7,5 3,5 9,0 -53 % 157 % 20 %

15B PCV20 4,0 1,5 10,5 -63 % 600 % 163 %

12F PCV20 8,0 3,5 5,5 -56 % 57 % -31 %

PCV10 – obsaženo v PCV10, PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23
PCV13 – obsaženo v PCV13, PCV15, PCV20 a PPV23
PCV15 – obsaženo v PCV15, PCV20 a PPV23
PCV20 – obsaženo v PCV20 a PPV23
PPV23 – obsaženo v PPV23

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
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Tabulka 6. Incidence rate ratio IPO sérotypu 3, dle věkových skupin, srovnání období 2018–2019, 2020–2021 a 2023–2024, Česká 
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

Všechny věkové skupiny IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 0–4 roky IRR 95% CI p-hodnota

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 0,8 (0,39; 1,66) 0,554

Věková skupina 5–19 roků IRR 95% CI p-hodnota

2023–2024 vs. 2018–2019 8,97 (1,15; 70,09) 0,036

Věková skupina 20–39 roků IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 40–64 roků IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 65 roků a více 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 období 2020–2021 se ve věkové skupině 5-19 roků nevyskytl žádný případ sérotypu 3.
IRR – incidence rate ratio, CI – interval spolehlivosti. Časově první období je referenčním obdobím.
IRR – incidence rate ratio, CI – confidence interval. The first period in time is the reference period.

Obr. 4. Nemocnost IPO sérotypů 3 a 19A v jednotlivých věkových skupinách, 2018–2024, Česká republika, surveillance data
Figure 4. Incidence of IPD cases caused by serotypes 3 and 19A by age group, 2018–2024, Czech Republic, surveillance data

proLékaře.cz | 7.7.2026



55Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2026, roč. 75, č. 2

PŮVODNÍ PRÁCE

Výskyt sérotypu 19A
Sérotyp 19A byl v  letech 2018, 2019, 2022, 2023 

a 2024 druhým nejčastějším sérotypem a v letech 2020 
a  2021 třetím nejčastějším sérotypem vyvolávajícím 
IPO. Během pandemie covidu-19 došlo ke statisticky 
významnému poklesu výskytu sérotypu 19A a  ne-
mocnosti IPO vyvolaného sérotypem 19A ve srovnání 
s  předpandemickým obdobím, který byl následován 
signifikantním nárůstem výskytu v období 2023–2024 
– tabulka 5, tabulka 7, obr. 1. Výskyt sérotypu 19A v ob-
dobích 2018–2019 a 2023–2024 je téměř totožný.

Věkově specifická nemocnost IPO vyvolaného séro-
typem 19A poklesla v období 2020–2021 oproti před-
pandemickému období u  všech věkových skupin; ve 
skupinách 40–64 a 65+ byl pokles statisticky významný 
(viz tab. 7, obr. 4). Po pandemii covidu-19 došlo k opě-
tovnému nárůstu počtu případů sérotypu 19A na před-
pandemické hodnoty, v  žádné ze zkoumaných věko-
vých skupin nebylo zaznamenáno signifikantní zvýšení 
věkově specifické nemocnosti IPO sérotypu 19A nad 

úroveň z období 2018–2019 (viz tab. 7). U dětí do 1 roku 
byla věkově specifická nemocnost IPO vyvolaného sé-
rotypem 19A v období 2018–2019 průměrně 2,2 přípa-
du/100  000 obyvatel, v  roce 2020 se vyskytl 1 případ 
IPO sérotypu 19A a mezi lety 2021–2024 nebyl v této 
věkové skupině zaznamenán žádný případ.

