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STREDA 20. BREZNA 2024

10:00 - 12:30 Registrace
13:.00 - 13:15 Zahdajeni
13:15-14:15 Uvodni sdé&leni
Mgr. Jan Paces, Ph.D.
Co nam povi archaicka DNA? (45 + 15 min.)
14:15-14:30 Prestavka

14:30 - 15:20 Moderni rutinni DNA diagnostika
predsedajici: Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

RNDr. Martina Hajduskova, Ph.D.
Prekoncepcni screening prenasecstvi monogennich
onemocnéni na pracovisti Genetika Plzen. (20 +5min.)

RNDr. Martina Putzova, Ph.D.
Neinvazivni prenatalni screening nejcastéjsich
aneuploidif a zajimavé kazuistiky z praxe (20+5min.)

15:20 - 15:35 Prestavka

15:35-16:55 Pokroky a budoucnost v analyze nukleovych kyselin
predsedajici: prof. RNDr. Zuzana Bilkova, Ph.D.
Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

prof. RNDr. Zuzana Bilkova, Ph.D.
Inovativni mikrofluidni zafizeni pro extrakci
a kvantifikaci virové RNA (25+5min.)

RNDr. Martin Kasny, Ph.D.
Evaluation of WGS and WES protocols based
on dried blood spot sample-derived gDNA (20 + 5 min.)

Mgr. Ondrej Brzon

Al in whole genome and whole exome analysis (20 +5min.)
16:55-17:10 Prestavka
17:10 - 18:30  KIliSté - nas souputnik

predsedajici: RNDr. Pavel HloZek

RNDr. Radek Sima, Ph.D.

KIiSté - obavany skldce, nebo zdroj
budoucich Iéciv? (20 +5 min.)
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MUDr. Michal FrantiSek Kfiha

Klistova encefalitida a dalsi kliStaty pfenasena

onemocnéni (25 + 5 min.)
RNDr. Radek Sima, Ph.D.

Dynamika prenosu borelii, aneb proc neexistuje
vakcina proti Lymeské boreli¢ze? (20 + 5 min.)

19:30 - 23:00 Spolecensky vecer a posterova sekce

CTVRTEK 21. BREZNA 2024

8:35-09:45 Vcera adnes
predsedajici: Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.
RNDr. Pavel Hlozek

PharmDr. Radovan Haluza, Ph.D.

Nase zkuSenost se zdarnou implementaci IVDR

do systému kvality a vyroby IVD produktl pro

molekularné genetickou diagnostiku (20 +5min.)

Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.
Chromozomové zaklady mendelovské dédi¢nosti -
Thomas H. Morgan (20 + 5 min.)

Mgr. Natalie Kralova
Multiplexni PCR pro sérotypizaci Streptococcus suis (20 + 5 min.)

09:45-10:00 Prestavka

10:00 - 11:15 Analyza mikrobialni DNA
predsedajici: Mgr. Martina Sittovd, Ph.D.

Mgr. Petr Kralik, Ph.D.
Multiplexni detekce probiotickych bakterif v doplricich
stravy pomoci MOL-PCR s vizualizaci prostfednictvim

XMAP technologie (20 +5min.)
Mgr. Petra Vasickova, Ph.D.
Divocina ve mésté a rizika z toho plynouci (20 +5min.)

Mgr. Radka Dziedzinska, Ph.D.
Veterinarni a sociologicke aspekty vyskytu volné
zijicich zvirat v urbannim prostredi (Projekt TACR) (20 + 5 min)
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11:15-11:30 Prestavka

11:30 - 12:45 Vyzkum a diagnostika onkologickych onemocnéni
predsedajici: prof. RNDr. Zuzana Bilkova, Ph.D.

RNDr. Alice MaSova, Ph.D.
Optimization and use of single cell analysis methods
in cancer research (20 + 5 min)

Ing. Zuzana Doleckova
Vcasna detekce karcinomu slinivky brisni pomoci
lipidomického testu (20 +5min.)

Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.
Benefit NGS analyzy pro cilenou terapii
adenokarcinomu plic (20 +5min.)

12:45-13:00 Vyhodnoceni soutézi, pfedani cen, zavér
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CENA DALIBORA NOVOTNEHO

Organizatori konference vypisuji tradicni soutéz o nejlepsi praci
mladych autor(, kteff v roce konanf konference dovrsi nebo jsou
mladsi 35 let.

Do soutéze zafazuji organizatori aktivni Ucastniky automaticky na
zakladé sdéleného roku narozeni.

Odborna komise v tomto rocniku vyhodnoti celkového vitéze bez
rozlisenf kategorif poster / prednaska. Dlvodem je nizky pocet prihla-
Senych praci mladych autord v kategoriich nejlepsi poster a nejlepsi
prednaska. Vitézni autori obdrzi vécné ceny. Vitéz obdrzi vécnou cenu
i symbolickou Cenu Dalibora Novotného.

Tato cena je udelovana od roku 2016 na pocest Ing. Dalibora
Novotného, Ph.D., vyznamného odbornika v laboratorni mediciné
a od pocatku spoluorganizatora konference RANK, ktery tragicky
zahynul v roce 2015.

NOMINOVANI AUTORI

Mgr. Ondrej Brzon (pfednaska 2-3)

Ing. Zuzana Doleckova (prednaska 6-2)

Ing. Kristyna Klikova (poster P-3)

Mgr. Natélie Kralova (prednaska 4-3)

MUDr. Michal FrantiSek Kriha (prednaska 3-2)
Mgr. Ondrej Moravek (poster P-4)

Mgr. Pavlina Nyvltova Ph.D. (poster P-6)
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ABSTRAKTY PREDNASEK

Abstrakty jsou fazeny do blokd pfednasek v ¢asovém sledu.
Na zacatku sekce je uveden seznam prednéskovych bloku.




-

SEZNAM PREDNASKOVYCH BLOKU
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Mgr. Jan Paces, Ph.D.

Ustav molekularni genetiky AV CR, v. v. i.
Laborator genomiky a bioinformatiky
Videnska 1083

142 20 Praha 4

tel: +420 296 443 446
e-mail:  jan.paces@img.cas.cz

Co nam povi archaicka DNA?

Paces J.
Ctenf DNA je kli¢ovym nastrojem, ktery ndm umozfuje porozumét tomu, jak fungujf zivé
organizmy. Analyzovanim genetické informace mizeme také studovat jejich vzajemné
vztahy a rozdily mezi jednotlivci, populacemi a druhy. Ovsem DNA cteme v podobé, jak
existuje tady a ted. ProtoZe rychlost zmén (mutaci) v DNA je zhruba konstantnf a méame
matematické modely, jak se DNA v ¢ase méni, mizeme také zprostfedkované nahlizet do
minulosti. Napriklad rekonstruovat pravdépodobny vyvoj druh( a vztahy mezi nimi.
V roce 2022 byla udélena Nobelova cena za fyziologii a medicinu za vyvoj metody Ctenf ar-
chaické DNA, tedy DNA izolované z paleontologickych nalezd, které jsou stovky az statisice
let staré. Diky tomu jsme ziskali moznost nahlédnout do nasi minulosti pfimo a v detailu.
Prectenim a analyzou archaické DNA byl popsan dalsi, dosud nezndmy druh hominina,
denisované. Zjistili jsme, Ze v nasi DNA neseme i DNA od nasich pfibuznych, neandrtalc(.
V prednasce se zamérime na nékteré z nejnovéjsich poznatkd ziskanych studiem archa-
ické DNA a ukaZeme, jak nam tato technologie umoZniuje Iépe porozumét vzniku a Wvoji
Clovéka.
Odkazy:

Genomes of extinct hominins and human evolution: https://www.nobelprize.org/pri-

zes/medicine/2022/press-release/

AmtDB: databaze archaickych mitochondrialnich DNA https://amtdb.org/
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RNDr. Martina HajduSkova, Ph.D.

Genetika Plzen, s.r.o.
Parkova 1254/11a
32600, Plzen

tel: +420 604 977 860
e-mail: martina.hajduskova@next-clinics.com

Prekoncepcni screening prenasecstvi monogennich
onemocnéni na pracovisti Genetika Plzen.

Hajduskova M., Hruba M., Solcova L., Rykovska A., Pittrova M., Lo3an P.
Genetika Plzen, s.r.o.

Uvod: Screening prenasecstvi (CS, z angl. Carrier Screening) monogennich recesivnich
onemocnénf umoznuje identifikovat asymptomatické prenasece v populaci a zabranit tak
vyskytu daného onemocnénf v dalsi generaci. Tradicné byl CS provadén u jedincl s vys-
Sim rizikem prenaSecstvi na zakladé prislusnosti k urcitému etniku s vysokou prevalenci
daného onemocnéni. Rozvoj molekularné-biologickych metod umoznil analyzovat mnoho
gend zéroven, a tim aplikovat CS do vSech populaci nezévisle na geografickém pdvodu
jedince. Tento ,rozsifeny” pan-etnicky CS (ECS, z angl. Expanded CS) je tudiz vhodny pro
odhaleni pfenasecd, u nich7 doposud nebyl zaznamendan vyskyt zadného recesivniho he-
reditdrniho onemocnéni v roding, a mize zsadné prispét k preventivni prekoncepcnf
péci populace.

