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Výsledky genotypizace, laboratorní 
diagnostika a epidemiologie viru 
příušnic cirkulujícího v České 
republice v roce 2012

Limberková R., Lexová P.

SOUHRN

Cíl práce: Cílem práce bylo rozšíření současné rutinní 
sérologické laboratorní diagnostiky příušnic o metody 
přímého průkazu infekčního vyvolavatele a  násled-
ná genotypizace izolovaných virů, ve  snaze získat 
podrobnější informace o  recentních virech příušnic 
cirkulujících na  území České republiky. Dílčím cílem 
pak bylo poukázat na specifika laboratorního vyšetření 
u vysoce proočkované populace a zhodnocení současné 
epidemiologické situace. 
Materiál a metody: Do studie bylo zahrnuto 47 stěrů 
z bukálních sliznic od pacientů s podezřením na one-
mocnění příušnicemi. Klinické materiály byly odebrány 
v počátku klinické manifestace. Sběr vzorků probíhal 
od února do prosince 2012 a zahrnoval pět krajů ČR. 
Pro izolaci viru byly použity buněčné kultury Vero 
buněk, izoláty byly identifikovány pomocí RT-qPCR. 
Genotypizaci provedla WHO Regionální referenční 
laboratoř pro spalničky, zarděnky a příušnice, Institut 
Roberta Kocha v Berlíně (RRL MMR). Jako zdroj epide-
miologických údajů byl využit systém EPIDAT.
Výsledky: Ze 47 bukálních stěrů byl ve 20 případech 
na  Vero buňkách izolován virus příušnic, v  dalších 
sedmi vzorcích byla metodou RT-qPCR prokázána 
pouze přítomnost virové RNA bez pozitivní izolace. 
Ke genotypizaci bylo zasláno 19 izolátů, genetickou 
analýzou SH genu byla prokázána jejich fylogenetická 
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příslušnost ke genotypu G, a to ve čtyřech variantách. 
V roce 2011 i 2012 tvořili převážnou část nemocných 
očkovaní jedinci (80 %); nejpostiženější věkovou sku-
pinou byli dospívající ve  věku 15–19 let. Nejčastější 
komplikací byla orchitida a druhou nejčastější kompli-
kací byla meningitida. Komplikacemi byli více postiženi 
neočkovaní jedinci.
Závěry: Na  zvýšeném výskytu příušnic v  České re-
publice v  roce 2012 se významně podílel genotyp G, 
který je v největší míře zodpovědný za zvýšenou ne-
mocnost ve většině evropských zemí již od roku 2005. 
U nás byl výskyt genotypu G poprvé prokázán v roce 
2006. S ohledem na nepříznivý epidemiologický vývoj 
se provádění molekulárně epidemiologických studií 
zahrnujících genotypizaci recentních příušnicových 
kmenů jeví jako nezbytné. Detailní monitorování by 
mohlo napomoci k  objasnění vzorce cirkulace viru 
a k vytvoření strategie kontroly nad vznikajícími epi-
demiemi. Účinnost vakcinace ve vztahu ke genotypu, 
ale i možnost přispění vyvanutí imunity ke zvýšenému 
výskytu onemocnění jsou otázkami, které by měly být 
dořešeny.
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ABSTRACT

Limberková R., Lexová P.: Genotyping results, 
laboratory diagnosis, and epidemiology of the 
mumps virus circulating in the Czech Republic in 2012
Goal: To extend the present routine serological dia-
gnosis of mumps with the methods of direct detection 
of the pathogen and subsequent genotyping of the 
isolated viruses in an attempt to obtain more detailed 
data on recent mumps viruses circulating in the Czech 