WGS analýza sérotypu 3
Epidemiologická a molekulární charakterizace 63 izolátů 

S. pneumoniae sérotypu 3 z let 2018–2024, které byly pod-
robeny celogenomové sekvenaci, je uvedena v tabulce 8.

U izolátů sérotypu 3 byly analýzou WGS dat určeny tři 
GPSC – GPSC12 (54 izolátů, 86 %), GPSC19 (1 izolát, 2 %) 
a GPSC83 (8 izolátů, 13 %). Při porovnání výskytu GPSC 
ve zkoumaném období 2018–2024 v  každém jednot-
livém roce dominoval GPSC12, který byl v  letech 2022 
a  2023 dokonce jediným identifikovaným GPSC – ob-
rázek 5. Provedenou analýzou nebyl zjištěn žádný nový 
dominující GPSC v post-pandemickém období, který by 
způsobil nárůst případů IPO sérotypu 3.

Tabulka 7. Incidence rate ratio IPO sérotypu 19A, dle věkových skupin, srovnání období 2018–2019, 2020–2021 a 2023–2024, 
Česká 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

Všechny věkové skupiny IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 0–4 roků IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 5–19 roků 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

Věková skupina 20–39 roků IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 40–64 roků IRR 95% CI p-hodnota

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

Věková skupina 65 roků a víc IRR 95% CI p-hodnota

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, CI – interval spolehlivosti. Časově první období je referenčním obdobím.
IRR – incidence rate ratio, CI – confidence interval. The first period in time is the reference period.
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Tabulka 8. Epidemiologická a molekulární charakterizace 63 izolátů S. pneumoniae sérotypu 3 z IPO, 2018–2024, Česká republika
Table 8. Epidemiological and molecular characteristics of 63 S. pneumoniae isolates of serotype 3 from IPD, Czech Republic, 2018–2024

Rok PubMLST ID Pohlaví Věková skupina [roky] Diagnóza Úmrtí Materiál Sérotyp GPSC ST
2018 100585 muž 1–4 pneumonie - pleurální punktát 3 12 180
2018 100583 žena 40–64 pneumonie - likvor 3 12 180
2018 100848 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2018 100601 žena 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2018 100659 žena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100977 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100621 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2018 100587 muž 65+ pneumonie - likvor 3 12 180
2018 100872 muž 20–39 meningitida - likvor 3 12 180
2018 100786 žena 0 sepse - hemokultura 3 12 180
2018 100994 žena 0 sepse - hemokultura 3 83 1377
2018 100707 muž 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2019 63822 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2019 64047 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63991 žena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63990 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63931 muž 65+ meningitida - hemokultura 3 83 1377
2019 63973 žena 40–64 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 64001 muž 0 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 64007 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2019 64133 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 10511
2019 64105 muž 0 sepse - hemokultura 3 12 180
2019 64159 žena 0 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2019 63980 muž 40–64 meningitida - likvor 3 12 180
2020 64308 žena 65+ pneumonie - hemokultura 3 83 1377
2020 64384 žena 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2020 64420 muž 40–64 meningitida - likvor 3 12 180
2020 135736 žena 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2020 135793 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 19 433
2021 148808 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2021 157836 žena 1–4 neznámo - hemokultura 3 83 232
2021 157841 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2021 157867 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2021 157880 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2022 185710 muž 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2022 185788 muž 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2022 185862 muž 65+ pneumonie - hemokultura 3 12 180
2022 185863 muž 40–64 meningitida - likvor 3 12 180
2022 185899 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2022 185908 muž 20–39 sepse - likvor 3 12 180
2022 185989 muž 65+ sepse - hemokultura 3 12 180
2022 186095 žena 65+ meningitida ano hemokultura 3 12 180
2023 186124 žena 40–64 meningitida - likvor 3 12 180
2023 205271 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2023 205290 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 505
2023 205338 žena 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2023 205345 muž 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2023 218424 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2023 221414 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2023 229071 muž 1–4 sepse - hemokultura 3 12 180
2024 230614 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2024 258089 žena 65+ pneumonie ano hemokultura 3 12 505
2024 258090 žena 10–14 pneumonie - hemokultura 3 12 180
2024 258091 žena 40–64 meningitida - likvor 3 12 180
2024 258092 muž 65+ pneumonie ano hemokultura 3 12 180
2024 258093 žena 20–39 meningitida - likvor 3 83 1377
2024 258094 muž 20–39 meningitida - likvor 3 83 232
2024 258095 muž 40–64 meningitida - likvor 3 12 505
2024 258096 žena 5–9 sepse - hemokultura 3 12 180
2024 258097 muž 65+ meningitida ano likvor 3 12 180
2024 258098 žena 5–9 pneumonie - pleurální punktát 3 12 180
2024 258099 muž 40–64 meningitida - likvor 3 12 20058
2024 258100 muž 65+ meningitida - likvor 3 12 180

