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STREDA 19. BREZNA 2025

10:00 - 12:30 Registrace

13:.00 - 13:15 Zahdajeni

13:15-14:15 Uvodni sdé&leni
Prof. RNDr. Jan Konvalinka, CSc.
Chemie proti virlim: vyvoj virostatik proti HIV,
Ebole, HCV a koronaviru

14:15-14:30 Prestavka

14:30 - 15:40 DNA - zapfit se nemUzeme
predsedajici: Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

Prof. Mgr. Jifi Drabek, Ph.D.
Otec blejskl patou: urcovani otcovstvi vera a dnes

Mgr. Lucie Kotkova
Forenzni fenotypovani DNA: potencial
a vlastni zkuSenosti

Mgr. Zdenka Dudové, Ph.D.
Sekundarni wuzitl zdravotnich dat

15:40 - 15:55 Prestavka

15:55-17:15 Ve vS8ech zemépisnych délkach i Sifkach
predsedajici: RNDr. Pavel HloZek

MUDr. Hana Orlikova

(45 + 15 min.)

(25+5min.)

(15+5min.)

(15+5min.)

Epidemiologicka situace ve vyskytu tropickych onemocnénti

prenasenych vektory v Evropé a CR

MUDr. Hana Zeleng, Ph.D.
Soucasné moznosti a Uskalf laboratorni diagnostiky
virowych infekci prenasenych vektory

Mgr. Jan Kollar, Ph.D.
DNA, okno do svéta antarktickych mikrobd

Mgr. Tomas Strecansky

(15+5min.)

(15+5min.)

(15+5min.)

MinlON as a Point-of-Care Test: Development of Rapid

Identification of Pathogens and their AMR based on
Nanopore Sequencing

17:15-17:30 Prestavka

(15+5min.)
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17:30 - 18:30 Hledani cest
predsedajici: RNDr. Martin Kasny, Ph.D.

Mgr. Ema Ruszova, Ph.D.

Molekularné biologické stanoveni stavu HER2 pomoci
pristupl jak na Urovni DNA tak RNA. Konkordan¢ni

studie s hodnocenim dle guidelines (IHC/FISH). (10 + 5 min.)

Mgr. Vilma Hofmanova
Nadory slinivky brfisni, populace v riziku a mozné

feSeni pro budouci screening v CR (10 + 5 min.)
Lukas Valihrach, Ph.D.
Soucasné trendy v transkriptomové analyze (10+5min.)

Ing. Jakub Vasek, Ph.D.
Vyuziti masivniho paralelniho sekvenovani pro
identifikaci jedlého hmyzu v potravinach (10 + 5 min.)

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

CTVRTEK 20. BREZNA 2025

8:30-09:35 Nejsme tu sami
predsedajici: Mgr. Jan Richter, Ph.D.

Mgr. Petr Kralik, Ph.D.
Lze viibec nékdy dohnat a pfedehnat
Cervenou kralovnu? (15 + 5 min.)

Mgr. Radka Dziedzinska, Ph.D.
Zoonoticka agens u divokych savcd v urbanizovanych
oblastech (10 + 5 min.)

Doc. Dr. Ing. Pavel Vejl

Multiplexové end-point PCR markery urcené pro

autentizaci potravin a krmiv obsahuijicich faremné

chované druhy hmyzu (10 + 5min)

Mgr. Petra VaSickova, Ph.D.
Divocina ve mésté: Co nam prinasi necekani
sousedé? (10 + 5 min)

09:35-09:50 Prestavka
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09:50 - 11:05 Infekcim navzdory
predsedajici: RNDr. Pavel HloZek

Prof. RNDr. Omar Sery, Ph.D.
Co vime o putovani koronaviru SARS-CoV-2 lidskym télem
z pitevnich ndlezd: mozek a srdce (25 +5min.)

Mgr. Pavel Trubac
PCR detekce bakteridlnich pdvodcl atypickych
pneumonif (15+5min.)

Bc. Sarah Sykorova
Spbsoby stanovenia antimikrobidlnej rezistencie:
Metddy a interpretacia vysledkov (15+5min.)

11:00-11:15 Prestavka

11:15-12:00 DNA - vhled do budouciho osudu
predsedajici: Doc. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

Mgr. Katefina Zettlova
Predoperacni diagnostika FCD pacientd pomoci
zmén metylacnich markerd

(predstaveni vyzkumného projektu) (10 +5min)
RNDr. Martina Hajduskova, Ph.D.

Patogenni ¢i nepatogenni - to je, oc tu bézi (10 +5min.)
RNDr. Hana Kucerova, Ph.D. 5

Aktualni trendy v prenatalni diagnostice v CR (10 +5min.)

12:00 - 12:30 Vyhodnoceni soutéZi, zavér
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CENA DALIBORA NOVOTNEHO

.

Organizatofi konference vypisuiji tradi¢ni soutéz o nejlepsi praci mladych
autordq, kteff v roce konani konference dovrsi nebo jsou mladsi 35 let. Do
soutéze zarazuji organizatofi aktivni Ucastniky automaticky na zakladé
sdéleného roku narozeni. Vitéze urci hodnotici komise a jako odménu
obdrZi vécnou cenu i symbolickou Cenu Dalibora Novotného. Tato cena je
udélovana od r. 2016 na pocest Ing. Dalibora Novotného, Ph.D., vyznam-
ného odbornika v laboratorni mediciné a od pocatku spoluorganizatora
konference RANK, ktery tragicky zahynul v r. 2015.

HODNOTICi KOMISE SOUTEZE MLADYCH AUTORU

Prof. Ing. Katerina Demnerova, CSc.
Doc. Ing. Jarmila Vytrasova, CSc.
Ing. Frantiek Stumr, Ph.D.

NOMINOVANI AUTORI - POSTERY

Ing. Agata Cerméakova

Ing. Eligka Cermakova, Ph.D.
RNDr. Katerfina Houfkova, Ph.D.
Mgr. Kristyna Janouskova

Ing. Kristyna Klikova

Ing. Henrietta Ottova

NOMINOVANI AUTORI - PREDNASKY

Mgr. Vilma Hofmanova
Mgr. Jan Kollar, Ph.D.
Mgr. Lucie Kotkova
Mgr. Tomas Strecansky
Bc. Sarah Sykorova
Mgr. Katerina Zettlova
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ABSTRAKTY PREDNASEK

Abstrakty jsou fazeny do blokd pfednasek v ¢asovém sledu.
Na zacatku sekce je uveden seznam prednéaskovych bloku.
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SEZNAM PREDNASKOVYCH BLOKU
1. UVOANT SAEIENT ........ooooooo oo
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3. Ve viech zemépisnych délkach i SIFKAch ...,
4. HICAANT COSE ...
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Prof. RNDr. Jan Konvalinka, CSc.

Ustav organické chemie a biochemie AV CR, v.v.i.
Flemingovo namésti 542/2
160 00 Praha 6

tel: +420220 183333
e-mail: jan.konvalinka@uochb.cas.cz

Chemie proti virim: vyvoj virostatik proti HIV, Ebole,
HCV a koronaviru

Konvalinka J.
UOCHB AV CR, v.v.i.

Ustav organické chemie a biochemie (JOCHB) je prednf Ceské védecké pracovisté, které

se vyznamné podili na vyvoji 1ékd proti rznym onemocnénim, veetné virQ. V oblasti wvoje

virostatik se UOCHB zamé&Fuje na nékolik kli¢ovych oblasti:

1. Vyzkum a vyvoj novych antivirotik

2. Studium mechanism Gcinku virl

3. Strukturalni biologie

4. Testovani a preklinické studie

Konkrétni piiklady vyzkumu UOCHB v oblasti virostatik:

e HIV: UOCHB se dlouhodobé zabyva vyzkumem a vyvojem novych inhibitor( HIV prote-
azy, coz je klicovy enzym pro replikaci viru.

e Ebola: V&dci z UOCHB se podileli na vyvoji experimentalnich [ékd proti viru Ebola, které
se ukazaly jako ucinné v klinickych studiich.

e HCV: UOCHB se zamétfuje na vyzkum a wvoj novych inhibitorti HCV protedzy a NS5A
proteinu, coz jsou klicové cile pro 1é¢bu hepatitidy C.

e Koronavirus: V reakci na pandemii COVID-19 se UOCHB aktivné zapojil do vyzkumu
a vyvoje 1ékd proti SARS-CoV-2. Védci se zaméruji na vyvoj inhibitord virové protedzy
a RNA dependentni RNA polymerazy.

PFednaska bude prezentovat aktudIni stav fedenf této problematiky v UOCHB i ve svété.
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Prof. Mgr. Jifi Drabek, PhD.