Republic. Sub-goals were to point out the particularities 
of the laboratory examination in the population with 
a high vaccine coverage and to evaluate the current 
epidemiological situation. 
Material and methods: Altogether 47 buccal swabs 
from patients with suspected mumps were included in 
the study. Clinical specimens collected at the onset of 
clinical symptoms were obtained from five administra-
tive regions of the Czech Republic from February 2012 
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ÚVOD
Zahájením pravidelného očkování v  roce 1987 se 
snížil výskyt onemocnění a od roku 1997 se u nás 
příušnice vyskytovaly pouze sporadicky nebo jen 
v  menších lokálních epidemiích. Přesto je v  po-
sledních letech v České republice pozorován nárůst 
onemocnění příušnicemi odpovídající epidemic-
kému výskytu. 
Příušnice jsou akutním generalizovaným virovým 
onemocněním převážně dětského věku a  před-
stavují celosvětově důležitý zdravotní problém. 
Virus příušnic se na vnímavého hostitele přenáší 
kapénkovou infekcí. Inkubační doba je obvykle 
16–18 dní od expozice. Po pomnožení viru v nosohl-
tanu a regionálních lymfatických uzlinách dochází 
k primární virémii, při níž se virus šíří do příušní 
žlázy a slinných žláz. Během sekundární virémie 
je pomnožený virus distribuován do dalších orgá-
nů, jako např. do centrálního nervového systému, 
pankreatu, varlat i ovarií. Virus je vylučován sli-
nami a močí a jeho přítomnost je možné proká-
zat v příušní slinné žláze již týden před vznikem 
otoku slinné žlázy a až devět dní po něm. Největší 
pravděpodobnost záchytu viru je mezi 1–2 dny 
před objevením klinických příznaků a 5 dnů po je-
jich objevení. Virus je možné získat i od pacientů 
s asymptomatickou infekcí [1]. Inaparentně pro-
bíhá asi čtvrtina až třetina všech případů, většina 
klinicky manifestních případů probíhá mírně, pod 
obrazem horečnatého onemocnění s jedno- nebo 
oboustranným bolestivým zduřením příušní slinné 
žlázy. Nejčastějšími komplikacemi příušnic jsou 
aseptická meningitida a orchitida, méně časté jsou 

encefalitida, ooforitida a pankreatitida. Se stou-
pajícím věkem nemocných stoupá i  riziko kom-
plikovaného průběhu onemocnění. Onemocnění 
příušnicemi v  prvním trimestru gravidity může 
vést k intrauterinní infekci a úmrtí plodu; ke spon-
tánnímu potratu pak dochází do 2 týdnů od začátku 
infekce [2]. 
Virus příušnic patří do čeledi Paramyxoviridae, pod-
čeledi Paramyxovirinae, rodu Rubulavirus. Vysoce 
pleiomorfní obalené viriony s helikální symetrií 
kapsidy mají průměr 100–600 nm a obsahují jed-
novláknitou nesegmentovanou 15,3 kb dlouhou 
RNA negativní polarity. Genom je složený ze 7 tran-
skripčních jednotek (genů) kódujících následující 
strukturálně a funkčně odlišné proteiny. Dva po-
vrchové glykoproteiny, hemaglutinin-neurami-
nidáza (HN) a fúzní protein (F), odpovídají nejen 
za virové pohlcování a splynutí virionu s hostitel-
skou buněčnou membránou, ale také za virovou 
rekonstrukci a uvolnění z hostitelské buňky. Oba 
proteiny jsou schopny stimulovat imunitní systém 
za  tvorby neutralizačních protilátek snižujících 
až eliminujících nakažlivost příušnicového viru. 
Zbývajících pět strukturálních proteinů není imu-
nogenně významných. RNA je obalena spirálově 
symetrickým nukleokapsidovým proteinem (NP). 
Fosfoprotein (P) a velký protein (L) mají funkci RNA 
transkriptázy. Virionová obálka je doplněna mat-
rixovým proteinem (M) a integrálním membráno-
vým malým hydrofobním proteinem (SH), jehož 
funkce není zatím známá. Mimo strukturálních 
proteinů byly identifikovány také nestrukturální 
proteiny V  a  I, které jsou kódovány ze stejného 

to December 2012. Vero cell cultures were used for virus 
isolation and isolates were identified using real-time 
quantitative polymerase chain reaction (RT-qPCR). 
Genotyping was performed by the WHO Regional 
Reference Laboratory for Measles, Mumps, and Rubella 
(RRL MMR), Robert Koch Institute, Berlin. The EPIDAT 
system was used as a source of epidemiological data.
Results: From 47 buccal swabs, 20 mumps viruses 
were isolated on Vero cells and in seven other spe-
cimens, the presence of viral RNA without positive 
isolation was only detected by RT-qPCR. Nineteen 
isolates were referred for genotyping. The phylo-
genetic analysis of the SH gene classified them into 
genotype G, as four variants. In both 2011 and 2012, 
most cases occurred in vaccinated patients (80%), 
with 15–19-year-olds being the most affected age 
group. The leading complication was orchitis, followed 
by meningitis. More complications were reported in 
non-vaccinated individuals. 