GPSC – Global pneumococcal sequence cluster, ST – sekvenační typ
GPSC – Global pneumococcal sequence cluster, ST – sequence type
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Fylogenetická analýza 63 studovaných izolátů séro-
typu 3 z ČR odhalila, že tyto izoláty formují 4 genetic-
ky jasně vymezené subpopulace – obrázek 6. V  rámci 
sérotypu 3 byly nejčetnější izoláty sekvenačního typu 
ST-180 (47 izolátů), které velice překvapivě formují na 
fylogenetické síti 2 geneticky odlišné subpopulace. Za-
jímavý je i fakt, že obě tyto subpopulace jsou tvořeny 
výhradně izoláty ST-180 a nefiguruje mezi nimi žádný 
odvozený ST. Samostatně pak leží třetí subpopulace, 
která obsahuje především izoláty ST-505 (5 izolátů), 
dále pak odvozené ST-10511 (1 izolát) a ST-20058 (1 izo-
lát). Míra vzájemné příbuznosti je mezi dvěma subpo-
pulacemi ST-180 a  subpopulací ST-505 zhruba stejná 
a jednotlivé izoláty jsou v rámci svých subpopulací ge-
neticky vysoce homogenní. Jedinou výjimkou je izolát 
186124 (ST-180), který vykazuje k  ostatním izolátům 
příslušné subpopulace nižší míru příbuznosti. Zbylé 
izoláty sérotypu 3 formují geneticky vzdálenější subpo-
pulaci s vyšší mírou heterogenity, která je tvořena dvě-
ma oddělenými liniemi ST-232 (2 izoláty) a ST-1377 (6 
izolátů) a samostatně ležícím izolátem ST-433. Všechny 
4 subpopulace studovaných izolátů sérotypu 3 jsou 
z pohledu studovaných období 2018–2019, 2020–2022 
a 2023–2024 rovnoměrně zastoupeny a fylogenetická 
analýza neposkytla žádný důkaz o  genetické změně 
populací izolátů sérotypu 3 v průběhu pandemie covi-
du-19.

Následná fylogenetická analýza všech 239 v  Pub-
MLST dostupných celogenomových izolátů sérotypu 
3 přinesla podobný výsledek – obrázek 7. Velký podíl 
izolátů formuje 3 hlavní geneticky vymezené subpo-
pulace, z  nichž 2 jsou tvořeny izoláty ST-180 a  jim 
příbuznými. Početnější z  těchto ST-180 subpopulací 
s  celosvětovým zastoupením vykazuje vysokou ho-
mogenitu, zatímco druhá se rozestupuje na 2 samo-
statné linie. V jedné z těchto linií dominují izoláty z ČR, 
druhou tvoří především izoláty z Velké Británie a její 
součástí je i výše zmíněný český izolát 186124, který 
na fylogenetické síti izolátů z ČR ležel v rámci subpo-
pulace ST-180 samostatně. Ve třetí subpopulaci, která 
je tvořena izoláty ST-505 a  jim příbuznými, jsou nej-
početnější izoláty z Ruska. Tyto 3 hlavní subpopulace 
jsou doplněny o příbuznou linii 3 izolátů z Číny. Zbylé 
izoláty sérotypu 3 představují množství samostat-
ných linií, které jsou tvořeny výrazně menšími počty 
izolátů (často pouze jedním) a  které nejsou příbuz-
né k  izolátům hlavních subpopulací ST-180 a ST-505 
ani sobě navzájem. V rámci nich patří izoláty ST-232 
a ST-1377 z ČR k početnější linii, která obsahuje přede-
vším izoláty evropské. Ostatní z těchto nepříbuzných 
linií jsou tvořeny hlavně izoláty z  mimoevropských 
zemí. Český izolát ST-433 představuje samostatnou 
linii a nevykazuje příbuznost k žádnému dalšímu izo-
látu sérotypu 3.