Metodika: Nové zavedeny ECS Genetika Plzen cili na nejcastéji se vyskytujici zavazna rece-
sivni onemocnéni ve viech vyznamnych svétovych etnikach. Pri vybéru genl byla respek-
tovana odborna doporuceni Ceska (SLGG CLS JEP) i mezindrodnf (ESHG, ACOG, ACMG),
dostupna v dobé zakladniho designu (r. 2020) i soucasnéjsi, na jejichz zakladé byl vybér
déle upraven. Aktudini verze V4 zahrnuje 103 genl asociovanych se 128 autosomalné
recesivnimi a 23 X-vazanymi recesivnimi onemocnénimi. Podstatou vySetfeni je NGS pa-
nel cileny na vybrané oblasti genomu pomoci specifickych hybridizacnich sond (Agilent
Technologies). Sekvenace probiha na platformé MiSeq V3 (lllumina), softwarova analyza
ve Varsome Clinical (Saphetor SA). U vSech gend je vySetiena celd kodujici sekvence s pre-
sahy do 57a 3" UTR, exon-intronova spojeni a (vice)exonové delece/duplikace. Souasnou
detekci SNV (Single Nucleotide Variant) i CNV (Copy Number Variation) je dosazeno de-
tekénf miry screeningu az 99 % u vétsiny gend, ¢imz7 je vyrazné snizeno residudini riziko
prenasecstvi. Reportovany jsou varianty tridy patogenicity 4 a 5.

Vsledky: V obdobf 2021-2023 jsme wy3etfili kohortu 406 jedinch Zijicich prevazné v Ceské
republice. Z tohoto souboru bylo vySetfeno 198 parl a 10 jedincl zadajicich vySetreni bez
partnera/partnerky. U 238 jedincl (59 %) byla nalezena alespori jedna klinicky vyznamné
genova varianta. Identifikovali jsme 16 parQ (8 %) se zvySenym reprodukenim rizikem, tj.
stavem, kdy oba partnefi nesou zavaznou variantu ve stejném genu asociovaném s urci-
tym recesivnim onemocnénim, a tudiz maji i riziko narozeni potomka postizeného touto
chorobou. Témto pardm byla v rdmci navazujici péce nabidnuta preimplantacni ¢i prena-
talni diagnostika.
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Zaver: NV ramci genetické prekoncepcni péce jsme Uspésné zavedli ECS s cilem minimali-
zovat riziko narozeni ditéte se zavaznym monogennim recesivnim onemocnénim. Nase
vysledky za trileté obdobi ukazuji, ze i v obecné populaci, nespecifikované vysokou preva-
lencf urcitého recesivniho onemocnéni, odhali ECS nezanedbatelné procento pard s re-
produkénim rizikem. Zahrnuti takového screeningu do prekoncepcnf péce miize tedy sig-

nifikantné pfispét k redukci vyskytu zavaznych recesivnich onemocnéni.
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RNDr. Martina Putzova, Ph.D.

Biopticka laborator s.r.o.
MikulaSské nameésti 4
326 00 Plzen

tel: +420 604 473 856
e-mail:  putzova@biopticka.cz

Neinvazivni prenatalni screening nejcastéjsich
aneuploidii a zajimavé kazuistiky z praxe

Putzovéa M., Sprdlikova L., Michal M.
Bioptickd laborator s.r.o., Plzeri

Neinvazivni prenatalnf diagnostika (NIPT) je v soucasné dobé soucasti bézné praxe a ma-
nagementu Casnych fazi téhotenstvi. Autorka se v prispévku bude zabyvat prehledem
a porovnanim metod pouzivanych v neinvazivnim prenatalnim testovani se zamérenim
na Panorama test, ktery je pouzivan v Bioptické laboratofi. Panorama test je jako jediny
z dostupnych test( zaloZen na cileném sekvenovani vybranych oblasti testovanych chro-
mozomd a jejich nasledné analyze. Diky této technologii je Panorama test v nékolika ohle-
dech unikatnf: jako jediny dokaze spolehlivé rozlisit volnou fetalni DNA od materské, je
proto schopen rozpoznat triploidii u plodu, identifikuje syndrom mizejiciho dvojcete a od-
faleSné positivity i negativity a nejvyssi pozitivni prediktivni hodnoty. V poslednich dvou
letech byl vylepSen algoritmus hodnoceni a proto je mozné v soucasné dobé analyzovat
i téhotenstvi po In Vitro Fertilizaci (IVF) v€etné teéhotenstvi s darovanym oocytem, surrogat-
ni materstvi a viceCetna (dvojcetnd) téhotenstvi. Autorka bude prezentovat také nékteré
zajimavé kazuistiky, které Panorama test svou vlastnosti lepsiho vhledu do aktualni situace
testovaného téhotenstvi odstartoval.
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Prof. RNDr. Zuzana Bilkov4, Ph.D.

Katedra biologickych a biochemickych véd, Fakulta chemicko-technologicka
Univerzita Pardubice

Studentska 573

532 10 Pardubice

tel: +420 739 0671 390
e-mail:  Zuzana.Bilkova@upce.cz

Inovativni mikrofluidni zafFizeni pro extrakci
a kvantifikaci virové RNA

Bilkové Z.!, Maté&jkova N.", Smél4 D., Beranek M.23, Skerefi M.%, Sopha H.5
"Katedra biologickych a biochemickych véd, Fakulta chemicko-technologickd,
Univerzita Pardubice, Studentska 573, 532 10 Pardubice,

2Ustav klinické biochemie a diagnostiky, Karlova Univerzita, Lékarskd fakulta

se sidlem v Hradci Kralové, Sokolskd 581, 50005 Hradec Kralové,

*Fakultni Nemocnice, Hradec Kralové, Sokolskd 581, 50005 Hradec Kralové,
QS Group a.s., Hlavni 130, Husinec-ReZ, 250 638,

SCentrum materidlt a nanotechnologii, Fakulta chemicko-technologickd,
Univerzita Pardubice, Nam. Cs. Legii 565, 530 02 Pardubice,

Testy pro prlkaz specifické virové RNA jsou zalozeny predevsim na metodéach PCR spoje-
nych s amplifikaci RNA molekul. Pomnozeni virové RNA ze vzorku poskytne sice potfebnou
citlivost stanoveny, ale je to vzdy spojeno s vyrazné delsi dobou analyzy, s vysSimi nakla-
dy, ale i naroky na vybaveni laboratore. V souvislosti s pandemii COVID-19 se v minulych
letech ukazala potreba hledat i jiné, alternativni metody, kde by bylo mozné prokazovat
specifickou virovou RNA rychleji, levnéji a bez ndrokd na drahé laboratorni vybavent.

Ve spolupraci s kolegy fyziky, materidlovymi inZzenyry a |ékafi jsme se rozhodli vyvinout
mikroanalyticky systém pro prikaz virové RNA v kapalnych vzorcich kombinujici vyhody
mikrofluidniho zafizeni a jedinecnych vlastnosti nové vyvinutého nanomaterialu na bazi
oxidu titanicitého (TIO2NTs@Fe304NPs). Zde prezentovana metoda prikazu specifické
virové RNA zahrnuje tfi kroky: krok lyze virovych ¢astic ziskanych imunitni reabsorpci, krok
extrakce RNA za pomoci nového typu nanomaterialu TIO2NTs@Fe304NP a konecné krok
detekce virové RNA. Krok detekce pritomné virové RNA je zalozen na specifické interakci
fluorescencniho barviva s RNA molekulami a prikazu generovaného fluorescenc¢niho za-
Fenf.

Vysledky ziskané inovativni metodou vyuZivajici prednosti nanomateridlu a principt mik-
rofluidiky byly opakované porovnavany s vysledky ziskané pomoci PCR metody bézné po-
uzivané v klinické praxi. Testy byly provedeny na celkem 100 pozitivnich a 45 negativnich
vzorcich SARS-CoV-2. Wsledky jednoznacné prokazaly, ze tato amplifikace prosta metoda
je plnohodnotnou alternativou k tradi¢ni PCR metodé.
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RNDr. Martin Kasny, Ph.D.

Institute of Applied Biotechnologies
SluZeb 3056/4
108 00 Praha-Strasnice

tel: +420 739 394 364
e-mail:  kasny@iabio.eu

Evaluation of WGS and WES protocols based on dried
blood spot sample-derived gDNA

Kasny M.", Ambrozova L.", Stivinova K.", Hladikova E.", Chalupnikova N.,
Hamplova A.", Kovalova M.", Brzof 0.1, Sediva M.2, Richter J.", Kvapil P.!
'Institute of Applied Biotechnologies, Sluzeb 3056/4, 108 00 Prague, Czech Republic
2Chemicky tstav SAV, Dabravskd cesta 9, 845 38 Bratislava, Slovak Republic

Background

Whole exome sequencing (WES) and whole genome sequencing (WGS) have become
a standard method in human clinical genetics as well as in population genomics. Blood-
-derived gDNA is routinely used in the clinical environment, presenting difficulties asso-
ciated with invasive sampling. Dried venous blood spots (DBS) represent a convenient
gDNA source in respect to low amount of collected material and simple sample transport
and storage. However, the use of DBS-derived gDNA for NGS applications has not been
analyzed in detail. To address this point, IAB validated both WGS and WES NGS protocols
based on DBS-derived isolates.

Methods

This study compares the performance of WGS and WES between DBS samples paired
with venous blood samples. gDNA was isolated from two fresh liquid blood samples and
two of ten-year-old DBS samples. After confirming the quality and quantity requirements,
two gDNA samples from fresh blood and one gDNA sample isolated from DBS were utili-
zed for NGS libraries preparation (library plex) for WES. Additionally, one sample contai-
ning gDNA isolated from DBS was employed for library preparation intended for WGS.
Libraries were sequenced on lllumina NovaSeq6000 with the use of Coriell NA12878 as
the reference standard.

Results

The WES and WGS libraries were successfully prepared in required quality and quantity;
WES library (Concentration: 19,6 ng/ul, 79,4 nM, Average fragment length 370 bp) and
WGS library (2,3 ng/ul, 35,2 nM, 979 bp). All samples were successfully sequenced. Aver-
age coverage for WES samples was more than 128 in each sample, 97 % of target region
was covered at least 20x. For WGS sample, average coverage of 31 was achieved, 92 % of
genome was covered more than 20x.