Conclusions: The increased incidence of mumps ca-
ses in the Czech Republic in 2012 was due primarily 
to genotype G, the leading cause of mumps in most 
European countries since 2005. The presence of ge-
notype G was first reported in the Czech Republic in 
2006. In the context of the unfavourable epidemiologi-
cal trend, molecular epidemiological studies including 
genotyping of recent mumps virus strains appear to 
be necessary. A detailed monitoring could be helpful 
in elucidating the pattern of virus circulation and in 
designing strategies to control emerging outbreaks. The 
vaccination efficacy in relation to the causative geno-
type and possible role of waning immunity in mumps 
outbreaks are the issues that need to be addressed.
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úseku genu jako fosfoprotein P a spoluúčastní se 
na korekci m-RNA [3]. 
SH gen (mRNA z 316 kb, 57 aminokyselin) je nej-
variabilnější částí genomu viru příušnic a  po-
rovnání jeho sekvencí je základem pro rozliše-
ní jednotlivých genotypů viru příušnic podle 
doporučení Mezinárodní komise pro taxonomii 
virů (International Committee on Taxonomy of 
Viruses – ICTV) a Světové zdravotnické organizace 
(WHO). Aktuální modifikace původní nomenkla-
tury (13 genotypů A–M) v současné době uznává 12 
genotypů označených A–N kromě genotypů E a M. 
Tyto byly na základě důkladnější analýzy překla-
sifikovány: genotyp M na K a genotyp E na C [4]. 
V rámci jednotlivých genotypů existují dále různé 
varianty. Jednotlivé genotypy vykazují rozdílnou 
geografickou distribuci a v určitém geografickém 
regionu může cirkulovat současně genotypů více. 
Byla rovněž zaznamenána závislost mezi určitými 
genotypy a  neurovirulencí a  také nedostatečná 
zkřížená protekce virus neutralizačních protilátek 
před reinfekcí jiným genotypem.

MATERIÁL A METODY
V období od února do prosince 2012 bylo do Národní 
referenční laboratoře pro zarděnky, spalničky, 
příušnice a parvovirus B 19 Státního zdravotního 
ústavu v Praze (NRL ZSP, SZÚ) zasláno 47 stěrů z bu-
kální sliznice od pacientů s klinickou diagnózou 
parotitis epidemica bez komplikací (B269). Jednalo 
se zejména o ambulantní pacienty infekčních kli-
nik či ordinací praktických lékařů ze 6 míst České 
republiky. Stěry z bukální sliznice byly odebrány 
do 2,5 ml odběrového virového média, uchovány 
a  transportovány byly při chladničkové teplotě. 
Odběr byl proveden průměrně do 2,5 dne od začát-
ku klinické manifestace (minimum 1 den, maxi-
mum 9 dní) a do laboratoře byly vzorky doručeny 
průměrně do 1,6 dnů od provedení odběru (mini-
mum 1, maximum 7 dní).
Pro izolaci viru na tkáňových kulturách byly použity 
Vero buňky (kontinuální linie ledvinných buněk 
kočkodana zeleného) a jako růstové médium práš-
kové médium pro tkáňové kultury MEM (Gibco) se 
2 % bovinního séra pro tkáňové kultury (Bioveta). 
Po tří- až šestidenní kultivaci byla provedena dru-
há pasáž. Množení viru v napadených buňkách se 
projevilo cytopatickým efektem, který byl charakte-
rizován zakulacenými buňkami a tvorbou syncycií 
s následnou buněčnou degradací. První projevy 
množení viru byly obvykle pozorovány již v počáteč-
ních dnech první pasáže. Vzhledem k velmi dobrým 
růstovým vlastnostem viru bylo zvoleno vyšetřovací 
schéma, jehož prvním krokem byl izolační pokus 
na Vero buňkách ve dvou pasážích. Následně by-
ly vyšetřovány metodou RT-qPCR (Mumps Virus 

RT-PCR kit, Shanghai ZJ Bio-Tech Co.) bukální stěry 
od vzorků bakteriálně kontaminovaných, kultivačně 
negativních a od vzorků s atypickým cytopatickým 
efektem. Izolace nukleové kyseliny byla prováděna 
pomocí komerčního izolačního kitu (Invitec RTP 
DNA/RNA Virus Mini kit). Metoda RT-qPCR byla 
použita rovněž pro identifikaci virových izolátů. 