Obr. 5. Absolutní počty sekvenovaných izolátů sérotypu 3 - rozdělení do GPSC, 2018-2024, Česká republika
Figure 5. Absolute numbers of sequenced isolates of serotype 3 – distribution by GPSC, Czech Republic, 2018–2024
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Obr. 6. Genetická diverzita 63 izolátů S. pneumoniae sérotypu 3 z IPO, 2018–2024, Česká republika
Figure 6. Genetic diversity of 63 S. pneumoniae isolates of serotype 3 from IPD, Czech Republic, 2018–2024

Obr. 7. Genetická diverzita českých (63 izolátů) a světových (176 izolátů) izolátů S. pneumoniae sérotypu 3 dostupných v PubMLST 
databázi za období 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. Epidemiologická a molekulární charakterizace 66 izolátů S. pneumoniae sérotypu 19A z IPO, 2018–2024, Česká republika
Table 9. Epidemiological and molecular characteristics of 66 S. pneumoniae isolates of serotype 19A from IPD, Czech Republic, 2018–2024

Rok PubMLST ID Pohlaví Věková skupina Diagnóza Úmrtí Materiál Sérotyp GPSC ST
2018 100711 žena 40–64 meningitida - likvor 19A 619 482
2018 100699 žena 65+ meningitida - hemokultura/likvor 19A 4 15130
2018 100613 muž 5–9 pneumonie - hemokultura 19A 146 994
2018 100847 žena 0 neznámo ano pitva 19A 4 199
2018 100618 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2019 63896 žena 65+ meningitida - likvor 19A 4 416
2019 63974 muž 65+ pneumonie ano hemokultura 19A 4 199
2019 63927 žena 65+ pneumonie ano hemokultura 19A 27 13624
2019 63976 žena 65+ pneumonie - hemokultura 19A 4 199
2019 63887 muž 65+ neznámo - hemokultura 19A 4 199
2019 64080 muž 20–39 pneumonie - hemokultura 19A 146 994
2019 63955 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 199
2019 63911 žena 65+ meningitida ano likvor 19A 4 416
2019 64177 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2019 64018 žena 65+ pneumonie - hemokultura 19A 4 199
2019 63866 muž 1–4 sepse - hemokultura 19A 4 416
2019 64009 muž 5–9 pneumonie - hemokultura 19A 4 3017
2019 64225 muž 5–9 pneumonie - hemokultura 19A 4 667
2019 63965 muž 0 sepse - hemokultura 19A 4 416
2019 64151 muž 0 sepse - hemokultura 19A 4 416
2019 64026 žena 40–64 meningitida - likvor 19A 4 416
2019 63906 muž 1–4 sepse - hemokultura 19A 619 482
2019 64004 muž 0 meningitida - likvor 19A 146 994
2019 63842 muž 20–39 meningitida - likvor 19A 146 994
2020 64317 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2020 158068 žena 65+ pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2020 158072 muž 40–64 sepse - hemokultura 19A 146 994
2021 157843 žena 5–9 pneumonie - hemokultura 19A 4 667
2021 157859 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 3017
2021 157860 žena 1–4 neznámo - hemokultura 19A 146 994
2022 185801 žena 65+ meningitida - likvor 19A 4 416
2022 185906 žena 1–4 sepse - hemokultura 19A 4 3017
2022 185960 žena 5–9 sepse - hemokultura 19A 4 416
2022 186013 muž 1–4 sepse - hemokultura 19A 4 416
2022 186112 žena 65+ meningitida - likvor 19A 4 416
2023 186117 žena 1–4 sepse - hemokultura 19A 146 994
2023 186118 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 3017
2023 258101 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 146 994
2023 258102 žena 1–4 meningitida - likvor 19A 4 416
2023 258103 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2023 258104 žena 5–9 pneumonie - hemokultura 19A 27 246
2023 258105 žena 65+ meningitida - likvor 19A 4 416
2023 258106 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2023 258107 žena 5–9 meningitis ano likvor 19A 11 410
2023 258108 muž 1–4 sepse - hemokultura 19A 4 416
2024 258109 muž 40–64 sepse - hemokultura 19A 4 667
2024 258110 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258111 žena 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258112 žena 20–39 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258113 žena 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 3017
2024 258114 muž 40–64 sepse - hemokultura 19A 4 667
2024 258115 muž 40–64 meningitida - likvor 19A 4 416
2024 258116 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 199
2024 258117 žena 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258118 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258119 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258120 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 258121 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 667
2024 205116 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 218365 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 3017
2024 218371 muž 40–64 pneumonie - hemokultura 19A 4 416
2024 218397 muž 40–64 neznámo ano pitva - stěr bronchu 19A 146 994
2024 221398 muž 40–64 meningitida - likvor 19A 10 230
2024 221403 muž 20–39 pneumonie ano hemokultura 19A 4 416
2024 221406 žena 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 619 482
2024 227458 muž 1–4 pneumonie - hemokultura 19A 1 20 091