Ustav molekularnf a translacni mediciny, Lékafska fakulta Univerzity Palackého v Olo-
mouci a Fakultnf nemocnice Olomouc

Hnévotinska 5

779 00 Olomouc

tel: +420 776 150 344
e-mail:  jiri_drabek@seznam.cz

Otec blejskl patou: urcovani otcovstvi véera a dnes

Drabek, J.

Laboratof experimentdini mediciny, Ustav molekuldrni a translacni mediciny,
Lékarska fakulta Univerzity Palackého

Laboratof molekuldrni mediciny, Ustav klinické a molekuldrni patologie, Fakultni
nemocnice Olomouc

Zatimco materstvi ma rodina a okolnf spole¢nost moznost sledovat jiz v pribéhu tého-
tenstvi matky dle rlstu objemu jejiho bficha a potom stvrdit fyziologickym aktem porodu,
otcovstvi zUstava do urcité miry imaginarni. Pro mnohé muze bylo a doposud je dilezité,
jestli byli zploditeli ditéte, které berou za své. Nicméné v pribéhu stalet se na otcovstvf
nahlizelo rozdilnymi pohledy: pohledem biologickym, pravnim, socialnim, kulturnim a nyni
i politickym. Prestoze by idealnf situaci bylo, kdyby se vSechny pohledy stfetly, doposud
se to stavalo zfidka. Pfevazoval pohled tu socialni, tu kulturni. Pfitom biologické pristupy
se pouzivaji uz drahnou radku let. Pfednaska ve vymezeném case vybira zajimavé pri-
stupy k urcovanf otcovstvi v historii, aby se dopracovala k nynéjsimu state-of-the-art, kdy
vysledky vySetreni, at bodovych variant nebo délkovych variant na DNA Urovni, jsou ana-
lyzovany bayesovskym zplsobem a poskytnuty soudu nebo jinému zadavateli ve formé
vérohodnostniho pomeéru. Finalnf verdikt ohledné otcovstvi z{stava nadale na zadavateli
vySetreni. Dluzno podotknout, ze dosahnout 100% jistotu je z principu nemozné, prestoze
hummelovské predikaty ,otcovstvi je prakticky vylouceno, popfipadé ,otcovstvi je prak-
ticky prokazéno” mohou soudni znalci ve vétsiné forenznich pripadl beze strachu pouZzit.
Podékovanf
Tato  predndska vznikla v rémci  téchto  projektd: SALVAGE, reg. ¢
CZ.02.01.01/00/22_008/0004644, podporeného z OP JAK, se spolufinancovanim z EU
a Statniho rozpoctu; projekt Narodni Ustav pro vyzkum rakoviny (Program EXCELES, ID:
LX22NPO5102) - Financovano Evropskou unif — Next Generation EU; projekt velkych vy-
zkumnych infrastruktur BBMRI.cz, reg. ¢. LM2023033; projekt ENOCH (reg.c.: CZ.02.1.01
/0.0/0.0/16_019/0000868), podporeny z Evropského fondu pro regionalni rozvoj; IGA LF
UP 2024 _007.
Seznam zakladni literatury
1) Brenner CH. Symbolic kinship program. Genetics. 1997;145(2):535-42.
2) Drabek J. Validation of likelihood ratio calculating software for parentage and kinship
in accordance with 1ISO17025:2005 requirements - prednaska na konferenci Forensica
2008, Praha, 24.4.2008 a§ 26.4.2008. 2008.
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dicine : official journal of the American College of Medical Genetics. 2014;16(10):793-4.
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8) Fung WK. User-friendly programs for easy calculations in paternity testing and kinship
determinations. Forensic Science International. 2003;136(1-3):22-34.
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commendations on biostatistics in paternity testing. Forensic Science International:
Genetics. 2007;1(3-4):223-31.

10) Lenhart K, Luks A, Bartova A, Lenhartova E, Jaros A. Determination of HLA phenotypes
of relatives - a contribution to the assessment of paternity probability. I. Acta Universi-
tatis Palackianae Olomucensis Facultatis Medicae. 1988;119:223-8.
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Mgr. Lucie Kotkova

Ustav molekularni a translacni mediciny, Lékarska fakulta Univerzity Palackého
Hnévotinska 5
77900 Olomouc

tel: +420 605 882 878
e-mail: lucie.kotkovaO1@upol.cz

Forenzni fenotypovani DNA: potencial a vlastni
zkuSenosti

Kotkova L, Drabek
Ustav molekuldrni a translacni mediciny, Lékarska fakulta Univerzity Palackého
a Fakultni nemocnice Olomouc

Tradicni role analyzy DNA ve forenznim prostfedi je komparativni a v trestnim fizeni figu-
ruje jako dlkazni materidl. Pokud profil DNA zajistény na misté ¢inu neodpovida profilu
z4dného z podezrelych ani zddnému z profill v policejni databézi, alternativou k plosné-
mu testovani DNA m(ze byt fenotypovani DNA stopy. Tento pristup umoziiuje predikci
rlznych fenotypovych charakteristik zUstavitele stopy na zékladé testované DNA.
Nejjednodussim fenotypovacim néstrojem je urceni pohlavi a biogeografického pavodu.
Na zakladé analyzy vybranych SNP je mozné s danou mirou pravdépodobnosti urcit také
barvu vlas(, klize a ocf zajmového jedince.

Predikce mnoha dalsich fenotypovych viastnosti (vySka, vaha, fyzicka kondice, rysy tvare) je
v soucasné dobé otazkou aktivniho vyzkumu a validace, stejné jako odhalenf zlozvykd jako
je koureni, konzumace alkoholu nebo navykovych latek.

VSechny tyto informace maji potencial zUzit skupinu osob, mezi kterymi je nutné hledat
zUstavitele stopy.

Na nasem pracovisti se zabyvame predikci véku na zakladé zmén metylace DNA vybra-
nych CpG oblasti genomu, ke kterym dochdzi prirozené v priibéhu zivota. Na rozdil od
velkych predikénich modeld, obvykle oznacovanych jako epigenetické hodiny (S. Horvath,
2013; G. Hannum, 2013), schopnych urcit takzvany biologicky vek, jsme se zaméfili na
CpG oblasti, u kterych je zména metylace spojena vyhradné s chronologickym vékem,
bez vlivu faktor( Zivotniho stylu a zdravotniho stavu. Zaroven bylo nutné vytvorit model
analyzujici méné CpG oblasti, protoze mezi hlavni omezeni forenznich metod patfi nizka
kvalita i kvantita DNA.

Vzhledem k tkanové specificité DNA metylace bylo nutné vyvinout specifické modely pro
rizné zdroje DNA. Nami wyvinuty predikéni model MethAge je v soucasné dobé vhodny
pro analyzu DNA ze vzorkd krve a ejakulatu.

Varianta pro vzorky krve analyzuje 7 CpG v 5 genech a umoznuje vékovou predikci s pra-
mérnou absolutni odchylkou 3,14 roku, zjisténou na nezavislé skupiné validacnich vzorka.
Pri wvoji modelu vhodného pro analyzu DNA ze vzork( ejakuldtu je nutné se vyrovnat
s nékolika dodatecnymi prekazkami, mezi které patff zejména nizky pocet vzork(d a dobro-
volnych dérc(, tkdnova heterogenita a pouzivani rliznych aditiv s potencidlem ovlivnit me-
tylacnf profil pri skladovani vzorkd. Varianta modelu pro ejakulét v soucasné dobé proché-
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zi validact, ale primeérna absolutni odchylka trénovaci a testovaci sady vzorkd je 2,6 roku.
Tato prace byla financovana projektem Narodni Ustav pro vyzkum rakoviny (Program EX-
CELES, ID: LX22NP0O5102) - Financovano Evropskou unii - Next Generation EU a Granto-
vou agenturou Ceské republiky GACR (21-00902S). Zaroven byla prace podporena Ces-
kym narodnim uzlem Evropské infrastruktury pro transla¢ni medicinu (https://starfos.tacr.
cz/cs/projekty/LM2023053), LM2023033 BBMRI.CZ, TN02000109 a IGA LF UP 2025_006.
Vzorky byly poskytnuty bankou biologického materialu.
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Mgr. Zdenka Dudova, Ph.D.

lylasam/kova univerzita; CESNET; BBMRI.cz
Sumavska 525/33
602 00 Brno

tel: +420 776 097 561
e-mail:  dudova@ics.muni.cz

Sekundarni vyuZiti zdravotnich dat

Dudova Z."*3, Juracek.", Gutter Z.* 5

"Masarykova univerzita, Ustav vypocetni techniky; Sumavska 525/33, 602 00 Brno
?CESNET, odd. datovych dloZist; Sumavskd 15, 602 00 Brno