VÝSLEDKY
Z celkového počtu 47 bukálních stěrů byl ve 20 
případech na Vero buňkách izolován a následně 
v  RT-qPCR identifikován virus příušnic (20/47; 
42,6%). Převážná většina těchto stěrů byla odebrána 
do třetího dne od klinické manifestace onemocnění 
a známky množení viru se téměř u všech pozitiv-
ních vzorků objevily v počátečních dnech první pa-
sáže. Do třetího dne první pasáže byl pozorován cy-
topatický efekt u 90 % všech virových izolátů (18/20). 
Zbývajících 27 stěrů, které byly buď bakteriálně 
kontaminované (8/47), nebo u nich byl zaznamenán 
atypický (4/47) či žádný (15/47) cytopatický efekt, by-
lo testováno metodou RT-qPCR. V sedmi z výše zmí-
něných 27 problematických vzorcích byla prokázána 
přítomnost RNA viru příušnic, a to ve třech bakte-
riálně kontaminovaných vzorcích, v jednom vzor-
ku s atypickým cytopatickým efektem a ve třech 
vzorcích, kde virová nálož byla zřejmě natolik níz-
ká (CT > 29,6), že izolace na tkáňových kulturách 
nebyla úspěšná. Přímým průkazem infekčního 
vyvolavatele, tzn. izolací viru či průkazem virové 
RNA, byla dosažena celková záchytnost 57,44 % 
(27/47). Ke genotypizaci do RRL MMR bylo na FTA 
elučních mikrokartách zasláno 19 příušnicových 
izolátů z druhé pasáže na Vero buňkách. Izoláty 
pocházely ze šesti měst pěti krajů České repub-
liky – Karlovarského, Pardubického, Ústeckého, 
Libereckého a Prahy; jmenovitě 2 z Karlových Varů, 
7 z Pardubic, 1 z Teplic a 4 z Děčína, 3 z České Lípy 
a 2 z Prahy. Průměrný věk pacientů byl 15 let a po-
hyboval se v rozmezí mezi 6 a 31 roky, žen bylo 8 
a mužů 11. Kromě dvou pacientů byli všichni očko-
váni dvěma dávkami vakcíny (tab. 1). V RRL MMR 
byla z FTA karet extrahována MuV RNA a následně 
byl sekvenován kompletní SH gen (316 nukleotidů). 
Na základě provedené genetické analýzy byla proká-
zána příslušnost všech zaslaných izolátů ke geno-
typu G. V rámci tohoto genotypu byly zjištěny čtyři 
varianty vzájemně se lišící bodovými záměnami 
nukleotidů SH genu na pozicích 165, 186 a  196. 
Jednotlivé varianty byly označené jako varianta 
G-Karlovy Vary, varianta G-Pardubice, varianta 
G-Teplice a varianta G-Česká Lípa. Ze srovnávací 
tabulky řazení nukleotidů těchto variant plyne, že 
s variantou Karlovy Vary byly totožné všechny vzor-
ky z Děčína a vzorek z Prahy 5, varianta Pardubice 
se shodovala se vzorkem z Prahy 10 (tab. 2).     

proLékaře.cz | 23.1.2026



392014, 63, č. 1       EPIDEMIOLOGIE, MIKROBIOLOGIE, IMUNOLOGIE

SOUHRNNÁ SDĚLENÍ • PŮVODNÍ PRÁCE • KAZUISTIKY

V letech 2011 a 2012 bylo v ČR hlášeno 2 885, respekti-
ve 3 902 případů onemocnění příušnicemi. Klinický 
průběh onemocnění byl v obou letech podobný, 
komplikace se objevily u 9 %, respektive 10 % všech 
případů. Nejčastější komplikací byla orchitida, kte-
rá se vyskytla asi u 10 %, respektive 13 % všech mužů. 
Druhou nejčastější komplikací byla meningitida. 
Podstatným zjištěním je i fakt, že se více komplikací 
projevilo u neočkovaných jedinců, např. orchiti-
da byla v roce 2012 diagnostikována téměř u 35 % 
neočkovaných mužů a  jen u necelých 9 % mužů 
očkovaných. V roce 2011 i 2012 tvořili převážnou část 
nemocných očkovaní jedinci (80 %); nejpostiženější 
věkovou skupinou byli dospívající ve věku 15–19 let, 
kteří v roce 2012 představovali až 38 % všech nemoc-
ných, následovali 10–14letí a dále pak 20–24letí. 