GPSC – Global pneumococcal sequence cluster, ST – sekvenační typ
GPSC – Global pneumococcal sequence cluster, ST – sequence type
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WGS analýza sérotypu 19A
Epidemiologická a molekulární charakterizace 66 izo-

látů S. pneumoniae sérotypu 19A z let 2018–2024 pod-
robených WGS je uvedena v tabulce 9.

Izoláty sérotypu 19A byly přiřazeny k 7 GPSC – GPSC1 
(1 izolát, 2 %), GPSC4 (49 izolátů, 74 %), GPSC10 (1 izo-
lát, 2 %), GPSC11 (1 izolát, 2 %), GPSC27 (2 izoláty, 3 %), 
GPSC146 (9 izolátů, 14  %) a  GPSC619 (3 izoláty, 5  %). 
Srovnáním GPSC v jednotlivých letech 2018–2024 bylo 
zjištěno, že ačkoliv je populace sekvenovaných izolátů 
sérotypu 19A více heterogenní než výše popsaná sku-
pina izolátů sérotypu 3, přesto ve všech zkoumaných le-
tech dominuje GPSC4 – obrázek 8. V každém roce zkou-
maného období byl dále prokázán GPSC146, vždy však 
v  jednotkách případů. Z  dat dále vyplývá, že nedošlo 
k zásadní změně v populační struktuře izolátů sérotypu 
19A v pandemickém a post-pandemickém období.

Na fylogenetické síti 66 celogenomových izolátů 
sérotypu 19A z ČR lze vidět, že nejčetnější izoláty sek-
venačního typu ST-416 (30 izolátů) tvoří samostatnou 
subpopulaci, jasně oddělenou od ostatních – obrázek 
9. Tato subpopulace obsahuje klastr vysoce homogen-
ních izolátů a  dva geneticky vzdálenější izoláty. Ge-
neticky poměrně blízká subpopulaci ST-416 je druhá 
subpopulace, kterou tvoří 3 částečně příbuzné linie. 
Jedná se o  linii izolátů ST-199 (7 izolátů), druhou linii 
formují izoláty ST-667 (5 izolátů) a třetí linie je tvořena 
izoláty ST-3017 (6 izolátů) a příbuzným ST-15130 (1 izo-
lát). Ostatní izoláty sérotypu 19A jsou geneticky značně 
vzdálené izolátům dvou hlavních subpopulací a  tvoří 
několik vzájemně nepříbuzných linií. Nejčetnější je linie 
izolátů ST-994 (9 izolátů), dále linie ST-482 (3 izoláty) 
a linie dvou příbuzných izolátů ST-246 a ST-13624. Izo-

láty ST-230, ST-410 a ST-20091 leží na fylogenetické síti 
zcela nezávisle. Podobně jako u sérotypu 3 nepozoru-
jeme u izolátů sérotypu 19A žádné významné populač-
ní změny v průběhu studovaných období 2018–2019, 
2020–2022 a  2023–2024. V  posledním období (2023 
až 2024) lze nicméně pozorovat částečné navýšení ge-
netické heterogenity u izolátů sérotypu 19A.