Conclusions

The DNA isolation from DBS followed by WES/WGS library preparation and sequencing
was successful. All sequencing data had high quality regardless of the DNA source. The-
re is no significant difference in data quality metrics (on-target, coverage uniformity)
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between DNA isolates from fresh blood and blood spot sample. Data obtained from Cori-
ell NA12878 reference standard showed slightly better performance than fresh blood and
DBS samples in uniformity of coverage and concordance of variant calls between WES and
WGS. The above results show that a dried venous blood spot is a sample form which can
be effectively used for generating high quality WES and WGS data, simplifying specimen
transport and long-term storage.
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Mgr. Ondfej Brzon
Bc. Veronika BUZkova

GeneTiCA s.r.o.
Sluzeb 4
108 00 Praha 10

tel: +420728 914 388
e-mail: brzon@genetica-group.com

Al in whole genome and whole exome analysis

Brzon O., Bazkova V., Fiser J.
GeneTiCA s.r.o.

Pro zavedeni sekvenovani celého genomu a celého exomu do rutinni diagnostické praxe
je nezbytné se vyporadat s datovym managementem, rychlosti a pfesnosti analyzy velkych
sekvenacnich dat a v neposledni fadé s interpretaci vysledkl sekundarnf analyzy. Toto se
neobejde bez modernich technologii, které vysoce komplexni datové analyzy pretvareji
v rutinni automatizovanou workflow, ktera zacina od hrubych dat a konci reportem klinic-
ky relevantnich variant. Jednou z téchto technologii, ktera do tohoto procesu zasahuje ¢im
dal vétsi mérou je umeéla inteligence (Al).

Zahrnuti Al do procesu interpretace nalezenych variant je cestou, jak vyrazné zvysit efek-
tivitu prace v laboratofich a jak umoznit navysenf poctu provedenych testd. Na prikladu
softwarové platformy Emedgene demonstrujeme benefity a technologické principy, jak
toto Al umoznuje. Prioritizace variant pomoci vysvétlitelné umélé inteligence (XAl) po-
skytuje veSkeré podklady, jak byly metody strojového uceni pouzity k identifikaci nejrele-
vantnéjsich variant na zakladé klinickych podkladd. Uméla inteligence nefunguje a nema
fungovat jako ,black box", kterého je tfeba se obavat a branit se jeho rozsifeni. Naopak,
pomociintegrace informaci z databazf a dalsich zdrojt funguje jako podpora a pomoc pro
hodnoceni, kterd vyrazné Setfi cas.
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Klisté - obavany Skldce, nebo zdroj budoucich Iéciv?
Sima R. s
Bioptickd laborator s.r.o., Plzeri, Parazitologicky dstav BC AVCR, Ceské Budéjovice

PFiblizné kazdé paté kiisté v Ceské republice je potencidlnim prenasecem nékterého ze
zavaznych infekcnich onemocnéni, jakym je napriklad Lymeska boreliéza, nebo kliStova
encefalitida. PFirodni a klimatické podminky Ceské republiky jsou zérovern témér idealnim
prostfedim pro mnozenf a Sifenf klistat. Vzhledem k potfebam moderniho clovéka travit
kterd Klistata predstavuji. Jak velkd tato rizika jsou? Je potreba se Kklistat bat? Jak mlzeme
minimalizovat pravdépodobnost ndkazy nékterou z klistaty prenasenych chorob? Mdlze
byt klisté clovéku nécim uziteCné? Tyto a podobné otazky budou hlavnim tématem pripra-
vované prednasky.

Radek Sima byl podpofen grantem ¢. NU20-05-00396 (Agentura pro zdravotnicky vyzkum,
Ministerstvo zdravotnictvi CR) a grantem ¢. 22-30920S (Grantova agentura CR).
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KliStova encefalitida a dalSi kliStaty prenasena
onemocnéni

Kfiha M. F."23

Infekeni oddéleni Nemocnice Ceské Budéjovice a.s.

Laborator arbovirologie, Parazitologicky ustav, Biologické centrum Akademie veéd
Ceské republiky?

Katedra medicinské biologie, Prirodovédecka fakulta, Jihoceskd univerzita

v Ceskych Budéjovicich®

Ceska republika je zemé endemicka pro celou fadu klidtaty pfenasenych infekcf déileZitych

v humanni mediciné. Z hlediska Cetnosti jsou nejvyznamnéjsimi infekcemi klistova encefa-

litida a borreliéza, Ceska republika je navic dlounodobé zemé s nejvyssim poctem pripadd

klistové encefalitidy v Evropé (1).

V této predndsce budou posluchaci seznameni s typickym priibéhem klistové encefalitidy,

aktudini epidemiologickou situaci v Evropé a CR. Déle bude blize rozebrany potencialni

potize v diagnostice této nemoci a nové diagnostické moznosti (2). Pfestoze k objeveni

a izolaci viru klistové encefalitidy doslo jiz v prvni poloviné minulého stoleti a je fadu let

dostupna velmi efektivni a bezpecna vakcina, stale nebyl schvalen lék k cilené protivirové

lécbé pacientl. Terapie je tak pouze symptomatickd a podpUrné, v poslednich letech je

nicméné studovano nékolik molekul vykazujicich slibny [é¢ebny potencial. (3,4).

Druha &ast prednasky bude zamérena na bakteriadlni agens prenasena klistétem Ixodes rici-

nus v nasich podminkach a jejich klinické projevy. Specialnf pozornost bude vénovana stou-

pajicimu vyznamu a rozsifeni primych metod prikazu téchto patogen( v klinické praxi (5).

Zdroje:

1. ECDC. Tick-borne encephalitis - Annual Epidemiological Report for 2020 [online]. Do-
stupny na: https://www.ecdc.europa.eu/en/publications-data/tick-borne-encephalitis-
-annual-epidemiological-report-2020.

2. Saksida A, Duh D, Lotric-Furlan S, Strle F, Petrovec M, Avsic-Zupanc T. The importance
of tick-borne encephalitis virus RNA detection for early differential diagnosis of tick-
-borne encephalitis. J Clin Virol. 2005 Aug;33(4):331-5.

3. Taba P, Schmutzhard E, Forsberg P, Lutsar |, Ljgstad U, Mygland A, Levchenko |, Strle F,
Steiner I. EAN consensus review on prevention, diagnosis and management of tick-bor-
ne encephalitis. Eur ] Neurol. 2017 Oct;24(10):1214-e61.

4. Eyer L, Seley-Radtke K, Ruzek D. New directions in the experimental therapy of tick-bor-
ne encephalitis. Antiviral Res. 2023 Feb;210:105504.

5. Sanchez-Vicente S, Tokarz R. Tick-Borne Co-Infections: Challenges in Molecular and Se-
rologic Diagnoses. Pathogens. 2023 Nov 20;12(11):1371.
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Dynamika prenosu borrelii, aneb proc neexistuje

vakcina proti Lymeské boreliéze?

Sima R.

Bioptickd laboratof s.r.o., Plzeri, Parazitologicky Ustav BC AVCR, Ceské Budéjovice

| presto, ze plvodce Lymeské borelidzy zndme jiz ctyri dekady, rozhodné nemame boreli-
6zu pod kontrolou. V Evropé je rocné postizeno asi 230 tisic lidi, dalSich 300 tisic lidi one-
mocni ve Spojenych statech a pripadl kazdym rokem pribyva. Pfesto neexistuje spolehliva
diagnostika, 1é¢ba, ani dostupna prevence ve formé vakciny. Plvodce Lymeské borelidzy
poprvé popsal v roce 1982 Willy Burgdorfer a jeho objev odstartoval nebyvaly zajem o toto
onemocnéni. Znacné Usili bylo vénovano popisu prenosového cyklu borelii a vytipovani
vhodnych cild pro vakcinu, kterd by ochranila obyvatele nejvice postizenych oblasti. Tyto
prvotni snahy byly zalozeny na jednoduché myslence najit univerzalni molekulu na povr-
chu borelif a tuto molekulu potom pouZit jako zaklad nové vakciny. Prvni molekulou, ktera
byla vybrana jako potenciadlni kandidat pro vakcinu, se stal povrchovy lipoprotein OspA.
Tuto molekulu borelie exprimuji béhem svého pobytu ve stieve klistat. Pilotni experimen-
ty s OspA byly velmi nadéjné, proto se tato molekula dockala i komercializace. Objektivné
Slo o velmi dobrou prvni vakcinu proti Lymeské borelidze. Vakcina ale nakonec dopadla
Spatné a doplatila na to, Ze byla na trh uvedena v dobé, kdy americkou spole¢nosti otfasa-
la prvnivina protivakcinacni hysterie. Padajici prodeje, medialni tlak a hromadicf se zaloby
dohnaly vyrobce ke stazenivakciny z trhu. Tato negativni zkuSenost na dvacet let prakticky
zmrazila zajem farmaceutického primyslu o vyvoj alternativni vakciny proti Lymeské bore-
lioze. Hlavnim tématem prednasky bude vysvétleni, pro¢ doposud vakcinu nemame a jak
dulezita je detailni znalost prenosového cyklu borelif, abychom je mohli spolehlivé cilit.
Radek Sima byl podpofen grantem ¢ NU20-05-00396 (Agentura pro zdravotnicky vyzkum,
Ministerstvo zdravotnictvi CR) a grantem ¢. 22-30920S (Grantova agentura CR).
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NasSe zkuSenost se zdarnou implementaci IVDR
do systému kvality a vyroby IVD produktti pro
molekularné genetickou diagnostiku

Haluza R., Vejvodova L., KaSparova .