3 Masarykav onkologicky ustav, Banka biologického materidlu; Zluty kopec 7, 656 53
Brno

4 Ministerstvo zdravotnictvi; odbor IKT, Palackého nameésti 375/4, 128 00 Praha 2

Evropsky prostor pro zdravotni data (European Health Data Space, EHDS1) predstavuje
vyznamnou iniciativu Evropské unie zamérenou na sdileni elektronickych zdravotnich dat
(v¢etné genomickych dat) pro efektivnéjsi lécbu pacientd a zpfistupnéni dat pro jiné Uce-
ly v€etné védeckého vyzkumu. EHDS umozni jak klinickym pracovistim, tak védecké obci
bezpecny a dlvéryhodny pristup k elektronickym zdravotnim datlm s respektem k GDPR
a pravam dusevniho vlastnictvi a zachovavani obchodnich tajemstvi, coz je zdsadnf pro
vytvoreni dGvéry u fyzickych osob a dalsich subjektl v novy systém pfi jeho rutinnim pro-
vozu, ktery je zameéren na podporu vyzkumu, inovaci a téz zlepSenf poskytovani zdravotni
péce dalsich osobam a tvorbu politik.
Tento prispévek se zaméruje na vybrané aspekty implementace nafizeni o EHDS a kon-
cepci FAIR principd2 (Findable, Accessible, Interoperable, Reusable) v rdmci zivotniho cyklu
citlivych dat. Dale predstavuje vznikajici Narodni repozitarovou platformu3 (NRP) a Narod-
ni datovou infrastrukturu (NDI) v Ceské republice. V kontextu rutinnf analyzy nukleovych
kyselin, zejména lidskych genomickych dat, je kliCové zajistit, aby tato data byla spravovana
v souladu s legislativnimi pozadavky na ochranu osobnich Gdajd a bezpecnost dat, a zéro-
ven byla dostatecné popsana a pfipravena pro sekundarni vyuziti.
Cilem tohoto pfispévku je poskytnout pfehled o soucasném stavu a budoucich planech
v oblasti sprévy citlivych (zdravotnich) dat v CR a EU, a zd@raznit vyznam prezentovanych
iniciativ pro komunitu pracovist zabyvajicich se analyzou nukleovych kyselin.
Prezentovand témata jsou soucasti projektl EHDS2 Pilot (101079839), TEHDAS2
(101176773) a Narodni repozitarova platforma pro vyzkumna data (CZ.02.01.01/00/23_
014/0008787).
Literatura
1. https://data.consilium.europa.eu/doc/document/PE-76-2024-INIT/en/pdf
2. https://www.go-fair.org/fair-principles/
3. https://www.eosc.cz/projekty/narodni-repozitarova-platforma-pro-vyzkumna-data-os-
-i-nrp/nrp
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Epidemiologicka situace ve vyskytu tropickych
onemocnéni prenasenych vektory v Evropé a CR

Orlikova H.
Oddéleni epidemiologie infekcnich nemoci, CEM, Stdtni zdravotni dstav

V poslednich letech sledujeme narUstajici trend poctu importovanych, ale i autochton-
nich pfipadd onemocnéni's mistnim prenosem na Uzemi Evropy, vyskytujicich se plvodné
v tropickych a subtropickych oblastech na jinych kontinentech svéta. Jedna se prevazné
0 nemoci prenasené vektory.

Invazivni druhy koméar( rodu Aedes, Ae. aegypti a zejména Ae. albopictus se v souvislosti
se zménami klimatu velmi rychle rozsifuji v nékterych oblastech zemi jizni i stfedni Evropy.
Pri importu pvodcl nakaz do téchto oblasti doslo k naslednému mistnimu prenosu ho-
recky dengue (plvodce Orthoflavivirus) a Chikungunya (pGvodce Alphavirus, celed Togavi-
ridae). Velka epidemie horecky dengue s témér 2300 nemocnymi postihla v letech 2012-
2013 ostrov Madeira, kde se usadil Ae. aegypti. Od roku 2010, kdy byla hlaSena ohniska
dengue v Chorvatsku a Francii, se zvySuje pocet onemocnéni i lokalit s mistnim prenosem
dengue koméarem Ae. albopictus ve Francii, Italii a ve Spanélsku a v letech 2022-2024 byly
hldSeny v Evropé jiz desitky a7 stovky autochtonnich pfipad’ dengue. Lokalni epidemie
horecky Chikungunya se stovkami pripadd byly v Itélii v letech 2007 a 2017 a v nékterych
dalsich letech byly mensf vyskyty v réiznych lokalitdch Francie. Existuje potencidl pro sirenf
i jinych nakaz prenasenych invazivnimi komary Aedes v Evropé, v CR byli komafi Ae. albo-
pictus opakované zachyceni podél dalnic.

Stoupajici trend vyskytu pozorujeme i u infekci, prenasenych prevazné komary rodu Culex
(zejména Cx. pipiens, Cx. modestus), kteff se vyskytuji bézné na nasem Uzem!. Jedna se o fla-
vivirové nékazy, zépadonilskou horecku (pdvodce West-Nile virus - WNV) a Usutu (plvodce
Usutu virus - USUV). Existuji nepifmé i pfimé dikazy cirkulace WNV na tzemi CR, nejvice na
jizni Moravé, u ptakd, koni, koméart a osob. U lidi byla hldsena autochtonni WNV infekce na
severni Moravé v roce 2013, dale nékolik potvrzenych pripadl neuroinvazivni formy zépa-
donilské harecky u lidf s mistnim prenosem na jizni Moravé, pét pripadd WNV infekce v roce
2018, jeden v roce 2019 a dva v roce 2024. Sporadické pripady nakazy USUV u lidi byly
diagnostikovany v roce 2018 a v roce 2024. Kazdorocné se zapadonilska horecka vyskytuje
pomeérné hojné v nékterych oblastech jizni a stfedni Evropy, v roce 2024 bylo hlaseno 1436
pripadd onemocnéni zplsobenych WNV s mistnim prenosem v EU/EHP.

K tropickym nemocem prenasenym vektory patfi Krymsko-konzska haemorhagicka ho-
recka - CCHF (pUvodce Orthonairovirus), s ndkazou primarné prisatim klistat Hyalomma
s moznosti sekundarniho mezilidského prenosu kontaktem s télnimi tekutinami nemoc-
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ného. V CR se CCHF nevyskytuje a ze zemi EU byly hl3eny pfipady ze Spanélska, Portugal-
ska a Bulharska, a dalSich Balkanskych zemi.

Mistni prenos malérie (plvodci prvoci rodu Plasmodium) na Gzemf kontinentalnf Evropy
se uskutecnuje jen vyjimecné pouze v souvislosti s importovanymi pripady malarie u ces-
tovatell a migrant( v nékterych oblastech s pritomnosti pfenasect komard Anopheles.
Byl zaznamenan nozokomialni pfenos malarie ve zdravotnickém zafizeni, jsou znamy pri-
pady letistni malarie.

V ramci evropského systému surveillance jsou hlaseny i importované infekéni nemoci ze
zemi celého svéta. Krome vy3e uvedenych nakaz byly do EU i CR importovany pFipady one-
mocnéni Zika (pavodce flavivirus Zika), s rizikem zavaznych poskozeni plodu u téhotnych
zen a kromé prenosu nakazy komary Aedes s moznosti sexualniho pfenosu. V roce 2018
byl v CR hlasen pfipad Zluté zimnice (plvodce Flavivirus) importovany z Brazilie, kde néka-
zu prendsi Ae. aegypti. V roce 2024 v letnim obdobf bylo importovano z Kuby a Brazilie do
zemi EU/EHP 41 pripadd onemocnéni Oropouche (plvodce Orthobunyavirus, séroskupi-
na Simbu), hlavnim prenasecem je pakomarec, tiplik Culicoides pareensis.