Fylogenetická analýza všech 194 v  PubMLST do-
stupných celogenomových izolátů sérotypu 19A ještě 
více zvýraznila genetickou příbuznost dvou hlavních 
subpopulací (ST-416 a  ST-199, ST-667, ST-3017) a  na 
fylogenetické síti jsou nyní tyto izoláty součástí jedné 
početné subpopulace, ve které dominují izoláty z ČR – 
obrázek 10. Do linie ST-416 bylo zařazeno několik dal-
ších izolátů, které pochází z celého světa, linie ST-199 
a  ST-3017 byly doplněny převážně izoláty z Velké Bri-
tánie a linii ST-667 tvoří výhradně izoláty české. Izoláty, 
které jsou geneticky vzdálené od hlavní subpopulace, 
tvoří na fylogenetické síti vysoké množství převážně 
nepříbuzných linií, ve kterých se české izoláty vyskytují 
spíše sporadicky. Výjimku představuje vysoce kom-
paktní linie izolátů ST-994 z ČR, Velké Británie, Norska 
a  Polska a  linie 3 českých izolátů ST-482. Dva české 
izoláty ST-246 a  ST-13624 vykazují příbuznost s  izolá-
ty z Velké Británie (ST-695), stejně tak samostatně le-
žícímu českému izolátu ST-410 je nejpříbuznější izolát 
britský (ST-16316). Oproti tomu český izolát ST-230 je 
součástí poměrně heterogenní linie zastoupené izoláty 
z celého světa s převahou evropských a izolát ST-20091 
patří k celosvětové linii, ve které dominují naopak izolá-
ty mimoevropské. Za zmínku stojí ještě bohatě zastou-
pená linie ST-2062, kterou tvoří 24 izolátů z Jihoafrické 
republiky a 4 izoláty britské.

Obr. 8. Absolutní počty sekvenovaných izolátů sérotypu 19A – rozdělení dle GPSC, 2018–2024, Česká republika
Figure 8. Absolute numbers of sequenced isolates of serotype 19A – distribution by GPSC, Czech Republic, 2018–2024
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Obr. 9. Genetická diverzita 66 izolátů S. pneumoniae sérotypu 19A z IPO, 2018–2024, Česká republika
Figure 9. Genetic diversity of 66 S. pneumoniae isolates of serotype 19A from IPD, Czech Republic, 2018–2024

Obr. 10. Genetická diverzita českých (66 izolátů) a světových (128 izolátů) izolátů S. pneumoniae sérotypu 19A dostupných v Pub-
MLST databázi za období 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 začátku pandemie covidu-19 bylo pozorováno 
snížení výskytu IPO v Evropě i  jinde ve světě [6–8, 10, 
32–35]. Tato skutečnost vedla k  založení iniciativy In-
vasive Respiratory Infections Surveillance (IRIS), která 
si dala za cíl monitorovat výskyt IPO, invazivních me-
ningokokových onemocnění a  invazivních hemofilo-
vých onemocnění, jejichž společným jmenovatelem 
je kapénková cesta přenosu příčinného agens [36]. 
Ke srovnání byla použita data o  výskytu onemocnění 
vyvolaných Streptococcus agalactiae, který má jiný me-
chanismus přenosu. Česká republika se do IRIS zapo-
jila od začátku projektu a  napomohla k  podrobnému 
monitorování situace výskytu IPO během pandemie 
covidu-19 ve světě. Publikované závěry IRIS vypovídají 
o významném snížení výskytu IPO v Evropě i ve světě, 
na severní i  jižní polokouli, za doby trvání pandemie 
covidu-19 [36, 37]. Výskyt onemocnění vyvolaných 
S. agalactiae se během pandemie v porovnání s před-
pandemickými roky 2018–2019 nezměnil.