GENERI BIOTECH s.r.o

Nase spolecnost GENERI BIOTECH obdrzela na podzim 2023 IVDR certifikat (notifikovana
osoba - TUV SUD Némecko) po téméF 5 letech priprav, z nich posledni 2 roky byly nejin-
tenzivnéjsi. V prvni ¢asti budou shrnuty realné naklady na implementaci nafizeni IVDR. Ve
druhé ¢asti se dotkneme procesU, které jsme museli zcela zménit (ackoliv jsme doposud
byli rutinné auditovani podle normy I1SO 13485) anebo zcela nové implementovat.

PREDNASKY




T

doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

ékarska fakulta v Plzni, UK
Alej Svobody 76
301 00 Plzen

tel: +420 377 593 261
e-mail: martin.pesta@Ifp.cuni.cz

Chromozomové zaklady mendelovské dédi¢nosti -
Thomas H. Morgan

Pesta M.
Ustav biologie, Lékarska fakulta v Plzni, UK

Vytvoreni prvni genetické mapy chromozom, konkrétné chromozomd Drosophily mela-
nogaster, v roce 1913 Alfredem H. Sturtevantem, bylo milntkem v porozuméni genomu,
tak jak jej chdpeme dnes. Tato prace byla vyvrcholenim experimentd Thomase H. Morga-
na a jeho tymu doktorandd, kteff se snazili identifikovat fyzické nosice abstraktnich ,ele-
mentd dédi¢nosti, jak je popsal G. J. Mendel.

Zakladem experiment{ Morgana tymu bylo hledani novych znakd v populaci Drosophily,
jejich sledovani v potomstvu a analyza karyotypu. DalSim dlezitym prvkem, ktery jisté
prispél k vyznamnym objevlim Morgana a jeho doktorand(, byla organizace prace ce-
lého tymu. Ta svym zplsobem nastolila nové standardy ve vyzkumné préci. Prednéska
se hloubéji ponofi do tohoto vyzkumu, ktery byl na zacatku porozuméni vztahu principd
dédi¢nosti, jez dfive definoval G.J. Mendel, chromozomU a pozdéji DNA.
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Multiplexni PCR pro sérotypizaci Streptococcus suis

Kralova N."?, Zouharova M.!, MatiaSovic J.!

"Wyzkumny dstav veterindrniho lékarstvi, v. v. i, Hudcova 296/70, 621 00 Brno
’Masarykova univerzita, Prirodovédeckd fakulta, Ustav experimentdini biologie,
625 00 Brno

Streptococcus suis je povazovan za jednoho z nejdllezitéjsich bakteridlnich patogenl pra-
sat zpUsobujiciho rliznd onemocnént, jako je meningitida, endokarditida, artritida a septi-
kémie. S. suis je navic zoonoticky patogen, zejména sérotyp 2, ktery se mize prenést na
Clovéka a zpUsobit az fataini onemocnéni jako je meningitida a streptokokovy syndrom
podobny toxickému Soku. Jednim z hlavnich virulentnich faktord je kapsuldrni polysacha-
rid (CPS). Na zakladé serologickych reakci proti CPS bylo v minulosti popsano 35 sérotyp0,
které Ize rychle identifikovat i pomoci PCR [1]. Kromé referencnich sérotypd jsou nachéze-
ny sérologicky netypovatelné kmeny, coz naznacuje vyskyt dalsich sérotypC S. suis. U né-
kterych nesérotypovatelnych izolatl byly identifikovany nové lokusy pro syntézu kapsular-
niho polysacharidu (NCL) [2, 3, 4]. U 99 terénnich vzork{ izolovanych v letech 2018-2020
z nemocnych hospodéfskych zvifat v CR jsme provedli analyzu lokusu syntézy kapsularni-
ho polysacharidu (cps), z toho 65 izolatl bylo identickych nebo podobnych svym cps lo-
kusem s referencnimi kmeny. Ze zbyvajicich 34 izolatl mélo 26 izolatd cps lokus identicky
s nedavno popsanymi NCL. U osmi izolatl byly identifikovany nové, nepopsané NCL. Pro
drive popsané i nami identifikované nové NCL jsme navrhli specifické primery a Uspésné
vyzkousSeli v PCR. Tyto nové primery funguji v multiplexni PCR reakci a mohou poslouzit
k rozsirenf stavajici metody identifikace sérotypd S. suis.

Material a metodika

Pro analyzu lokusu syntézy kapsuldrnich polysacharid( bylo pouzito 123 terénnich vzor-
k0. VSechny izolaty byly osekvenovany pomoc lllumina platformy. Cps lokusy byly extra-
hovény ze sekvenci genomd, anotovany a porovnany s referencnimi sérotypy a s NCL
sekvencemi. Po identifikaci novych cps lokusU byly vybrény vhodné specifické geny, pro
které byly navrzeny primery a otestovany v PCR.

Vysledky a zavér

Celkem bylo navrzeno 19 part primerd, z toho 6 pard primerd bylo navrzeno pro jesté ne-
popsané neserotypovatelné izolaty, 10 parC primer( pro NCL, a 3 pary primer( pro izolaty
podobné referencnim sérotyplm. Primery byly otestovany v multiplexnich PCR reakcich.
Tato prace byla vypracovana za financni podpory projektu TACR NCK NaCeBiVet
TN02000017.
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Multiplexni detekce probiotickych bakterii v doplnicich
stravy pomoci MOL-PCR s vizualizaci prostfednictvim
XMAP technologie

Kralik P., Klanica, M., Dziedzinska R., Duskova, M., Karpiskova, R.,
Nesvadbova, M.
Veterindrni univerzita Brno

Nedostatky v postupech pro identifikaci probiotik v doplicich stravy jsou prekazkou pro
efektivni kontrolnf ¢innost, kdy je rozhodujici mit k dispozici robustni a specifické metody,
které umozni ziskat validni a komplexni informace o sloZenf vyrobk{. Stévajici metody
zalozené na kultivaci a nasledné identifikaci pomoci fenotypovych metod nebo MALDI-
-TOF jsou zdlouhavé a nepresné. Dostupné metody zalozené na PCR vyzaduji provedeni
velkého mnozstvi PCR reakci, aby bylo mozné provést identifikaci. Technologie klasického
Sangerova sekvenovani neni pouzitelna v pfipadé, ze produkt obsahuje vice probiotik sou-
Casné, NGS je prilis drahé pro rutinnf analyzy.

V rdmci reSeného projektu NAZV byla vytvorena multiplexni metoda pro prikaz 28 druh(
probiotickych bakterif (zastupci rodd Lactobacillus, Bifidobacterium, Streptococcus, Pe-
diococcus, Lactococcus, Enterococcus, Bacillus), které jsou soucasti doplrkd stravy do-
stupnych na trhu v CR. Byla pouZita metoda MOL-PCR a néslednou vizualizaci pomoct
XMAP technologie, coz je v podstaté hybridizacni technika vyuzivajici fluorescencné znace-
né magnetické mikrosféry jako identifikacni nosice druhové specifické amplifikované DNA.
Metoda MOL-PCR seskladé ze tff po sobé nasledujicich krokd: ligace specifickych olig (mo-
lig) po hybridizaci na Usek DNA specificky pro dany bakterialni druh, nasledné amplifikace
ligovanych molig pomoci konvencni PCR s univerzalnimi primery a nasledné hybridizace
na mikrosféry, které jsou pak analyzovany pomoci pristroje MagPix. Jednotlivé kroky MOL-
-PCR byly optimalizovany tak, aby bylo docileno co nejvyssi citlivosti u vSech sledovanych
druhl. Vzhledem k tomu, Ze celd metoda byla vyvijena jako diagnosticky postup, obsahuje
i interni amplifikacni kontrolu a dalsi kontroly nezbytné pro rutinni provadéni v laboratofi.
Pro potreby testovani a ovérovani MOL-PCR bylo zakoupeno skoro 50 probiotickych do-
plRka stravy. Cast z nich byla kultivovéna a izolaty byly ovéfeny pomoci MALDI-TOF a 16S
rDNA sekvenovanim. Tyto izoldty spolecné se sbirkovymi kmeny jednotlivych druhd pro-
biotik byly pouzity pro testovani specificity MOL-PCR. Zaroven byly vysledky pouzity pro
nastaveni interpretacnich kritérii pro metodu MOL-PCR. Jako dalsi alternativni metoda sta-
noveni identity bakterialnich druht v dopliicich stravy byly vytvoreny singleplexnf gPCR,
které umoznily i kvantifikovat pocet dané bakterie ve vzorku. Pomoci kombinace metod
MOL-PCR, gPCR a u nékterych produktd i pomoci kultivace, MADI-TOF a sekvenovani byly
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analyzovany vdechny probiotické doplnky stravy. Vysledky ukazaly, ze MOL-PCR pfedsta-
vuje plnohodnotnou alternativu k panelu gPCR a umoznuje rychlou a relativné levnou
analyzu vétsiho mnozstvi vzork( probiotickych doplnkd stravy. Vzhledem k tomu, Ze MOL-
-PCR je modularni systém, poznatky ziskané béhem vyvoje jsou pouzitelné pro sestaveni
jakéhokoli multiplexniho panelu pro detekci vyssich jednotek az desitek cilli v jedné reakci.
Viysledky vznikly v ramci feSeni projektu Narodni agentury zemédélského vyzkumu Mini-
sterstva zemédélstvi CR ,Multiplexni detekce DNA probiotickych bakterif a kvasinek v do-
plfcich stravy pomoci technologii xMAP a gPCR", QK22020101.
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Divo€ina ve mésté a rizika z toho plynouci

Vasickova P.", Bena M.2, Kamler J.2, Drimaj J.?
"Masarykova univerzita, Prirodovédecka fakulta
2Mendelova univerzita v Brno, Lesnickd a drevarska fakulta

V poslednich letech se zacinaji volné zijici druhy zvitat objevovat v tésné blizkosti obytnych
Ctvrti @ méstskych center. Pricinou tohoto chovani mohou byt rdzné faktory, mezi néz
patfi zejména snadno dostupné zdroje potravy ¢i absence predatord (loveckého tlaku).
Do vyhody se tak dostavaji druhy, které jsou schopny rychle rozeznat prostredi, ve kterém
nejsou ohrozeny lovem, a dokazi velmi dobfe snaset pfitomnost clovéka. Mezi takové-
to zivocisné druhy jsou fazena prasata divoka. Pravé jejich rostouci populace, spolecné
se zvysujicim se vyskytem v urbannich oblastech, prinadsi celou rfadu problémd. Dochazf
k rozsahlym skodam nejen na zemédélskych plochach, ale i na dzemf samotnych mést
(zndmé jsou pripady rytf prasat v méstskych parcich, dopravni strety se zvérf apod). DU-
lezitym aspektem je také veterinarni riziko. Prasata divoka jsou pfirozenym hostitelem
a vyznamnym rezervodrem fady patogen(, které ohrozuji zdravi nejen domécich a hos-
podarskych zvifat, ale i clovéka.