DISKUSE
Zahájením pravidelného očkování v  roce 1987 
se snížil výskyt onemocnění a  od  roku 1997 se 

u  nás příušnice vyskytovaly pouze sporadicky 
nebo jen v menších lokálních epidemiích. Přesto 
je v posledních letech v České republice pozoro-
ván nárůst onemocnění příušnicemi. Poslední 
významná vlna zvýšeného počtu onemocnění 
byla u  nás zaznamenána mezi roky 2005–2007. 
Po  přechodném snížení počtu případů v  letech 
2008 a 2009, dochází od roku 2010 k soustavnému 
nárůstu počtu onemocnění naplňujícímu kritéria 
epidemického výskytu. Podobná situace ve výsky-
tu příušnic, věkovém rozložení nemocných a vak-
cinačním statusu je i v řadě dalších evropských 
zemí [5, 6, 7, 8].  
Hlavní příčinou současných epidemií je nízká ko-
lektivní imunita, která není dostatečná pro přeru-
šení epidemického šíření viru v populaci. Na nižší 
kolektivní imunitu proti příušnicím ve srovnání 
s  imunitou proti spalničkám a  zarděnkám bylo 
poukázáno již v roce 2001 po provedení posledních 
imunologických přehledů. Byl zjištěn nesoulad 
mezi proočkovaností, která se pohybovala mezi 

Tabulka 1. 	Souhrnná tabulka genotypizovaných virů příušnic izolovaných v roce 2012 v ČR
Table 1.	 Genotyping results for mumps viruses isolated in the Czech Republic in 2012

Číslo a označení 
izolátu

Místo odběru Pohlaví Věk Vakcinace
Den odběru 
po začátku 

onemocnění

Izolace 
na TK 

(množení 
viru)

Genotyp  
- varianta

1 – MuVi-CZE12-56 Karlovy Vary Ž 21 2 dávky/Mopavac 2. den 1. pasáž G - Karlovy Vary

2 – MuVi-CZE12-59 Karlovy Vary M 16 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Karlovy Vary 

3 – MuVi-CZE12-72 Pardubice M 21 neznámo 2. den 1. pasáž G - Pardubice

4 – MuVi-CZE12-73 Pardubice M 19 2 dávky/Trivivac 1. den 1. pasáž G - Pardubice

5 – MuVi-CZE12-77 Pardubice M 19 2 dávky/?? 2. den 1. pasáž G - Pardubice

6 – MuVi-CZE12-80 Pardubice Ž 24 2 dávky/Mopavac 3. den 1. pasáž G - Pardubice

7 – MuVi-CZE12-81 Pardubice Ž 20 2 dávky/Mopavac 3. den 1. pasáž G - Pardubice

8 – MuVi-CZE12-86 Pardubice M 31 neočkován 4. den 1. pasáž G - Pardubice

9 – MuVi-CZE12-89 Pardubice M 18 2 dávky/Trivivac 9. den 1. pasáž G - Pardubice

10– MuVi-CZE12-116 Teplice M 8 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Teplice

11– MuVi-CZE12-131 Praha 10 Ž 19 2 dávky/Trivivac 3. den 1. pasáž G - Pardubice

12– MuVi-CZE12-152 Praha 5 Ž 19 2 dávky/Mopavac 1. den 1. pasáž G - Karlovy Vary 

13– MuVi-CZE12-260 Česká Lípa Ž 9 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Česká Lípa

14– MuVi-CZE12-265 Děčín M 6 2 dávky/Trivivac 3. den 1. pasáž G - Karlovy Vary 

15– MuVi-CZE12-267 Děčín M 11 2 dávky/Trivivac 3. den 2. pasáž G - Karlovy Vary 

16– MuVi-CZE12-268 Děčín Ž 7 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Karlovy Vary 