Mezi příčiny sníženého výskytu IPO během pandemie 
covidu-19 patří i  protiepidemická opatření, která měla 
za cíl zamezit přenosu viru SARS-CoV-2 v populaci a též 
vedla k  poklesu výskytu dalších respiračních virových 
onemocnění vyvolaných například virem chřipky a  re-
spiračním syncytiálním virem (RSV) [38]. Tato virová re-
spirační onemocnění často předchází respiračním pneu
mokokovým onemocněním [39–41]. Bylo zjištěno, že 
snížení výskytu onemocnění vyvolaných virem chřipky 
a  RSV souvisí s  poklesem výskytu pneumokokových 
onemocnění, a  to i  při zachované proporci nosičství 
S. pneumoniae v populaci [42]. Popsaná situace vypo-
vídá o tom, že k rozvoji pneumokokového onemocnění 
dochází relativně krátce po infekci S. pneumoniae spíše 
než při jeho dlouhodobém nosičství.

Po pandemii covidu-19 byl popsán nárůst výskytu 
IPO na předpandemické hodnoty až zvýšení oproti 
výskytu IPO před pandemií, a to především v dospělé 
populaci nad 40 let věku a též u dětí pod 15 let věku 
[10, 11, 43–45]. V ČR došlo k významnému nárůstu IPO, 
kdy se incidence IPO zvýšila oproti předpandemickým 
hodnotám především u dětí 5–14 let a také u všech vě-
kových skupin dospělé populace.

Jako možná příčina nárůstu IPO na vyšší než před-
pandemické hodnoty je uváděn tzv. imunitní dluh 
[46]. Imunitní systém během pandemie nebyl ve stan-
dardní míře exponován opakovanému kontaktu s viry 
a  bakteriemi včetně S. pneumoniae a  po zrušení pro-
tiepidemických opatření mohlo vlivem netrénované 
obranyschopnosti organismu snadněji dojít k  rozvoji 
respiračního infekčního onemocnění. Dále se uvádí, že 
během pandemie mohlo nastat narušení probíhajících 
vakcinačních programů včetně očkování proti pneu-
mokokovým nákazám [47–49].

Během pandemie covidu-19 byl výskyt sérotypů 
S. pneumoniae ovlivněn různou měrou. Ve  Slovinsku 

v  období 2020–2022 oproti předpandemickému ob-
dobí poklesl podíl sérotypů zahrnutých v pneumoko-
kové konjugované vakcíně PCV10 či PCV13 (1, 14, 9V, 
7F, 4, 6A) a naopak narostl podíl sérotypů nevakcinač-
ních (8, 22F, 11A, 6C, 23A, 15A) a též sérotypu 3, který 
je obsažen v PCV13 [34]. V Nizozemí byl za pandemie 
covidu-19 popsán pokles všech sérotypů bez ohledu 
na jejich příslušnost k vakcíně, zároveň se zvýšil podíl 
sérotypů 3, 19A a 6A a nevakcinačních sérotypů oproti 
předpandemickému období [8]. V období po pandemii 
pak byl popsán významný nárůst výskytu sérotypů 4, 
14 a 12F v Belgii [11]. V Německu zůstalo zastoupení sé-
rotypů zahrnutých ve vakcínách PCV13, PCV15 a PCV20 
mezi obdobími před pandemií, během ní a po pande-
mii stejné [44]. V ČR byl pokles ve výskytu jednotlivých 
sérotypů a jejich následný nárůst výskytu po pandemii 
různě výrazný, jedná se ale o malé počty případů, aby 
bylo možno stanovit statistickou významnost. Podob-
ně jako v  Belgii byl v  ČR zaznamenán po pandemii 
nárůst výskytu sérotypů 4 a  14, které byly zahrnuty 
již v  PCV10, a  navíc sérotypů 15B, 23A a  9N, což jsou 
vše sérotypy nezahrnuté v PCV10 či PCV13, pokles ve 
výskytu byl zaznamenán u sérotypů nezahrnutých do 
PCV10 či PCV13.