Cilem referétu je poskytnout posluchactm hlubsf vhled do problematiky souvisejici s pra-
saty divokymi a potencidlnim rizikem pro lidské zdravi, domaci mazlicky i hospodarska
zvirata. V kontextu vySe uvedeného a vysledk( nasich studii bude pozornost vénovana
plvodcdm vyznamnych virovych infekcf jako jsou virus hepatitidy E, praseci herpesvirus 1
(plvodce Aujeszkyho choroby) a virus afrického moru prasat.

Podporeno projektem TA CR SS06020195.
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Veterinarni a sociologické aspekty vyskytu volné
Zijicich zvirat v urbannim prostredi (Projekt TACR)

Dziedzinska R.", Sery O.", Drimaj .2, Kamler J. Topinka D.? a kolektiv
'Prirodovédecka fakulta, Masarykova univerzita, Brno
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Sociofactor s.r.o., Ostrava

V poslednich letech se divoce zijicl ZivocCichové stale Castéji dostavaji do prostredi mést.
Z toho mohou plynout rizika spocivajici v prenosu chorob ¢i parazitd na domaci mazlic-
ky nebo na ¢lovéka, v krajnich pripadech se mdze vyskytnout i prfimé napadeni ¢loveka.
Z toho ddvodu byl podporen spolecny vyzkumny projekt Mendelovy univerzity, Masa-
rykovy univerzity a spolecnosti SocioFaktor, ktery probiha na modelovém Uzemi okresu
Brno-mésto a je feSen ve spolupraci s Magistratem mésta Brna, policii a myslivci. Cilem
projektu je monitoring vyskytu invaznich savcl ve mésté a zmapovani jejich prevalence
na vyznamné bakterialni, parazitarnf a virové infekce. Vystupem bude také navod pro za-
stupce meést i Sirokou verejnost, jak k témto Zivocichlm pristupovat a jak resit pripadné
krizové situace.

V prabéhu roku 2023 byl na Uzemfi okresu Brno-meésto zaznamenan vyskyt téchto invaz-
nich a neinvaznich druht: psik myvalovity, myval severni, nutrie ficni, liska obecnd, kocka
domécdi, prase divoké, jezevec lesnf a kuna skalni. Jejich monitoring na vyskyt pavodc( vy-
branych chorob bude, mmj. pfedmétem feSenf v nasleduijicich letech projektu. Na zadost
spravy mést byla do projektu zahrnuta i problematika feralnich populaci holuba domaciho
(Columba livia f. domestica), které se mohou zapojovat do prenosu zoonotickych onemoc-
nénf, do potravnich vztah( a predstavuji obtizné resitelny problém ze strany statni spravy
i samospravy. V prébéhu druhé poloviny roku 2023 bylo individualné navzorkovano 120
trus holubd. Tyto vzorky byly analyzovany na pritomnost patogennich agens, kterd mo-
hou vyvoldvat onemocnéni holub(, predstavuiji riziko ndkazy pro chovy hospodarskych ci
zajmové chovanych ptak nebo maji zoonoticky potencial. Jednalo se predevsim o plvod-
ce ptadi tuberkuldzy, psitakdzy, salmoneldzy a trichomondzy. Vysledky testovani prokazaly
vyskyt psitakdzy a trichomondzy u holubl. Plvodce paratyfové infekce byl zjistén v jed-
nom pfipadé; vysetreni na plvodce avidrni tuberkulézy bylo negativni.

Prace podporena grantem v ramci programu Prostredf pro zivot Technologické agentury
CR (S506020195).
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Optimization and use of single cell analysis methods in
cancer research

Masova A., Langerova L., Rohlova E.
GeneCore facility, Institute of Biotechnology CAS, Vestec

Within a single tumor, diverse subpopulations of cells exhibit significant genetic and phe-
notypic differences, contributing to intratumor heterogeneity in cancers. This variability
influences the accuracy of patient diagnosis, prognosis, and treatment response. Unra-
veling these differences is crucial for advancing cancer research and improving clinical
outcomes. Single-cell approaches play a pivotal role in studying tumor heterogeneity, ai-
ding in the identification of resistant cells and enhancing our understanding of tumor
progression. However, a comprehensive understanding of individual cell functions within
the tumor and its microenvironment requires consideration of spatial context.

Good experimental design is crucial in scientific research as it forms the foundation for
robust and reliable results. A well-structured experimental plan helps minimize bias, con-
founding variables, and errors, ensuring the validity and reproducibility of the findings.
Within the field of RNA analysis, Gene Core provides comprehensive support throughout
the entire process from experimental design, sample preparation, optimization of tissue
dissociation and tissue sectioning, sample quality control, library preparation and data
analysis.
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VEasna detekce karcinomu slinivky briSni pomoci
lipidomického testu

Doleckova Z.", Kandsova M.!, KaSparova K.", Peterka O."2
'Lipidica, a.s.
’Katedra analytické chemie, Fakulta chemicko-technologickd, Univerzita Pardubice

sictl od stanoveni diagndzy) vzhledem k absenci typickych pfiznakd. To je dlvodem proc
soucasné diagnostické metody, jako jsou endoskopicka ultrasonografie (EUS), magneticka
rezonance (MRI) a vypocetni tomografie (CT) obvykle detekuji pokrocilé stadium onemoc-
néni s velmi omezenymi moznostmi IéCby vzhledem k rychlé tvorbé metastaz. Vcasna
diagnostika by vedla k vétsimu podilu kurativnich resekci, a tak i delSimu preziti pacient(
s rakovinou slinivky.

Za vyuziti lipidomické analyzy bylo potvrzeno rozlisenf vzorkd jedincl bez rakoviny slinivky
brisnf od vzork( pacientd trpicich timto onemocnénim jiz v ranych stadiich [1]. Vyzkum
se zaklada na analyze lipidomického extraktu krevnf plazmy pomoci superkritické fluidni
chromatografie ve spojeni s hmotnostni spektrometrii. Vicerozmérnou statistickou ana-
lyzou jsou porovnany profily cca 150 lipidC ze 7 lipidovych tfid v kazdém vzorku, pricem?
nejvice dysregulované jsou sfingomyeliny, ceramidy a (lyzo)fosfatidylcholiny.

Prevod této metody do praxe je spojen s overenim klinické funkce na vzorcich od dob-
rovolnikd spadajicich do skupiny se zvysenym rizikem rozvoje tohoto onemocnéni. Riziko
je zvysené u jedincl s vyskytem tohoto onemocnéni u pribuznych, s pritomnostf urcitych
genetickych mutaci podminuijicich vznik rakoviny slinivky nebo u lidi trpicich hereditarni
pankreatitidou.
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Benefit NGS analyzy pro cilenou terapii
adenokarcinomu plic

PeSta M.", Polivka J.?3, Kulda V.4, Vankova B.>, Vanécek T.°, Houfkova K.",
BureSova M.® a Svaton M.°

"Ustav biologie, 20ddéleni imunochemické diagnostiky, *Ustav histologie

a embryologie, “Ustav lékarské chemie a biochemie, *Sikliv Ustav patologie,
SKlinika pneumologie a ftizeologie, LF UK a FN Plzeri, Ceskd republika

Aktudini doporucené postupy lécby karcinomd plic jsou uvedeny v Modré knize Ceské
onkologické spolecnosti a jsou zalozeny na chirurgické 16¢bé, radioterapii, chemoterapii,
imunoterapii a cilené lécbé. Cilem této prace bylo zhodnotit pfinos podani cilené 1écby,
vychazejici ze stanoveni mutacniho profilu nadorové tkané pomoci sekvenovani nové ge-
nerace (NGS). Studie zahrnovala 237 pacientl lé¢enych pro adenokarcinom plic ve FN
v Plzni v letech 2016-19. Spektrum genovych variant a chromozomalnich prestaveb bylo
analyzovano NGS panelem Archer FusionPlex CTL. Genové varianty pokryté panelem jsme
detekovali u 57 % pacientd, fuzni geny u 6,2 % pacientl. “Mutovand” varianta detekova-
nych genl umoznujici efektivni podant cilené lécby (v dobé studie) byla detekovana u 34
pacientd (14,3 % vsech pacient(). Progndza pacient( s EGFR variantami [écenych tyrosin-
kindzovymi inhibitory (TKI) a pacientl s EML4ALK fuzi Ié¢enych alectinibem byla statisticky
vyznamneé priznivéjsi ve srovnani s pacienty IéCenymi standardni chemoterapif.