Monitorovani arbovirovych nakaz vyzaduje komplexni surveillance, opatfeni zahrnuji bez-
pecnost krve. Pfed cestou do endemickych zemi je doporuceno ockovani proti zluté zim-
nici a dengue, antimalarickd profylaxe a individualni ochrana proti postipani komary ci
prisati klistéte. Repelenty s Ucinnymi latkami (DEET, IR 3535 nebo Icaridin), vhodny odév,
zabezpeceni obydli pred vniknutim komar(, mohou sniZit riziko nékazy.
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Soucasné moznosti a uskali laboratorni diagnostiky
virovych infekci prenasenych vektory

Zelena H.
NRL pro arboviry, Zdravotni dstav se sidlem v Ostravé

Na celém svété je zndmo vice nez 300 druhd komard, pres 100 druhl klistat a 25 druh(
flebotomU (ang. sandfly) prenasejicich virové infekce. Souhrnné se viry prendsené clenovci
oznacuji terminem arboviry a zahrnuji pres 500 virovych species nalezejicich do nékolika
Celedi, z nichz priblizné 150 vyvolava lidska ¢i zvirec onemocnéni. Nejdllezitéjsi plvod-
ci liskych onemocnéni patfi do Celedi Flaviviridae, Phenuiviridae a Togaviridae. Klinické
projevy téchto infekci jsou rozmanité: od bezpfiznakovych, pres nespecifickd horec¢nata
onemocnéni nekdy doprovazena exantémem, artritidy, az po zavazné az zivot ohrozujici
encafalitidy a krvacivé horecky. Jeich vyskyt se odviji od pritomnosti vektord a z toho ddvo-
du majf tyto infekce zejména v mirném a subtropickém podnebi sezénni vyskyt.
Diagnostika onemocnéni je relativné dostupna pro bézné se vyskytujici arbovirové infekce,
avsak pro vzacnéjsi z nich je problémem nedostupnost komercnich diagnostik a malo klinic-
kych zkusSenosti. Pro diagnostiku Ize wuzit pfimé detekce antigenu nebo virové RNA metodou
PCR, ktera je rychlg, citliva a presnd, avsak komercni certifikované soupravy jsou k dispozici
pouze pro nékteré z nich. Lze vyuzit rovnéz univerzalnich primer( specifickych pro celou vi-
rovou Celed's naslednou sekvenaci, tyto metody jsou vsak zatizeny nizsi citlivosti, delSi dobou
trvani a nedostatecnou standardizaci, jelikoz se jedna prevazné o in house metody. Pouze
na nékolika mélo vysoce specializovanych pracovistich Ize provést kultivaci virll na tkarowych
kulturéch nebo priikaz pomoci transmisnf elektronové mikroskopie. Tyto postupy ovsem maji
nizkou citlivost a v pfipadé kultivace nesplniuji pozadavek na rychlou diagnostiku.

Dalsi moznosti je prlikaz specifickych protilatek, zde ovsem narazime na obtiznou inter-
pretaci vysledk( z ddvodu velmi ¢astych nespecifickych a zkfizenych rekaci v rdmci jednot-
livych celedi, predevsim u vir(l z Celedi Flaviviridae. Proto je vhodné diagnostiku doplnit
také virusneutralizacnim testem. Problém zkfizenych rekaci nastava predevsim u osob,
které v minulosti prodélaly nékterou flavivirovou infekci nebo byly proti nim ockovany.
Optimalnim postupem ke stanoveni spravné diagnézy je kombinace pfimych a neprimych
metod. V nejasnych pripadech doporucujeme opakovany odbér vzorkd a paralelni vyset-
renf cllend na vice moznych patogend na zakladé znalosti klinickych priznakd, cestovatel-
ské a vakcinacnf anamnézy.

Pro identifikaci pfipad( a povinné hlaseni do celostatnich a evropskych databazi jsou pro
laboratore zévazné definice pripadd (tzv. case definice) uvedené v dokumentu vydaném
Evropskou komisi v roce 2018. V soucasné dobé se pripravuje aktualizace tohoto doku-

mentu, protoze kritéria zde uvedena jsou jiz nevyhovujicl a zastaralé.

PREDNASKY




V NRL pro arboviry bylo v r. 2024 vySetfeno 3071 vzork( na prikaz protilatek proti arbo-

virm a 149 vzorkd metodou PCR. Nejvice vzork{ bylo vySetfeno na klistovou encefalitidu

(1909), dale dengue (369), West Nile (240), Zika (202), chikungunya (157). Prokdzanych

pripadl splnujicich kritéria evropské definice pripadu bylo: 69 Klistova encefalitida, 47

dengue, 7 West Nile, 2 Zika, 2 chikungunya. Dale byly diagnostikovany 4 pfipady Toscana,

2 Usutu a 1 Tahyna. Jsou prezentovany vybrané kazuistiky z roku 2024.

1. Socha W, Kwasnik M et al. Vector-Borne Viral Diseases as a Current Threat for Human
and Animal Health-One Health Perspective. | Clin Med. 2022 May 27;11(11):3026. doi:
10.3390/jcm11113026. PMID: 35683413; PMCID: PMC9181581.

2. Commission Implementing Decision (EU) 2018/945 of 22 June 2018 on the commu-
nicable diseases and related special health issues to be covered by epidemiological
surveillance as well as relevant case definitions (Text with EEA relevance.) http://data.
europa.eu/eli/dec_impl/2018/945/0j
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DNA, okno do svéta antarktickych mikrob

Kollar J.
Katedra ekologie PrF UK

Antarktida je jednim z nejizolovanéjsich, nejnehostingjsich a nejméné dotcenych mist nasi
planety. Presto i ona se v disledku globalnich klimatickych zmén dramaticky proménu-
je, a to v€etné mistni bioty, ktera je zcela dominantné mikrobialni. To predstavuje nejen
mnoho vyzev, ale i mnoho unikatnich védeckych prilezitosti, které jinde nenajdeme. V této
prehledové prednasce Vam strucné predstavim, jak pfi naSem vyzkumu antarktické mik-
robialni diverzity vyuzivame (nejen) environmentalni DNA a jaké védecké hadanky nam to
pomaha rozlustit.
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MinION as a Point-of-Care Test: Development of Rapid
Identification of Pathogens and their AMR based on
Nanopore Sequencing

StreCansky T. ',Stolarikova D.'3, Hodosy J."*3

'Institute of Molecular Biomedicine, Faculty of Medicine, Comenius University in
Bratislava, Slovakia

2Institute of Physiology, Faculty of Medicine, Comenius University in Bratislava, Slovakia
*BORY Hospital, Bratislava, Slovakia

Background: Infections are one of the leading causes of death. The only effective tre-
atment available is antibiotics. Microbiological cultures are the gold-standard diagnosis
for identifying the causative pathogen and its anti-microbial resistance. However, sample-
-to-result time is 2-7 days, and cultures remain negative in 30-60% of cases. Therefore,
there is an urgent need to develop new, more rapid, more sensitive diagnostic tests.
Methods: Firstly, we optimized microbial DNA whole-genome amplification by comparing
multiple-displacement and rolling-circle amplification. Next, we optimized selective host
depletion by comparing charge-based filtration and selective lysis depletion methods.
Finally, we collected nine urine and four sputum samples from patients with respirato-
ry or urinary infections admitted to the emergency department, processed them using
previously optimized steps, and sequenced them on MinlON Flongle flow cells using Ra-
pid Sequencing Kit for 16 hours. Data were analyzed using MinKNOW, Epi2me Labs, and
BugSeq.

Results: Charge-based filtration followed by rolling circle amplification are the most sui-
table for sample processing. Pathogens were identified in seven of the thirteen samples
within 3-4 hours post-collection. However, 16 hours of sequencing were required for AMR
gene detection, which was not achieved for all samples. Frozen samples exhibited a higher
proportion of human reads. Increased genome coverage improved AMR gene detection.
Discussion: The nanopore-based method on Flongle flow cells enables rapid pathogen
identification within 3-4 hours. While AMR gene detection requires longer sequencing
times and was inconsistent, the rapid pathogen identification offers significant potential.
Future studies with larger MinlON flow cells and more clinical samples are necessary to
validate this method's clinical utility for point-of-care diagnostics.

Sources of research support:

The project was supported by a grant from Slovak Research and Development Agency
No.: APVV-20-0472 and APVV-21-0378.
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Molekularné biologické stanoveni stavu HER2 pomoci
pFistupl jak na Grovni DNA tak RNA. Konkordancni
studie s hodnocenim dle guidelines (IHC/FISH).

Ruszova, E., Splirkova Z., VIcanova K., Khaznadar Z.
Laborator lékarské genetiky a Patologicko-anatomické oddeéleni jako soucdst kom-
plementu Centrdlnich laboratori FN Bulovka

Analyzy ISH a IHC pro hodnoceni HER2 jsou nyni doporucovany Americkou spolecnosti
Klinickych onkologd a CAP (College of American Pathologists), ale existuje stéle vice pub-
likovanych studii popisujicich alternativni diagnostiky na molekularni Urovni. Inspirovani
témito studiemi jsme zavedli laboratorné vyvinuty test (LDT) k analyze stavu HER2 va-
lidovany nejen na sledovani zmén v genové expresi, ale také na drovni urcovani poctu
kopif genu. Vysledky byly hldseny podle shodnych vysledkd jak ze stanoveni DNA tak RNA.
Ziskali jsme také pIné konkordantni vysledky u deseti slepé analyzovanych vzorkd pomoci
kvantitativni metody PCR v redlném case a IHC. Téma tohoto kratkého sdéleni podporuje
myslenku, aby IVDR-certifikovand metodika zaloZend na profilu exprese gent nebo poctu
kopil mohla byt testovéna i v Ceské republice, jako mozné treti alternativa k IHC a FISH/
CISH technikam.