17– MuVi-CZE12-270 Děčín M 6 2 dávky/Trivivac 1. den 1. pasáž G - Karlovy Vary 

18– MuVi-CZE12-284 Česká Lípa Ž 6 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Česká Lípa

19– MuVi-CZE12-285 Česká Lípa M 8 2 dávky/Trivivac 2. den 1. pasáž G - Česká Lípa
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97–100 % a  zjištěnými hodnotami prevalujících 
protilátek, které byly dostatečné u 70–86 % vyšetře-
ných [9]. Je rovněž nutné vzít v úvahu, že imunita 
je časově omezená – ochrana se předpokládá po do-
bu 10–15 let, avšak omezená cirkulace divokého 
viru příušnic způsobila i  to, že se u  očkovaných 
osob snížila možnost booster efektu. Takto může 
vznikat diskrepance mezi deklarovaným desetile-
tým přetrváváním protilátek a současným stavem 
ve výskytu příušnic. Onemocnění postihuje nejen 
neproočkované skupiny populace, ale ve  značné 
míře také osoby vakcinované.
Laboratorními kritérii pro konfirmaci klinického 
případu příušnic jsou podle doporučení Centra pro 
kontrolu nemocí (CDC) v Atlantě z roku 2008 [10]: 
izolace viru příušnic z klinického materiálu nebo 
průkaz virové RNA, dále detekce specifických IgM 
protilátek či specifická protilátková odpověď – sé-
rokonverze nebo signifikantní vzestup protilátek. 
Podle české legislativy [11] patří mezi laboratorní 
kritéria také ještě detekce nevakcinálního kmene 
pomocí monoklonálních protilátek.

Dosavadní strategie laboratorního vyšetřování 
příušnic v České republice je založena na stanove-
ní IgM a IgG protilátek metodou ELISA v akutním 
vzorku séra. Tyto výsledky často neumožňují vy-
slovit jednoznačný laboratorní závěr kvůli falešně 
negativním nálezům. Do třetího dne od klinické 
manifestace onemocnění se IgM protilátky ještě 
nemusí vytvořit a až u 30 % vakcinovaných, kteří 
tvoří podstatnou část nemocných v  ČR, se IgM 
protilátky nevytvoří vůbec. Situaci v sérologické 
diagnostice vakcinovaných osob navíc komplikuje 
fakt, že u nich velmi brzy po expozici nákaze do-
chází k rychlému vzestupu preexistujících IgG pro-
tilátek; vyšetřením párového vzorku séra proto ne-
získáme vždy obraz očekávaného signifikantního 
vzestupu titru protilátek či sérokonverze [12]. Jako 
vhodnější pro laboratorní diagnostiku příušnic se 
jeví doplnit stávající sérologii o metody přímého 
průkazu virové RNA či izolace viru na tkáňových 
kulturách z bukálních stěrů a slin, eventuálně mo-
či nebo likvoru. Přínosem tohoto postupu je nejen 
rychlý a jednoznačný diagnostický závěr, ale také 

Tabulka 2. 	Vzájemné porovnání řazení nukleotidů jednotlivých variant genotypu G (MuV-seq-SH-CZE)
Table 2.	 Comparison of the nucleotide orders in various genotype G variants (MuV-seq-SH-CZE)

Contig[0011] #161 GGTGCGACAT   GCAGCACTGT    ACCAGAGATC   CTTCTCTCAC Označení izolátu

                                - -  - - * -  - -  - -     - -  - -  - -  - -  - -    -  -  - -  - * - -  - -    -  - - - - * - -  - - -

>12-00085_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-56-Kar. Vary

>12-00086_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-59-Kar. Vary

>13-00008_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-265-Děčín

>13-00009_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-267-Děčín

>13-00010_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-268-Děčín

>13-00011_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-270-Děčín

>12-00240_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-152-Praha5

>12-00087_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-72-Pardubice

>12-00088_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-73-Pardubice

>12-00089_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-77-Pardubice

>12-00090_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-80-Pardubice

>12-00091_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-81-Pardubice

>12-00092_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-86-Pardubice

>12-00093_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-89-Pardubic

>12-00239_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-131-Praha10

>12-00238_ #161     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  -G - -  - -     - -  - -  - T - -  - -  MuVi-CZE12-116-Teplice