Diky rozsifujicimu se spektru “cilitelnych” mutaci, mtze dnes stéle vice pacientd profitovat
z NGS analyzy nadorové tkané. V nasi skupiné pacientl by to bylo napf. dalsich 22 paci-
entd s G12C variantou KRAS, ktefi by mohli mit v sou¢asnosti prospéch z podani KRAS
inhibitoru sotorasibu. To ukazuje, ze NGS by se mohla stat nepostradatelnym nastrojem
pro rozhodovani o cilené terapii v rutinnf lé¢bé pacientl s plicnim adenokarcinomem.
Prace byla podporena projektem Ministerstva zdravotnictvi - koncepcni rozvoj vyzkumné
organizace (FN Plzen, 00669806) a programy podpory rozvoje védy na UK (SVV 260 654
a Cooperatio védni oblasti MED/DIAG).
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Increased levels of circulating cell-free mitochondrial
DNA in plasma reflect post-Tx complications

Dana Dlouha’, Eva Rohlova'23, Jevgenija Vymetalova“, Sarka Novakova', Sar-
ka Chytilova®, Vera Lanska®, Jaroslav A. Hubacek'®
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2Laboratory of Gene Expression, Institute of Biotechnology CAS, BIOCEV, Vestec,
Czech Republic.
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University, Prague, Czech Republic.

“Cardio Center, Institute for Clinical and Experimental Medicine, Prague,

Czech Republic.

*Department of Data Science, Institute for Clinical and Experimental Medicine,
Prague, Czech Republic

¢Third Department of Internal Medicine, First Faculty of Medicine, Charles University,
Prague

Background: Acute rejection poses a frequent challenge following heart transplantati-
on (HTx), especially in the early post-transplantation period. The absence of noninvasi-
ve biomarkers for detecting graft dysfunction is a notable limitation. Mitochondrial DNA
(MtDNA), released into circulation from stressed mitochondria, mimics ongoing immune
activation and facilitates the release of pro-inflammatory substances. Our hypothesis po-
stulates that alterations in plasma mtDNA concentration may serve as a reflective indica-
tor of the graft's condition.

Methods: Firstly, we measured cell-free mtDNA in a pilot study encompassing patients with
confirmed antibody-mediated rejection (AMR; N=5; grade>1+), patients with acute cellular
rejection (ACR; N=5; grade>1R), and patients exhibiting no evidence of rejection (OR; N=5).
Secondly, primary results were validated in larger study cohort (N=78 patients; women =
26; age = 51.0£11.6). Blood samples were collected on the 10th day and the 1st, 6th, and
12th month after orthotopic heart transplantation (OHT), coinciding with endomyocardial
biopsy (EMB) procedures. Absolute quantification of mtDNA (variants mtCO3 and mtND5)
was conducted using an RT-PCR instrument.

Results: We identified similar plasma mtDNA quantities for both variants. While AMR was
occurring, the mean mtDNA levels were significantly higher compared to non-rejection (P
=0.007). The mean mtDNA concentration was highest in cases with other post-transplant
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complications, compared to those without rejection (P < 0.007). After analyzing a large
study cohort, we confirmed that a higher concentration of mtDNA was significantly asso-
ciated only with post-transplant complications. (P < 0.005).

Conclusion: The upsurge of circulating mtDNA reflects the incidence of post-Tx complicati-
ons but not the incidence of AMR or ACR.

This work was supported by Ministry of Health of the Czech Reoublic - DRO (“Institute for
Clinical and Experimental Medicine - IKEM, IN 00023001" and by the Ministry of Health of
the Czech Republic (grant no. NU20-06-00061).
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Porovnani standardniho mikrobiologického postupu
identifikace Staphylococcus aureus a MRSA s vysledky
automatizovaného systému BD MAX™ StaphSR pFimo
z biologického materialu.

Hricova K., Pudova V., Fiserova K.,
Lékarska fakulta LF UP a FNOL

Staphylococcus aureus (SA) je komenzalem a oportunnim patogenem vyskytujicim se na
k(zi a sliznici (predevsim dychaciho a tréviciho traktu) zdravych osob. Studie ukazuji, ze
priblizné 20 % lidf je trvalymi a 30 % intermitentnimi nosici. Bylo prokazano, ze kolonizace
vyznamné zvysuje pravdépodobnost infekce timto agens. Lécba infekci vyvolanych SA se
stala naro¢nym dkonem

v souvislosti s vyskytem kmend rezistentnich na drive icinné antimikrobidlnf latky. Selek¢-
nf tlak pouzivanych antibiotik ved| k rozsireni kmen( SA rezistentnich k meticilinu (MRSA),
pficemZ prvni byly popsany jiz v roce 1961. Dle Gdajti EARS-Net se vyskyt MRSA v Ceské
republice v poslednich dvaceti letech snizuje z nejvySe zachycenych 15 % v roce 2011 na
7,5 % (2022).

Kmeny SA (v€etné MRSA) jsou Castou pricinou komunitnich i nozokomialnich infekci. Pro
zefektivnéni vyhledavani téchto agens je mozné pouzit automatizovany kvalitativni dia-
gnosticky test in vitro. Ten umoznuje pfimou detekci a rozliSeni DNA SA a MRSA z nosnich
stérl u pacientl s rizikem nosni kolonizace. Test BD MAX™ StaphSR, vwyuziva polymerazo-
vou fetézovou reakci (PCR) v redalném case pro amplifikaci SA/MRSA DNA a fluorescencni
cilové specifické hybridizacni sondy pro detekci amplifikované DNA.

Predkladané vysledky studie byly ziskany porovnanim standardniho mikrobiologického
postupu identifikace MRSA s vysledky automatizovaného systému BD MAX™ StaphSR
pfimo z biologického materialu. K mikrobiologické diagnostice SA a MRSA je ve Fakultni
nemocnici Olomouc (FNOL) wyuzivan systém MALDI-TOF MS (Biotyper Microflex, Bruker
Daltonics). Citlivost k antibiotiklim je stanovovana standardnf dilu¢ni metodou dle kritérif
EUCAST. Rezistence na meticilin je detekovdna pomoci chromogenni pldy (Colorex/TM/
MRSA, TRIOS) a pomoci imunochromatografického testu na prikaz PBP2a (PBP2a SA Cul-
ture Colony Test, Alere™). Automatizovany systém BD MAX™ umoznuje detekci DNA SA
a MRSA pfimo z biologického materialu v ramci jedné reakce. Ta sestava z izolace DNA,
nasledované PCR v redlném case a vyhodnocenim v fadu hodin v den pfijeti materialu
k testovant.
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Do studie bylo zarazeno 88 vzork( z dychacich cest (stér/vytér krk, stér/vytér nos, sputum,
endosekret), pricemz se jednalo o pacienty jak v intenzivni péci, tak pacienty na standard-
nim 1Gzkovém oddéleni. VSechny tyto vzorky byly zpracovany soubézné standardnim po-
stupem a pomoci systému BD MAX™ StaphSR. Standardnimi mikrobiologickymi postupy
bylo identifikovano 6 izolatl SA (6,8 %) a 1 izolat MRSA (1,1 %). Pomoci automatizovaného
systému BD MAX™ StaphSR byl zachycen SA v 25 vzorcich (28,4 %) a ve 2 biologickych
materidlech byly zjistény MRSA (2,2 %). Ddvodem nizsiho zachytu standardnimi mikro-
biologickymi postupy je skute¢nost, Zze v mnoha pfipadech je SA povazovan za soucast
fyziologické mikrobioty a neni dourcovan.

MozZnost testovani systémem BD MAX™ StaphSR primo z biologického materidlu pacient(
mUZe napomoci pfi prevenci a kontrole infekci vyvolanych témito agens ve zdravotnickych
zarfizenich.

Podporeno grantem AZV CR ¢. NU23-09-00488, RVO FNOL 00098892 a IGA LF_2023_012.
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Izolace a charakterizace bakterii vyuzivajicich
mikrobialné indukované srazeni pfi recyklaci
betonového odpadu

Klikova K.", Borisov M.", HoleCek P.2, NeZerka V.2, Demnerova K.",

Stiborova H."
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Mikrobialné indukované srazeni uhlicitanu vapenatého (MICP) je biomineralizacni proces,
pri kterém dochazl k vysrézenf pfirodnich minerdll (nejcastéji kalcitu) v dlsledku akti-
vity mikroorganismd. MICP proces mUze probihat rdznymi mechanismy v zavislosti na
podminkach prostiedi (teplota, pH, ziviny) a druhu mikroorganismu. MICP proces je také
jednou z moznost, jak recyklovat drceny odpadni beton (WCF), jehoz tisice tun vznikajf
kazdy rok a nemaji dalsi vyuziti. Z tohoto ddvodu jsme se vyuzit MICP proces k pospojo-
vanf jednotlivych zrn WCF do déle vyuzitelnych kompaktnich kompozitd. Cilem této prace
byla izolace a identifikace izolatl s uredzovou aktivitou ze smési WCF a pisku, a nasledné
porovnani tvorby biobetonu s vyuzitim sbirkového kmene (Sporosarcina pasteurii DSM
33) a dalsich izolovanych kmen(.