Podporeno: 3. LF UK a Carolina Biosystems s.r.o.

PREDNASKY




_____________________________________

Mgr. Vilma Hofmanova

Lipidica, a.s.
Pernstynské namésti 51
530 02, Pardubice

tel.: +420 737 916 739
e-mail:  vilma.hofmanova@lipidica.cz

Nadory slinivky bfisSni, populace v riziku a mozné
feSeni pro budouci screening v CR

Hofmanova V., Dole¢kova Z., Dosoudilova M., KaSparova K.
Lipidica, a.s.

Nadory slinivky bfisnf (PaC) predstavuji zavazné onkologické onemocnéni s vysokou mor-
talitou a rostouci incidenci. Prevaznou vétsinu pripadl tvorf pankreaticky duktalni adeno-
karcinom (PDAC) charakterizovany genetickou heterogenitou a ¢astymi mutacemi onko-
genu KRAS. Rizikovymi faktory pro vznik PaC jsou koufeni, obezita, nezdravy zivotni styl,
genetické predispozice a rodinna anamnéza. Mezi predispozice patfi hereditalni pankre-
atitida nebo familidrni nadory pankreatu, mutace v genu STK11, CDKN2A, dale napfiklad
mutace v genu APC, ATM, BRCAT, BRCA2 nebo PALB2.

Aktualni diagnostické metody zahrnuji zobrazovaci vySetfeni. Biomarkery, prestoze se
zkoumaijf jako mozny néstroj diagnostiky, zatim nejsou vhodné pro rutinni screening kv(li
omezené specifité a senzitivité. Oproti tomu lipidomicka analyza predstavuje slibny pri-
stup, zaloZeny na zméndach koncentraci specifickych lipidd v plazmé, které jsou charakte-
ristické pro pacienty s PaC.

Spolec¢nost Lipidica, a.s. v soucasnosti realizuje multicentrickou studii funkéni zplsobilosti
lipidomického testu a softwaru Lipidica, s cilem ovéfit jejich schopnost rozliSovat mezi
pacienty s diagnostikovanym PaC a osobami bez této diagndzy, avsak ve zvySeném riziku
z dlvodu predispozic. Tento screening mé potencidl zvysit casnou detekci a tim zlepsit
prognozu.

PREDNASKY




_____________________________________

Lukas Valihrach, Ph.D.

Biotechnologicky Ustav AV CR, v. v. i.
Pramyslova 595
252 00 Vestec

tel: +420 325 873 747
e-mail: lukas.valihrach@ibt.cas.cz

Soucasné trendy v transkriptomové analyze

Valihrach, L.
Laborator gliove biologie a omickych technologii & GeneCore Facility, Biotechnolo-
gicky dstav AV CR, v. v. .

Transkriptomova analyza prosla za posledni dekadu vyraznym rozvojem, ktery zasadné
promeénil moznosti studia genové exprese napfic rznymi biologickymi disciplinami. Tato
prednaska nabidne komplexni prehled soucasnych transkriptomickych technologii, od
tradicni bulkové transkriptomiky az po nejmodernéjsi metody analyzy na Urovni jednotli-
vych bunék a prostorové transkriptomiky.

Zakladnim pilifem modernf analyzy genové exprese zUstava bulkova transkriptomika, kte-
ra diky své robustnosti a nakladové efektivité casto predstavuje prvnivolbu pfi studiu tkani
Ci populaci bunék. Jeji nevyhodou je vSak neschopnost zachytit bunécnou heterogenitu,
kterd byva Kklicova pro pochopenf mnoha biologickych procesd. Tento nedostatek preko-
navaji technologie zamérené na studium transkriptomu jednotlivych bunék, jez umoznuji
detailnf vhled do vzacnych bunécnych populaci a slozitych bunécnych interakci. Prosto-
rova transkriptomika dale rozsifuje moznosti studia genové exprese tim, ze zachovava
jeji prostorovy kontext. Tim umoznuje odhalit molekularni a bunécnou architekturu tkanf
i podstatu patologickych procesd, které ovliviujf jejich funkci.

Cilem prednasky je predstavit silné stranky téchto technologii, jejich potencialni aplikace
a omezeni pri rutinni analyze nukleovych kyselin. Diskutovany budou také praktické as-
pekty, jako jsou pozadavky na kvalitu a mnozstvi vzorkl, specifika analyzy dat a celkové
naklady téchto méfeni. Prezentace je urc¢ena zejména novym uzivatelm a nabidne klico-
vé informace potrebné k integraci téchto prdlomovych technologii do jejich vyzkumnych
projektl a k efektivnimu resent slozitych biologickych otazek.
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Vyuziti masivniho paralelniho sekvenovani pro
identifikaci jedlého hmyzu v potravinach

'WVasek J., "Cermakova A., 2Zderikové K., 23Cerméakova E. a 'Vejl P.
" Ceskd zeméd@lskd univerzita v Praze

2\lysokd Skola chemicko-technologickd v Praze;

?Ndrodni centrum zemédeélského a potravindrského vyzkumu, v.v.i,;

Jedly hmyz v potravinach predstavuje zajimavou alternativu k béznym zdrojlm bilkovin
a jeho produkce pro lidskou spotrebu jiz byla legislativné oSetrena v rdznych zemich EU.
Stejné jako v pfipadé jinych potravin je vSak zapotrebf zajistit jejich dostatecnou kvalitu,
coz Ize pouze ddslednou kontrolou prislusnymi orgdny statni spravy. Pro tyto Ucely je
nezbytné vytvorit vhodné detekcni metody, které umozni zjistit, jestli potravina obsahuje
deklarovy druh bez nezddoucich prfimésf. Z tohoto dlvodu byla rovnéz testovana metoda
masivniho paralelniho sekvenovani (MPS).

V predbézné fazi projektu byly provedeny dva typy studif, konfirmatornf a simulacni, na 24
laboratorné pripravenych vzorcich potravin s pfimési hmyzu. Napfic vzorky byly testovany
rlzné smési celkem 17 druhd hmyzu pomoci 4 univerzalnich marker(, které amplifikujf
oblasti vybranych mitochondridlnich genl (ATP6, COX1 a 16S rDNA). Sekvenovani bylo
provedeno v rezimu parového cteni (PE150) na sekvenatoru NovaSeq 6000 System (lllu-
mina, USA) s nastavenou kapacitou 20 mil. ¢teni (~3 Gb). Ziskané sekvence byly filtrovany,
sparovany a porovnany pomoci BLASTu vci vytvorené lokalni databazi obsahujici pouze
referencnf sekvence testovanych druh hmyzu (konfirmatorni analyza) nebo vici kom-
pletni nukleotidové databazi stazené z ftp Narodniho centra pro biotechnologické infor-
mace (NCBI) v pfipadé simulacni analyzy.

V pfipadé konfirmatorni analyzy bylo zjiSténo, ze se podarilo Uspésné priradit 84 % - 97%
sekvenci na vzorek dle referenc¢nich sekvenci s vyjimkou 2 vzorkd, kde byla Uspésnost
mezi 50 a 60 %. Zaroven byla potvrzena moznost identifikace pfislusného druhu pomo-
ci jednotlivych marker( a demonstrovéna aplikovatelnost této technologie pro kontrolu
kvality potravin.

Jednou z whod wyuziti vysokokapacitniho sekvenovani je teoretickd schopnost identifikat
i kontaminaci necilovymi nebo neznamymi druhy hmyzu, coz vsak klade mnohem vySsi
naroky na analyzu a zpracovani dat. Proto byla provedena simulacni studie ve které byly
v 16-ti datasetech testovany vSechny mozné kombinace marker( spolu s 13 variantami
modell, které se lisily nastavenim vybranych parametrl (napr. pocet mezer ¢i chybné
pfifazenych bazi) programu BLAST. Dané parametry totiz mohou vyznamné ovlivnit vy-
sledek analyzy. Pro samotné vyhodnocenf kvality datasetl a modell byly zavedeny vlastnf
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,qlt” a ,vm” metriky, které umoznily jednoduché srovnani, kdy ¢im nizsi hodnota glt a vm,
tim lepsf kombinace marker( a kvalita modelu. Z predbéznych vysledkd vyplyva, Ze nejlep-
st kombinaci markerd je marker ATP6 spolu s 1653 markerem, coz vsak neplati univerzal-
né pro vsechny vzorky. Rovnéz se ukazalo, ze v nékolika pripadech bylo dosazeno lepsich
vysledkd s nefiltrovanymi sekvencemi (kontrolni varianta), ale za cenu vysokého nérdstu
falesné pozitivnich signald.