>13-00007_ #161     - -  - - T -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-260-Č.Lípa

>13-00012_ #161     - -  - - T -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-284-Č.Lípa

>13-00013_ #161     - -  - - T -  - -  - -   - -  - -  - -  - -  - -     - -  - -  - -  - -  - -    - -  - -  - -  - -  - -  MuVi-CZE12-285-Č.Lípa

proLékaře.cz | 23.1.2026



412014, 63, č. 1       EPIDEMIOLOGIE, MIKROBIOLOGIE, IMUNOLOGIE

SOUHRNNÁ SDĚLENÍ • PŮVODNÍ PRÁCE • KAZUISTIKY

možnost získání vhodného materiálu pro studium 
antigenní diverzity cirkulujících kmenů. Klinický 
materiál pro přímý průkaz infekčního vyvolavatele 
musí být odebrán v počátku onemocnění, nejpoz-
ději do devátého dne od objevení klinických přízna-
ků. Jako ideální se jeví provedení odběru do čtvrté-
ho až pátého dne od začátku onemocnění, kdy je 
možnost záchytu viru nejvyšší, pravděpodobnost 
záchytu viru poté postupně klesá. Pro nezbytnost 
specifické laboratorní diagnostiky svědčí rovněž 
skutečnost, že dalšími možnými etiologickými 
vyvolavateli otoku slinných žláz jsou i  některé 
bakterie a  další viry. Nejčastěji se jedná o  EBV, 
viry parainfluenzy a  adenoviry, dále pak lidský 
parvovirus B19 a u dětí do 4 let to může být i her-
petický virus HHV-6 [13]. Zejména u sporadických 
případů příušnic bez epidemiologické souvislosti 
může vhodné laboratorní vyšetření odhalit faleš-
nou symptomatickou pozitivitu.
Virus příušnic existuje v  jediném sérotypu, ale 
genotypově se jednotlivé kmeny liší. V současné 
době je definováno 12 genotypů viru příušnic (A–N, 
vyjma E a M), v jejich rámci existují ještě varian-
ty. Za neurovirulentní se považují genotypy C, D, 
G, H, I, J. Jednotlivé genotypy vykazují rozdílnou 
geografickou distribuci. Například genotypy C, D, 
G, H, J a K se vyskytují na západní polokouli, za-
tímco genotypy B, F, G, I a L byly prokázány v asij-
ských zemích [4, 14, 15]. Byl ovšem zaznamenán 
i  současný výskyt různých genotypů na  geogra-
ficky blízkém území, a to i v rámci jednoho státu, 
např. ve Španělsku byl v roce 2000 prokázán výskyt 
genotypu H odpovědného za  ohniskový výskyt 
a současně také genotypu D, který vyvolával spo-
radické případy onemocnění [16]. Ve Velké Británii 
od konce osmdesátých let 20. století do roku 2004 
současně cirkulovaly genotypy C, D, H, G a J a po-
stupně začal převažovat genotyp G, fylogeneticky 
odlišný od genotypu A vakcinálního kmene, stejně 
jako v ostatních zemích s vysoce proočkovanou po-
pulací. Od roku 2005 cirkuluje po celém světě devět 
genotypů: B–D, F, G–K a často dochází k importům 
mezi jednotlivými státy [4]. Bylo prokázáno, že 
virus neutralizační protilátky neochránily před 
reinfekcí heterologním genotypem [17], nelze tedy 
vyloučit, že dochází k omezení zkřížené protekce 
mezi jednotlivými genotypy.
Světová zdravotnická organizace (WHO) doporu-
čuje provádění molekulárně epidemiologických 
studií zahrnujících genotypizaci recentních příuš-
nicových kmenů jako součást programu surveillan-
ce [18]. Monitorování by mohlo napomoci nejen 
k objasnění vzorce cirkulace viru a sledování jeho 
evoluce, ale mohlo by také přispět k vytvoření stra-
tegie kontroly nad vznikajícími epidemiemi, která 
je nezbytná pro naplnění aktuálního cíle WHO pro 
Euroregion – snížení roční incidence příušnic na 1 

případ na 100 000 obyvatel [19]. K dosažení tohoto 
cíle je nutná aktivní spolupráce všech evropských 
států, aby bylo možné získat dostatek informací 
o výskytu jednotlivých genotypů v celé sledované 
oblasti.