Izolace bakterialnich izolatl probihala tak, Ze do smési WCF a pisek ve specialné upra-
venych nadobkach byl po dobu 10 dnf pfi teploté 28 °C pridavan biocementacni (sra-
zeci) roztok. Po inkubaci byly odebrany vzorky mineralizovaného materialu (kompozit)
a filtratu, které byly naockovany na TSA s prfidavkem mocoviny a vizualné byl posouzen
vzhled kolonii, které byly nasledné preockovany na samostatné médium. U vSech takto
ziskanych kmen( byla déle stanovovana uredzovéa aktivita kvalitativné a kvantitativné.
Nasledné bylo k identifikaci mikroorganism0 potrfeba nejprve pripravit knihovnu pro
gen 16S rRNA. Izolace genomové DNA (gDNA) probihala pomoci kitu InstaGene™ Ma-
trix. Takto ziskand DNA byla pouzita na PCR se specifickymi primery pro 16S rRNA.
PCR produkty byly nasledné precistény a zakoncentrovany pomoci kitu Genomic DNA
Clean & Concentrator. Precisténé vzorky DNA byly odeslany na Sangerovo sekvenova-
ni do firmy SEQme (CR), kde byla provedena sekvena¢ni analyza. Jimi zaslané sekvence
genu 16S rRNA byly pouzity k vyhodnoceni pomoci softwaru Molecular Evolutiona-
ry Genetics Analysis (MEGA11) a identifikovany porovnanim se sekvencemi genu 16S
rRNA v databazi BLAST. U identifikovaného izolatu (Sporosarcina jiandibaonis) s nej-
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vy$si uredzovou aktivitou byla nasledné porovnéna tvorba biobetonu u tff typl WCF
lisicich se fyzikalné-chemickymi vlastnostmi se sbirkovym kmenem Sporosarcina pas-
teurii DSM 33 majicim téz uredzovou aktivitou.

Tato préace vznikla za finan¢ni podpory projektu Grantové agentury CR 22-02702S a za
podpory projektu Internf grantové agentury VSCHT A2_FPBT_2023_021.
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Zmeény exprese vybranych miRNA v souvislosti
s fyzickou zatézi

Moravek O.", Sméla D.", Jaklova Dytrtova J.2, Korecka L.", Bilkova Z."
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Malé jednovidknové nekddujici molekuly RNA o velikosti 18 az 25 nukleotid(l, oznacova-
né jako miRNA, funguji v pribéhu proteosyntézy jako intracelularni reguldtory posttran-
skripcni genové exprese. Jelikoz jsou ve zvySené mife exprimovany jiz pfi mirné odchylce
od fyziologického stavu, jsou v soucasné dobé stale Castéji zminovany také jako potencial-
ni biomarkery nékterych onemocnéni.

Cilem prace bylo porovnat hladiny vybranych miRNA s hladinou kortizolu, a to pfi cileném
zatizeni organismu formou kratkého intenzivniho cviceni (jizda na kole s maximalni zatézi).
Do studie byli vybrani dobrovolnici, ktefi byli rozdéleni do tf skupin podle jejich obvyklé
pohybové aktivity: s nizkou pohybovou aktivitou (cviceni méné nez 2 hodiny za tyden),
stfedni pohybovou aktivitou (3-5 hodin za tyden) a vysokou pohybovou aktivitou (vice nez
11 hodin za tyden). Pro méfeni byly odebirany vzorky (sérum a sliny) pred zatézi, tésné po
zatézia 1 hodinu po zatézi. Ve vzorku slin byla méfena hladina kortizolu pomoci standard-
ni ELISA metody (DCM020-11; DiaMetra, Segrate, Italy). V séru byly pomoci kvantitativni
PCR (gRT-PCR) stanovovany Ctyfi miRNA, a to miR-103, miR-122, miR-144 a miR-486. Tyto
miRNA byly vybrany na zakladé jejich funkci, pricemz miR-103 souvisi s up-regulaci me-
tabolismu glukdzy, miR-122 souvisf s expresi genl regulujicich syntézu lipidd a miR-144
je spojovana s kompenzaci oxidacniho stresu. V pfipadé miR-486 byla prokazana up-re-
gulace jeji exprese u obéznich déti, souvislost s metabolismem lipid¥ a také souvislost
S rozvojem zanétu.

Pilotni experimenty prokazaly vyznamné zmény v hladinach jednotlivych miRNA (miR-103,
mMiR-122, miR-144) mezi jednotlivymi skupinami dobrovolnikd, a to v zavislosti na jejich ob-
vyklé pohybové aktivité. Zmény v hladinach miR-486 korelovaly s hladinou kortizolu, ktery
souvisi se zanétlivymi stavy.

Tato prace byla podporena z projektu SGS_2024_002 Fakulty chemicko-technologické,
Univerzity Pardubice.
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Terapie na miru: Budoucnost |écby infekci
zplisobenych Mycoplasma genitalium

Mosio P., Krutdkova H., Zdkoucka H.
NRL pro diagnostiku syfilis, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Stdtni zdravotni
ustav

Mycoplasma (M.) genitalium je plvodcem sexudlné prenosnych infekc. U muzd je Cas-
to spojovano s akutnf i chronickou negonokokovou uretritidou. U Zen mdze vyvoléavat
cervicitidy a hluboky panevni zanét. Lékem prvni volby je v pfipadé infekci zplsobenych
M. genitalium azithromycin. V poslednich letech byl zaznamenan celosvétove prudky na-
rUst rezistence k makrolidm, pficem? v Evropé udévaiji studie z let 2018-2021 az 43 %
kmenU M. genitalium rezistentnich k této skupiné antibiotik. V pripadé, Ze selze terapie
azithromycinem nebo je plvodcem infekce M. genitalium s prokdzanou rezistenci k mak-
roliddim, je lékem druhé volby moxifloxacin. Zatimco v roce 2004 dosahovala Uspésnost
lécby moxifloxacinem 100 %, v roce 2016 klesla na 89 %. Na zékladé narUstajiciho poctu
rezistentnich kmend zaradila CDC M. genitalium mezi bakterie predstavujici potencialnf
globalni zdravotni hrozbu.

M. genitalium patfi ke kultivacné velmi nadro¢nym mikroorganismdm, a proto je klasické
testovani citlivosti k antibiotiklim obtizné. Alternativu predstavuje vyuziti PCR metod, které
umoznuji detekci mutaci spojovanych s rezistenci/citlivosti k makrolidm nebo fluorochi-
nolondm. Podkladem rezistence k makroliddm je jednonukleotidovy polymorfismus na
pozicich 2058/2059/2062/2063 v 23S rRNA, z nichz kazdy vede ke zvysSeni inhibi¢ni kon-
centrace makrolid( a potazmo k selhdnf [é¢by. Mutace ovliviujici citlivost k fluorochino-
londm jsou lokalizovany na genech parC a gyrA. Nejcastéjsi je mutace S831 na genu parC,
ktera je spojovana se zvySenou inhibicni koncentraci moxifloxacinu a selhanim Iécby ve
40 % pripadd. Alternativni terapeutické postupy u pacientd, u kterych je Ié¢ba moxifloxa-
cinem kontraindikovana nebo u nich Iécba selhala, jsou znacné omezené. Jednou z moz-
nostf, jak ovlivnit Sifeni rezistentnich kmend M. genitalium v populaci, je redukce empirické
a profylaktické 1éCby a zavedenf programu sledovani rezistence s vyuzitim molekularné-
-biologickych metod.

Nasim cilem bylo provést pilotni studii vyskytu rezistence u kmen0 M. genitalium zaslanych
do NRL ze spolupracujicich pracovist s vyuzitim komerc¢né dostupnych kit Allplex™ MG &
AzIR Assay a Allplex™ MG & MoxiR Assay (Seegene, Korea).
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Priklady vyuZiti sondy Hoechst 33258 pomoci
spektrofluorimetrické metody pro detekci nuklearni
kondenzace a fragmentace v intaktnich bunkach

Nyvitova P., Capek J., Handl J., Jelinkova S., Kynclova K., B4¢ova J., Rou3ar T.
Katedra biologickych a biochemickych véd, Fakulta chemicko technologickd, Univer-
zita Pardubice, Studentskd 573, 532 10 Pardubice, Ceska republika.

Nuklearni kondenzace a fragmentace patfi mezi markery bunécné smrti. V soucasné dobé
se k detekci jaderné kondenzace a fragmentace vyuzivaji predevsim sondy Hoechst, a to
ve spojeni s prltokovou cytometrif a fluorescenéni mikroskopif. Pro kvantitativni detek-
ci nuklearni kondenzace a fragmentace byla také vyvinuta spektrofluorimetricka metoda
vyuzivajici sondu Hoechst 33258 (H33258 metoda), ktera umoznuje detekci nuklearnich
zmén v intaktnich bunkach. Cilem této studie bylo ukazat moznosti vyuziti H33258 metody
in vitro.

Zjistili jsme, ze H33258 metodu Ize vyuzit pro kvantitativni detekci nuklearni kondenzace
a fragmentace v adherentnich bunécnych liniich inkubovanych s réiznymi induktory apo-
ptdzy (napf. cisplatina, staurosporin, kamptotecin) a nanomaterialy. Nasledné jsme po-
moci H33258 metody detekovali nukledrni kondenzaci a fragmentaci také na suspenznich
bunécnych linifch, coz potvrzuje univerzalni pouziti metody. Mezi vyhody tohoto spektro-
fluorimetrického testu patfi rychlé zpracovani vzorku, nizka cena a moznost kvantitativni
detekce nukledrni kondenzace a fragmentace u velkého mnozstvi vzork( v kratkém case.
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MaterniT - historie a soucasnost

Zemanek M., Zapletal M.", Harkova V.2, Loucky J."2
"Vase laboratore s.r.o.
’Prediko, s.r.o.