Podékovani: Tento vyzkum byl financné podporen grantovym projektem ¢. QK23020101
Ministerstva zemédélstvi CR a SGS projektem ¢. SV24-14-21360.
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Lze vlibec nékdy dobéhnout nebo dokonce
predbéhnout Cervenou kralovnu?

Kralik P. )
Ustav zivocisné fyziologie a genetiky AV CR, v. v. .

Cervené krélovna je postavou z dila Lewise Carrola ,Za zrcadlem a co tam Alenka nasla”.
V této knize se Alenka setkava s Cervenou kralovnou, kterd neustale bézf kupredu, a kdy?
se ji Alenka zeptd, pro¢ béZi tak usilovng, Cervend kralovna odpovi, Ze je to proto, aby
zUstala na stejném misté. Tento princip Ize prenést i do mnoha oblastf lidského Zivota,
veetné védy a vyzkumu, kde neustalé zmény prostredf vyzaduji adaptaci a inovace. Efekt
Cervené kralovny je také jednou z hypotéz evolu¢ni biologie, kterd popisuje, jak zmény
jednoho druhu nutf ostatni druhy prizpdsobit se, aby si zachovaly své postavent.

Vyvoj diagnostickych souprav je komplexni proces, ktery vyzaduje vyvazeni mezi technolo-
gickou inovaci, uzivatelskou privetivosti a preciznosti. Cilem vyvoje je metoda s co nejmen-
sim poctem krokd potfebnych k dosazeni spolehlivého vysledku a jasny névod k pouZitf,
regulatornf pozadavky a predjimat mozné uzivatelské chyby. Tento proces vyzaduje neu-
stalou adaptaci vyrobcl na ménici se podminky trhu.

Zpétna vazba od laboratoff a zdravotnickych zafizenf je klicovym zdrojem informadi, které
pomahaji vyrobci identifikovat a resit problémy, jako je sloZitost ndvodd nebo chyby pri
manipulaci. Na zakladé téchto zkuSenosti pak vyrobci upravuji své produkty tak, aby byly
spolehlivéjsi a snaze pouzitelné. Kazdé zlepSenf viak generuje nové pozadavky a situace,
které vyzaduji dalsi reakce. Tato dynamika odpovida efektu Cervené kralovny, kdy kazdy
krok kupredu znamena nutnost jesSté intenzivnéjsi adaptace, aby bylo mozné udrzet krok
s potrebami uzivatelQ.

Jednou z nejvétsich vyzev je najit rovnovahu mezi jednoduchosti pouziti a technickou pre-
ciznosti. Nékteré postupy mohou z pohledu uzivateld pUsobit sloZité nebo neintuitivng,
avsak jejich cilem je minimalizovat chyby a zajistit reprodukovatelnost vysledkd. Vyrobci
musi nejen reagovat na aktualni zpétnou vazbu, ale také predjimat budouci potfeby trhu
a uZivatell. Tento neustély proces prizpdsobovanije srovnatelny s evolu¢nim zavodem, ve
kterém vykonnost produktd musf zdstat na Spicce.

Tato prednaska ukaze, pro¢ vyrobci navrhuji své produkty urcitym zpUsobem a jak se sna-
Zi predchazet chybam, které mohou vzniknout pfi jejich pouzivani. Na prikladech budou
popsany zasady vyvoje diagnostickych souprav a vyznam zpétné vazby uzivatel. Cilem je
lépe porozumét raciondlnim dlvodim, které stoji za konstrukci téchto produktd, a zd-
raznit nutnost spoluprace mezi vyrobci a uzivateli pro dosazeni optimalnich vysledka.
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Zoonoticka agens u divokych savct v urbanizovanych
oblastech

'Dziedzinska R., 'Krélik P., 'Sery O., 2Kamler J., 2Drimaj J.
'Prirodovédecka fakulta, Masarykova univerzita, Brno
2Lesnickd a drevarskd fakulta, Mendelova univerzita v Brné

Rychla urbanizace a rozsifovani méstskych oblasti maji zasadni dopad na Zivotnf prostredi
mnoha divokych zvifat. Divoka zvifata jsou nucena migrovat do urbanizovanych oblasti,
kterd jim poskytuji nové moznosti ohledné zdrojd potravy, Ukrytu, pfip. nového Zivotniho
prostoru. Fenomén migrace divokych savcl do méstskych oblasti viak prinasi fadu eko-
nomickych, ekologickych a zdravotnich vyzev. Mezi né patfi zejména Skody na majetku,
riziko fyzickych kolizi s lidmi nebo vozidly, a riziko potencialniho pfenosu zoonotickych
agens na obyvatele mést ¢i jejich domaci mazlicky.

Aktudlné reseny vyzkumny projekt se zamérfuje na sledovani divokych savcl v méstskych
oblastech, mapovani jejich pohybu, sledovani potravnich preferenci a monitoring preva-
lence vybranych parazitarnich, bakterialnich a virovych agens. Monitoring aktuainiho vy-
skytu savcl v mésté Brné identifikoval jako nejvyznamnéjsi tyto druhy zvirat: liska obecnd,
kocka domaci, prase divoké, jezevec lesni, kuna skalnf a tfi invazni druhy zvifat, kterymi
jsou psik myvalovity, myval severni a nutrie ficni. Od téchto zvirat, ktera byla ulovena ¢i
jinak usmrcena, byly odebirany vzorky trusu/stfevnino obsahu, uzlin, jazyka a dalSich or-
ganl. Byla provedena izolace nukleové kyseliny a gPCR analyza na zjisténi pritomnosti
vybranych bakteridlnich a parazitarnich agens. Z predbéznych vysledkd vyplyva, Ze u cca
30 % testovanych zvifat se vyskytoval alespori jeden z testovanych patogen(. Nejvice po-
zitivnich zachytd bylo zjisténo u vzorkd trusu, kdy nejc¢astéji byla detekovéna Skrkavka psi/
kocici, Skrkavka myvali a Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis jako plvodce pa-
ratuberkulézy.

Prace byla podporena grantem v ramci programu Prostredi pro zivot Technologické agen-
tury CR (5506020195).
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Multiplexové end-point PCR markery urcené pro
autentizaci potravin a krmiv obsahujicich faremné
chované druhy hmyzu

'Vejl P., 'Cermakové A., 'Vasek J., "Melounova M., 'Cilova, D., 2Zdenkova K.,
23Cermakova E., 2Sebelové K. a 2Hajslova J.