Výskyt IPO vyvolaného sérotypem 3 převážně stag
nuje nebo narůstá v  mnoha zemích i  přes zavedené 
vakcinační strategie [50–57]. Platí to i pro ČR, sérotyp 
3 před pandemií dominoval a  v  post-pandemickém 
období tomu není jinak. Celogenomovou sekvenací 
byl v našem souboru izolátů sérotypu 3 v období před, 
během i po pandemii nejčastěji zjištěn GPSC12, který je 
globálně se vyskytujícím GPSC a dle literatury je jeden 
z nejčastějších GPSC a je spojen typicky se sérotypem 3 
[58-61]. V Dánské studii byl popsán statisticky význam-
ný nárůst výskytu sérotypu 3 GPSC12 a ST-180 mezi lety 
2019 a 2023 [61]. Dle naší studie i dle literatury izoláty 
sérotypu 3 nejsou co do zjištěných GPSC tak variabilní, 
jako izoláty sérotypu 19A [58].

V Belgii byl popsán v  letech 2017–2018 výrazný ná-
růst výskytu sérotypu 19A GPSC4 ST-416 a  GPSC146 
ST-994, které byly zjištěny i v našem studovaném sou-
boru [62]. GPSC4 ST-416 a především ST-199 domino-
valy v letech 2017–2018 v Irsku [63]. V našem souboru 
izoláty sérotypu 19A GPSC4 ST-146 dominovaly co do 
výskytu ve všech zkoumaných obdobích a izoláty séro-
typu 19A GPSC146 ST-994 byly zjištěny v každém roce 
období 2018–2024. Tyto dva ST byly u českých izolátů 
sérotypu 19A popsány i v jiné české studii, ve které však 
dominoval výskyt ST-199, který byl v aktuální studii tře-
tí nejčetnější [64]. V další české studii zaměřené na izo-
láty sérotypu 19A z roku 2014 rezistentní k penicilinu a/
nebo makrolidům byl ve zkoumaném souboru nejčas-
těji zjištěn ST-416 [65].

Ve studii byl proveden cílený výběr izolátů k WGS, 
především od malých dětí s  IPO a od pacientů se zá-
važným průběhem onemocnění. Nelze vyloučit, že po-
kud by byly WGS vyšetření podrobeny všechny izoláty 
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sérotypů 3 a 19A, které ve zkoumaném období způso-
bily IPO v ČR, mohlo by být zjištěno odlišné zastoupení 
jednotlivých GPSC a ST. V zahraniční studii bylo proká-
záno, že různé GPSC v rámci jednoho sérotypu mohou 
vykazovat různou invazivitu [66].

ZÁVĚR

Pandemie covidu-19 významně zasáhla do epide-
miologické situace IPO, a to na národní i celosvětové 
úrovni. Předkládaná studie prokazuje zvýšený vý-
skyt IPO v  ČR v  letech po pandemii, a  to především 
některých ze sérotypů, které jsou zahrnuty v  aktuál
ně doporučených pneumokokových konjugovaných 
vakcínách. Ze zkoumaných sérotypů, u  kterých byl 
zaznamenán nárůst výskytu, je většina obsažena 
v PCV20 a PCV21. Pro dětskou populaci jsou v ČR do-
poručeny PCV13, PCV15 a  PCV20. Vzhledem ke  zjiš-
těním této studie a  také k  sérotypovému pokrytí 
jednotlivých vakcín v  posledních letech by měly být 
upřednostněny vícevalentní PCV. Pro dospělé ve věku 
65 let a  starší a  pro rizikové skupiny je doporučena 
PCV20 či PCV21, jejichž sérotypové pokrytí je v  ČR 
na dobré úrovni, i  když je nižší ve srovnání s  jinými 
zeměmi. Je nutné další podrobné sledování výskytu 
IPO a analýza sérotypů a molekulárních charakteristik 
S. pneumoniae, aby bylo možné dále optimálně upra-
vovat vakcinační strategii v ČR.
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