Prvni kroky k neinvazivnimu testovani byly polozeny v roce 1997, kdy prof. Lo (1) popsal
nalez volné fetalni DNA z krve matky. Laborator |ékarské genetiky Imalab s.r.o. (v sou-
Casnosti Vase laboratofe s.r.o.) a Centrum prenatalini diagnostiky Prediko, s.r.o. se v roce
2008 zapojily do mezinarodni validacni studie (InFANet Study), jejimz cilem bylo zjistit vy-
uzitf fetalni DNA v prenatalni diagnostice. V roce 2011 byly vysledky vyuzity pro uvedeni
1. komerc¢niho testu (MaterniT 21 PLUS) pro zjisténi Downova syndromu (T21). Tento test,
provadény ve spolupraci se spolecnosti Sequenom, jsme v roce 2012 nabidli téhotnym
Zendm jako prvni v CR. V nasledujicim roce byl tento test doplnén o vy3etfeni zjistujict
Pataulv (T13) a EdwardsCv syndrom (T18) a v roce 2013 o panel pohlavnich chromo-
somU (SCA panel). V roce 2014 se objevil v nasf nabidce test VisibiliT, ktery zahrnoval
detekci pouze pro Down(v a Edwardslv syndrom a pohlavi. Na konci roku 2015 priby!
do naseho portfolia vySetfeni celogenomovy test MaterniT GENOME, ktery dokaze vySe-
trit aneuploidie vSech chromosom(, prebyvajici nebo chybéjici geneticky material >7 Mb
a nékolik vybranych mikrodelecnich syndromu. Vzhledem k omezenému testovani u testu
VisibiliT, byla jeho nabidka na zacatku roku 2018 ukoncena. Metodou vyuzitou pro ziskani
informaci o moznych chromosomalnich abnormalitach je metoda masivniho paralelniho
sekvenovani s naslednym statistickym zpracovanim.

1. Lo YM, et al. Presence of fetal DNA in maternal plasma and serum. Lancet.

1997,350(9076):485-487
2. Palomaki GE, et al. DNA sequencing of maternal plasma to detect Down syndrome: An
international clinical validation study. Genetics in Medicine. 2011;13(11):913-920
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Advancing PCR
Technologies

e

CR Life Science PCR Diagnostics

PCR a RT-PCR Mixy Panel pro respiraéni onemocnéni
DBdirect: Bez nutnosti NA extrakce a Multiplexova detekce SARS-CoV-2, influenza A,
SuperSens: Pro vyjimecnou presnost influenza B, RSV ze slin a stéra

Panel pro STD

e z Multiplexova detekce Chlamydia trachomatis,
Inhibitory RNaz O b :
Mycoplasma genitalium, Neisseria gonorrhoeae

Rekombinantni proteiny. Lidska, hovézi
a prasedi varianta

K &

Panel pro herpetické viry

Duplexova kvantitativni detekce
CMV a EBV

N\ Oligonukleotidy

Panel pro trombofilni mutace
Velmi specificka personalizovana feSeni

Multiplexova detekce mutaci protrombinu
(FIl) a leidenské trombofilie (FV)

@

Botid,t e
O DIANA Biotechnologies -ta Q0
t L] L]
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Firma zaloZzena v roce 2018 se béhem pandemie covid-19 stala nejvétsim ceskym =B E °
vyrobcem PCR testi. Diky svym inovacim v PCR diagnostice se nyni prosazuje i v . "{@P"’\N'\ o
L)

zahranici a jeji PCR (IVDR) produkty budou nové k dispozici i védcim v oblasti life *

science. Unikatni kolektiv $pickovych védcl z riiznych biotechnologickych obort je
hlavni doménou firmy, jejiz cilem je stat se nadnarodni biotechnologickou @

spoleénosti.

www.dianabiotech.com



Bezprecedentné
vysoka pfesnost Dostupneé
Cteni i pro laboratore,

Vysoka flexibilita
a flow-celly o riiznych

kapacitach ‘ které o NGS

(az 2 x 1 miliarda ctenti, jen snily
2 x 300 Gbp)

2 nezavislé
flow-celly
Vyrobeno
v USA

Jadrem technologie je Avidity Sequencing™

Avidity Sequencing™ vyuZiva silu multivalentnich molekul zvanych avidit, diky cemuz

klicovych reagencii se pfimo promita do Gspory nakladd na jeden sekvenacni béh.

Ziskejte vice informaci o Avidity Sequencing™ a o platformé AVITI na:
www.dynex.cz

www.elementbiosciences.com

Dynex Technologies - jediny autorizovany distributor Element
Element Biosciences pro CR a SR r: Biosciences
Lidicka 977, 273 43 Bustéhrad

Tel.: +420 220 303 600, email: office@dynex.cz

www.dynex.cz ’ D Y N 'E X



~ Elisabeth’
| Pharmacon
7

Objevte nase komplexni
portfolio produkt

Prozkoumejte svét moZznosti s naSi
rozsdhlou fadou produktd a sluzeb.
Od Spickovych polymeraz, izolacnich kitl
a univerzalnich PCR diagnostickych souprav
az po zdravotnicka a laboratorni zafizeni
a zakadzkovou syntézu oligonukleotidd.
Nase portfolio produktt posiluje
Vas vyzkum a inovace.

VyzkousSejte EliGene®
DNA diagnostiku

Preferovana volba pro skutecné
profesionaly. Produktovéa fada EliGene®
predstavuje rozmanitou Skalu DNA/RNA
diagnostickych souprav pro detekci
bakterii a virt, a rovnéZz kity uréené
pro lékaFskou genetiku.

ELISABETH PHARMACON, spol. s r.o.

Rokycanova 4437/5
615 00 BRNO-Zidenice /EIiGené
éeska’ republlka DNA DIAGNOSTICS

& EXTRACTION KITS

www.elisabeth.cz
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Uni Verzaini BAY

One Workflow

SIMPLIFY COMPLEXITY

VYHODA ONE WORKFLOW

Existuji dva zakladni produkty: Univerzalni PCR profil
a Univerzalni Interni Kontrola (UNIC). Ty spole¢né umoznuji
testovani jakéhokoli parametru GeneProof z jednoho vzorku
v ramci jednoho PCR béhu. Tim se nejen vyrazné zkracuje
Cas, ale také zjednodusuje laboratorni workflow. Kromé
toho muzete tuto diagnostiku kombinovat s nasi univerzalni
extrakci (Universal Nucleic Acid Extraction Kit) a extrahovat
tak DNA a RNA najednou.

KOMPATIBILNI S SIROKYM SPEKTREM
REAL-TIME PCR PRISTROJU

GeneProof a.s.
geneproof.com Videnska 101/119 / Dolni Herépice / 619 00 Brno / Ceska republika

+420 543 211 6798~ / +420 516 770 824~ / info@geneproof.com EMAIL




FONS

Ucelené reSeni pro
laboratorni komplement

Zvyseni efektivity laboratorniho provozu
Integrace vSech laboratornich odbornosti vjednom systému
Kompletni podpora vSech laboratornich procest
Splnéni pozadavki 1SO 15189, UZIS a SUKL
Zabezpeceni podle GDPR i Zakona o kybernetické bezpecnosti
Propojeni s nejmodernéj$imi laboratornimi technologiemi
Redeni pro fetézce laborato¥i a detasovana pracovisté
Dokonalé sledovéni nékladli a nadstandardni statistiky
Flexibilni pFizplsobeni provoznim zvyklostem
Automatizace centralniho pfijmu véetné skladu Zadanek
Zajisténi pozadované dostupnosti systému a snadna sprava IS
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FONS Openlims se FONS Openlims je kazdy den
stal standardem pro pouzivan na vice nez 6 000
fizeni laboratornich stanicich a je k nému
provozii. on-line pfipojeno vice nez
5 000 analyzatoru.
FONS Openlims je sofistikovany systém s mnoha internimi FONS Openlims je tfeti generaci laboratorniho systému
i externimi vazbami. Rozsahem ho lze srovnat s klinickym spoleénosti STAPRO s. r. 0. Vznikl na zdkladé dlouholeté
nebo ekonomickym systémem. Data uloZend v laborator- zkusenosti autorského tymu a ve spolupraci s mnoha
nim systému jsou jedna z nejcennéjsich ve zdravotnickém laboratornimi pracovisti. Zékladni analyza systému
zafizeni. Naroky na laboratornf systém jsou proto vysoké zacala v roce 2003, vyvoj probihd od roku 2004.

a jeho spolehlivost musi byt stoprocentni. Data, ktera
zpracovava, maijf cenu lidského Zivota.

Dalsi vyhody FONS Openlims:

STAPRO je stabilni firma a laboratorni
systém je jednim z jejich hlavnich
produktt.

Velké zkuSenosti autorského tymu jsou
duileZité pro vyvoj laboratorntho SW (30
let zkugenostf s laboratornimi provozy).

STAPRO je dodavatelem komplexniho
informaéniho systému pro zdravotnicka
zatizeni, jehoz dlleZitou soucasti je
laboratorn{ systém.

Podpora laboratornich procest je
v souladu s normou CSN EN 1SO 15189.

Spliiuje pozadavky GDPR

a pozadavky zakona ¢.184/2014 Sb.,
Laboratorni informaéni systém o kybernetické bezpeénosti.
spoleénosti STAPRO si vybralo 50%
laboratofi v CR, SR a Litvé. PouZiti nejnovéjsich vicevrstvych
technologii p¥i vyvoji garantuje
dlouhy Zivotni cyklus systému.

© OO0

STAPRO ma nejvétsi tym zabezpeéuijici
vyvoj a implementaci systému (40 lidf).

00 6 O

www.stapro.cz

LI 2
..» STAPRO
PIS Drzitel certifikatu systému fizeni kvality dle ISO 9001, ochrany Zivotniho prostredi dle ISO 14001,

bezpeénosti informaci dle ISO 27001 a managementu efektivniho hospodateni s energii dle 1ISO 5001.
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