" Ceskd zeméd@lskd univerzita v Praze

2\lysokd Skola chemicko-technologickd v Praze

3 Ndrodni centrum zemédélského a potravindrského vyzkumu, v.v.i.

Potraviny a krmiva obsahujici faremné chované druhy hmyzu predstavuji v soucasné dobé
jednu z alternativ umoznuijici zvySeni jejich nutri¢nich hodnot. Vyroba a prodej téchto po-
travin a krmiv podléha v EU regulaci, ktera urcuje, které druhy hmyzu a ktera jejich vyvojo-
va stadia Ize pouzit pro tyto vyrobky. Mezi povolené druhy pro vyrobu potravin patfi cvr-
Cek domaci (Acheta domesticus), potemnik moucny (Tenebrio molitor), potemnik stajovy
(Alphitobius diaperinus) a sarance stéhovava (Locusta migratoria). Spektrum druhd hmy-
zu, které jsou v Evropé faremné chovany zejména jako krmivo pro zvifata vcetné zajmo-
vych druhd, je podstatné vyssi. TotéZ plati o dalsich druzich hmyzu chovanych zejména
v Asii. Vzhledem k rostouci popularité hmyzich potravin a krmiv je nutné vyvinout metodu,
ktera je schopna rychle a spolehlivé autentizovat druh hmyzu, ktery je v daném vyrobku
deklarovan. Tyto metody by mély byt schopny monitorovat teoreticky mozné falSovani
hmyzich potravin a krmiv. Z téchto divodd jsme vyvinuli systém péti multiplexovych en-
d-point PCR markerd vhodnych pro identifikaci tfinacti faremné chovanych druhd hmyzu
v Ceské republice. Kromé vySe uvedenych ¢tyf druh hmyzu povolenych EU pro vyrobu
potravin se jedna jesté o dalsi druhy vyuzivané pro vyrobu krmiv ¢i jako Ziva potrava pro
exotické zivocichy. Prvni markerovy systém umoznuje identifikovat potemniky T. molitor,
A. diaperinus a Zophobas atratus. Druhy markerovy systém je navrzen pro detekci cvrc-
kU Gryllus locorojo (chybné oznacovany jako Gryllus assimilis) a Gryllodes sigillatus. Tretf
systém umoznuje soucasné detekovat dva druhy cvr¢kd (A. domesticus a Gryllus bimacu-
latus) a branénku (Hermetia illucens). Ctvrty markerovaci systém je urcen pro autentizaci
pritomnosti sarancat (Locusta migratoria a Schistocerca gregaria). Posledni detekcni sys-
tém umoznuje odhalit pritomnost tfech druh svabl (Blaptica dubia, Blaberus discoidalis
a Selfordella tartara). Vyvoj téchto markerovacich systémU byl zalozen na hypotéze, 7e se
podafi na zakladé in silico bioinformatické analyzy identifikovat geny, které jsou z hlediska
jejich sekvenci druhoveé unikatni. Primery pro end-point PCR byly navrzeny tak, aby amplifi-
kovaly druhové specifické fragmenty vykazujici mezidruhovy délkovy polymorfismus a sou-
Casné se jejich amplifikace vzajemné neovliviovala v multiplexovém systému. Identifikace
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druh( je zaloZena na gPCR s wyuzitim SYBR Green, coz umoziuje relativné odhadovat
mnozstvi templatové DNA hledaného druhu hmyzu ve vzorku. Vlastni detekce hmyzu byla
provedena na zékladé gelové elektroforézy PCR amplikond a na zékladé jejich sekvenace
Sangerovou metodou. Optimalizace markerd probéhla u vzork(d ziskanych z Zivych ento-
mologicky urcenych jedincd. Pro detekci druhd hmyzu z redlnych potravin a krmiv byla
vybrana vhodna metoda extrakce DNA umoznujici minimalizaci mnozstvi latek inhibujicich
aktivitu DNA polymerdzy. Analyzovéno bylo vice neZ sto vzorkd potravin s deklarovanym
obsahem hmyzu, které byly vyrobeny rdznou technologif (grilovany a smazeny cely hmyz,
hmyzi moucky a koktejly, proteinové tycinky, ¢okolady, celozrnné smési, krekry, susenky,
jerky, téstoviny, pomazanky, humus a riiznd instantnf jidla) Dale bylo analyzovano pres
dvacet druht granuli a pamlskd pro psy a kocky. U viech analyzovanych vzorkd potravin
a krmiv byla potvrzena pfitomnost druht hmyzu deklarovanych vyrobcem. Kontaminace
jinym druhem cvrcka byla zjisténa u jedné potraviny. Bylo ovéreno, Zze navrzeny systém
péti multiplexovych marker( predstavuje relativné rychly a levny zpUsob verifikace hmyzu
ve vyrobcich, Analyzy je mozné provadét v béznych DNA laboratofi a vyhodnoceni vysled-
k neni zaloZeno na slozitych bioinformatickych analyzach.

Podékovani: Tento vyzkum byl finan¢né podpofen Ministerstvem zemédélstvi CR: grant

QK23020107 a projektem SGS CZU SV24-14-21360.
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Divo€ina ve mésté: Co nam prinasi necekani sousedé?

"Vasickova P., 'Dziedzinska R., 2Kamler J., 2Drimaj J.
"Masarykova univerzita, Pfirodovédeckd fakulta

2Mendelova univerzita v Brno, Lesnickd a drevarskd fakulta

V poslednich letech je stéle Castéji pozorovan rostouci vyskyt volné Zijicich zvifat v blizkosti
obytnych ¢tvrti a méstskych center. Tento fenomén je zplsoben kombinaci nékolika fak-
tord, véetné Ubytku pfirozeného Zivotniho prostredi, dostupnosti snadno dosazitelnych
zdrojl potravy a absence prirozenych predator(l. Prestoze tato adaptace zvifat na mést-
ské prostredi prinasi pozitiva, jako je posileni povédomi o ekologii a biodiverzité, jejich
pfitomnost vyvolava fadu vyzev. Patfi sem Skody na méstské infrastruktufe a zemédél-
skych plochach, zvySené riziko dopravnich nehod a vyznamna zdravotni i veterinarni rizika
spojené s prenosem patogend.

Divoka zvifata jsou pfirozenymi nositeli celé fady patogend, které mohou ohrozit zdravi
lidi, domécich i hospodafskych zvifat. Zvifata Zijici v urbannim prostredi, oproti stejnym
druhdm Zijicim ve volné prirodé, celi jedine¢nym zdravotnim problémdm, napr. jsou vysta-
vena vysokym koncentracim antropogennich znecistujicich latek, které se mohou mit ne-
gativni vliv na jejich zdravi. Soucasné dochazi ke koncentraci zvifat v omezeném prostoru,
coz zvysuje hustotu populaci a podporuje Sifeni patogend. Analyza pritomnosti takovych-
to agens u méstské fauny je proto klicova pro pochopent rizik a jejich moZného dopadu.
Prezentace se zaméri na prevalenci virovych patogend pritomnych u volné Zijicich zvi-
rat v urbannich oblastech, s dirazem na vyznamné zoonotické i veterinarni agens. Bude
diskutovan zejména vyznam viru hepatitidy E, ktery je povazovan za klicového plvodce
zoondz ohrozujicich verejné zdravi, a praseciho herpesviru 1 (plvodce Aujeszkyho choro-
by), ktery, a¢ neni pfenosny na cloveka, pfedstavuje smrtelné riziko pro domaci psy. Sdéle-
ni navaze na prezentaci ,Zoonoticka agens u divokych savcd v urbanizovanych oblastech”,
ktera se v podobném kontextu zabyva plvodci vyznamnych bakteridlnich a parazitarnich
zoondz. Posluchadi tak ziskajl uceleny pohled na veterinarni a zdravotni problematiku
spojenou s vyskytem divokych zvifat v méstském prostredi.

Podporeno projektem TA CR SS06020195.
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Co vime o putovani koronaviru SARS-CoV-2 lidskym
télem z pitevnich nalezii: mozek a srdce

1238ery 0., ?Dziedzinska R., '2Kessler M., "2Kralik P., 3Vojtisek T., “Solar P.,
“Joukal M.

"Laborator neurobiologie a molekuldarni psychiatrie, Prirodovédeckd fakulta,
Masarykova univerzita, Brno

2 aboratof neurobiologie a patologické fyziologie, Ustav Zivocisné fyziologie

a genetiky AV CR, v. v. i,, Brno

3 Ustav soudniho Iékarstvi, FNUSA, Brno

4 Anatomicky ustav, Lékarskd fakulta, Masarykova univerzita, Brno

Koronavirus SARS-CoV-2, plvodce onemocnéni COVID-19, zasahuje nejen respiracni sys-
tém, ale také dalsi klicové organy, jako je mozek a srdce. Nase vyzkumy se zaméfily na ob-
jasnéni mechanismd, kterymi virus pronika do téchto organd, pricemz byly vyuzity pitevni
nalezy a moderni molekularné-biologické metody.

Prvni ¢ast studie se vénovala choroidalnimu plexu jako potencialni vstupni brané SARS-
-CoV-2 do centralni nervové soustavy (CNS). Analyzy ukazaly, Ze virus vyuzivd hemato-
-likvorovou bariéru k pristupu do mozku. Pomoci RT-gPCR byla prokazana pfitomnost
virové RNA v choroidalnim plexu u nékolika zemrelych osob. Imunohistochemické metody
potvrdily lokalizaci virovych proteinl v epitelidinich burikadch plexu. Tyto buriky exprimuji
receptor ACE2, ktery usnadnuije vstup viru do buriky, a nasledné virové replikace mize na-
rusit strukturu bariéry, coz prispiva k sirenf viru do mozkovych tkanf. Tento mechanismus
objasnuje vznik neurologickych komplikaci COVID-19, jako jsou dlouhodobé neurokogni-
tivni poruchy popsané v ramci tzv. long COVID.

Druha &ast studie se zaméfila na pritomnost SARS-CoV-2 RNA v myokardu a vliv sérovych
protilatek na ochranu srdce. Pitevni analyzy ukazaly, ze virus byl detekovan v myokardu
priblizné u 44 % testovanych jedincU. Statistické vyhodnocenf odhalilo, Ze pritomnost 1gG
a IgM protilatek vyznamné snizuje riziko priniku viru do srde¢ni tkané, a to vice nez Ctyr-
nasobné. Soucasneé viak vysoké hladiny téchto protilatek korelovaly se zavaznymi kompli-
kacemi, jako je plicni embolie, coz podtrhuje slozitost imunitni odpovédi béhem COVID-19.
Vysledky naznacuji, Ze i pres ochranny Gcinek protilatek mize byt silnd zanétlivd odpoved
jednim z hlavnich faktord, které prispivaji k fatalnimu prlbéhu onemocnént.