ZÁVĚR
Specifika laboratorní diagnostiky vakcinovaných 
osob, které tvoří téměř 80 % všech nemocných, 
vede k nutnosti rozšíření rutinní sérologické dia-
gnostiky o  metody přímého průkazu infekčního 
vyvolavatele. Ve vakcinální éře jsou tyto metody 
nejen diagnosticky přínosné, ale umožňují také 
monitorování genotypové distribuce viru příuš-
nic a  zkoumání genotypově specifické imunity 
populace.
Je zdokumentováno, že již od roku 2005 je prevalu-
jícím genotypem v Evropě genotyp G [4], který je 
fylogeneticky odlišný od genotypu A vakcinálních 
kmenů Jeryl Lynn (MMR-II), Jeryl Lynn Sevac (ate-
nuovaný původní kmen složený ze subkmenů JL2 
a JL5 v poměru 1 : 5, Trivivac) či RIT 4385 (genetický 
derivát subkmenu JL5, Priorix) [3]. V České republi-
ce byla poprvé provedena genetická analýza něko-
lika kmenů příušnic v roce 2006, na jejím základě 
byla zjištěna příslušnost těchto kmenů ke geno-
typu G [20], predominujícímu genotypu v zemích 
s vysokým vakcinačním pokrytím. Všechny viry 
izolované v ČR v roce 2012 k tomuto neurovirulent-
nímu genotypu rovněž patří. 
Na  zvýšeném výskytu onemocnění se pravděpo-
dobně podílí několik faktorů. Jednak je to postup-
né slábnutí ochranného účinku vakcinace, které 
může být navíc ovlivněno nedostatečnou příleži-
tostí pro setkání s  přirozeně cirkulujícím virem 
v období mezi epidemiemi, což potlačuje booster 
efekt. Nelze ovšem ani vyloučit primární selhávání 
vakcinace v  důsledku genotypové neshody mezi 
vakcinačním a cirkulujícím virem, i když zatím 
neexistují jednoznačné důkazy o tom, že by tato 
neshoda k selhávání vakcinace vedla či že by byla 
epidemiologicky významná [14, 21, 22, 23]. Přestože 
v některých případech vakcinace nezabránila vzni-
ku onemocnění, nelze opominout skutečnost, že 
výskyt komplikací je u  vakcinovaných význam-
ně nižší. Nicméně účinnost vakcinace ve vztahu 
ke genotypu, ale i možnost přispění vyvanutí imu-
nity ke zvýšenému výskytu onemocnění, jsou stále 
otevřenými otázkami, které by měly být dořešeny.

Poděkování: Za  spolupráci při sběru bukálních 
stěrů a  poskytnutí epidemiologických údajů F. 
Sedláčkovi (Infekční oddělení Pardubické krajské 
nemocnice, a.s., Pardubice), J. Poustkové (Infekční 
oddělení Karlovarské krajské nemocnice, a. s., 
Karlovy Vary), O. Hégrové (KHS Pardubického kraje 
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se sídlem v Pardubicích, protiepidemický odbor, 
Pardubice), J. Trmalovi (KHS Ústeckého kraje se 
sídlem v Ústí nad Labem, protiepidemický odbor, 
Ústí nad Labem), L. Šimůnkové (KHS Ústeckého 
kraje se sídlem v Ústí nad Labem, protiepidemický 
odbor, ÚP Děčín), E. Poláčkové (KHS Ústeckého 
kraje se sídlem v Ústí nad Labem, protiepidemický 
odbor, ÚP Teplice), H. Knížové (KHS Libereckého 
kraje se sídlem v  Liberci, protiepidemický od-
bor, ÚP Česká Lípa), M. G. Schreinerové (KHS 
Karlovarského kraje se sídlem v Karlových Varech, 
protiepidemický odbor, Karlovy Vary), Z. Frajerové 
(HSHMP pobočka Západ, oddělení protiepidemic-
ké) a za provedení genotypizace A. Mankertz a S. 
Santibanez (WHO RRL MMR, Institut Roberta 
Kocha, Berlín).
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