NasSe studie pfinasi cenné poznatky o schopnosti SARS-CoV-2 Sifit se organismem a za-
sahovat mozek a srdce. Identifikace molekuldrnich mechanismu invaze a vlivu imunitnich
reakci prispiva k hlubSimu porozumeénf systémovym komplikacim COVID-19 a otevira pro-
stor pro wvoj cilenych terapeutickych intervenci zamérenych na ochranu CNS a kardio-
vaskularniho systému.

PREDNASKY




_____________________________________

Mgr. Pavel Trubac

LaboratoF molekularnf biologie a genetiky, Nemocnice Ceské Budg&jovice, a.s.
B. Némcove 54
370 01 Ceské Budéjovice

tel: +420 387 873 021
e-mail:  trubac@nemcb.cz

PCR detekce bakterialnich ptvodci atypickych
pneumonii

Trubac P.
Laboratof molekuldrni biologie a genetiky, Nemocnice Ceské Budéjovice, a.s.

V pfispévku se pokusime podat souhrnné informace o moznostech diagnostiky bakteri-
alnich pdvodcl atypickych pneumoni, pricemz PCR diagnostika, jakozto metoda primého
prikazu, je nejvhodnéjsi zejména pro prlikaz obtizné kultivovatelnych ¢i nekultivovatel-
nych agens.

V roce 2024 jsme byli svédky nardstu vyskytu mykoplazmovych nékaz i epidemie Borde-
tella pertusis. V prezentaci uvadime pocty zachytl v nasf laboratofi. Zaroven osvétlujeme
cely proces diagnostiky tak, abychom ozfejmili casovou a finan¢ni dostupnost vySetrent.
Nase zkuSenosti jasné ukazuji na to, ze i v dobé zvySeného vyskytu urcitého patogena, je
zapotrebi myslet i na ostatni agens a vySetrovat, pokud mozno cely panel plvodcu.
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Sposoby stanovenia antimikrobialnej rezistencie:
Metddy a interpretacia vysledkov

Sykorova S.
Masarykova univerzita, Brno

Antimikrobialna rezistencia predstavuje jednu z najvacsich vyziev moderného zdravot-
nictva a stcasnej mediciny, pricom efektivne a v€asné stanovanie citlivosti patogénov na
antibiotika je kltcové pre Uspesny vyber vhodného typu antibiotlk, a teda Uspesnu liecbu,
ktora je v sulade so zamedzenim Sirenia rezistentych kmenov. Kultivacné metédy, ako
urcovanie minimalnej inhibi¢nej koncentracie (MIC) a minimalnej baktericidnej koncen-
tracie (MBC), zostavaju zlatym Standardom v diagnostike. MIC kvantitativne urCuje naj-
nizSiu koncentraciu antibiotika, ktora inhibuje rast bakterii, zatial ¢co MBC poskytuje in-
formacie o baktericidnom Ucinku. Tieto metddy umoznuju presné testovanie Ucinnosti
antibiotik, ale ich Casova narocnost moze obmedzovat ich pouzitie v akdtnych klinickych
pripadoch. V poslednych rokoch doslo k vyznamnému rozvoju molekularnych metéd, ako
je polymerazova retazova reakcia (PCR), ktora umoznuje rychlu detekciu génov spojenych
s rezistenciou. Multiplexné PCR metody umoznuju simultannu analyzu viacerych génov,
ktoré koduju rezistenciu. Vyznamnym pokrokom v tejto oblasti su aj technoldgie novej ge-
neracie sekvenovania (NGS), ktoré umoznuju detailné charakterizovanie celého gendmu
patogéna, vratane mutacii zodpovednych za rezistenciu. Tieto metddy poskytuju rozsiahle
data s vysokou citlivostou a Specifickostou, no ich implementacia do rutinného testovania
je stale obmedzena nakladmi a komplexnostou analyzy. Sirenie rezistencie medzi bakté-
riami je sposobené horizontalnym prenosom génov prostrednictvom plazmidov, transpo-
zonov alebo konjugaciou. Tieto mechanizmy vyrazne prispievaju ku globalnemu Sireniu
rezistentnych kmenov, o podciarkuje dblezitost kombinovania fenotypovych a genoty-
povych metdd na efektivne stanovenie a kontrolu rezistencie. Prezentacia sa zameriava
na prehlad dostupnych metdd, ktoré stanovuju antimikrobalnu rezistenciu, vratane ich
whod, newhod a interpretaciu vysledkov. Cielom prezentacie je poskytnut komplexny
prehlad o metodickych pristupoch, zdéraznit ich klinickd aplikaciu a upozornit na potrebu
ich integracie do kazdodennej praxe v boji proti antimikrobialnej rezistencii.
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PFedoperacni diagnostika FCD pacientli pomoci zmén
metylacnich markeru (pfedstaveni vyzkumného
projektu)

Zettlova K., 2Vrbsky J., 'Dvorackova M., 3Dolezalova I.

"Mikrobiologicky ustav - Laborator molekuldrné genetické diagnostiky, Fakultni
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1. neurologicka klinika, Fakultni nemocnice u sv. Anny v Brné

Fokalnf kortikalnf dysplazie (FCD) je z&vazna malformace mozkové klry a jedna z nejcas-
téjSich pricin farmakorezistentni epilepsie u déti i dospélych. Terapie vyzaduje chirurgicky
zasah, jehoz Uspésnost zavisi na presné lokalizaci epileptogenni zony. Soucasné predo-
peracni diagnostické metody, jako je magneticka rezonance (MRI) a elektroencefalografie
(EEG), neumozniuji vzdy spolehlivou detekci FCD léze, coz mze vést k neliplné resekci
a pokracovani zachvatl i po zékroku. V poslednich letech se zvySuje zdjem o vyuziti epige-
netickych marker( jako potenciélnich diagnostickych néstrojt. Metylace DNA je kli¢ovym
regulatorem genové exprese a jiz difve byla spojena s patologickymi procesy v mozku.
Molekularni mechanismy metylaci u FCD vsak stale nejsou dostatecné objasnény.

Projekt si klade za cil identifikovat specifické zmény metylacnich markerd FCD ve vzorcich
tkané zachycenych na intrakranialnich elektrodach zavadénych béhem predoperacni ste-
reoelektroencefalografie (SEEG). Pokusime se prozkoumat jejich potencial jako FCD spe-
cifickych biomarkerl vyuzitelnych jiz béhem predoperacni diagnostiky. Tento pristup by
mohl prispét ke zvySeni Uspésnosti chirurgickych zakrokd, presnéjsi klasifikaci a hlubsimu
pochopeni patogeneze FCD. Pro ziskani intaktni a cisté DNA z velmi malého mnozstvi
tkané je vyuzita unikatni metoda zalozena na principu izotachoforézy - Bionano lonic™
Purification Systém (v ramci spoluprace s Institute of Applied Biotechnologies Olomouc).
DNA metylacnf profily budou stanoveny pomoci bioinformatickych dat ziskanych z mety-
lacné specifické analyzy.
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Patogenni €i nepatogenni - to je, o€ tu bézi

Hajduskova M., Hruba M., Jirsova Z., LoSan P.
Genetika Plzen, s.r.o.

Klasifikace patogenicity genetickych variant je klicovy proces nezbytny pro spravnou dia-
gnostiku a naslednou volbu vhodné strategie v ramci péce klinické genetiky. Nastup
sekvenovani paneld gend ¢i celych exomd/genomU pomoci NGS umoznil zdokonalenf
diagnostiky a odhaleni pficiny fady genetickych onemocnéni. Zaroven vsak vede k de-
tekci velkého mnozstvi variant, coz predstavuje vyzvu efektivniho hodnocent jejich kli-
nické relevance.

Americka spolec¢nost klinické genetiky a genomiky (ACMG) vydala doporuceni pro inter-
pretaci sekvencnich variant s cilem standardizovat cely proces a minimalizovat odchylky
v klasifikaci mezi genetickymi centry (1). Principem je zhodnoceni spInénf urcitych kritérif
danou variantou (kvalitativni), na jejichz zakladé se aplikuji ,ACMG pravidla“, ktera pfispivajf
bud k patogenité nebo benignité. Z tohoto kvalitativniho hodnoceni byl postupné vytvo-
ren kvantitativni bodovy systém, jehoz findlni hodnota umoznuje jednoznacnou klasifikaci
varianty (2). S cllem zefektivnit a co nejvice automatizovat klasifikacni proces byl tento
systém implementovan do hodnoticich softwar(. Prestoze jejich zapojeni do hodnoce-
ni variant je jiz neodmyslitelnou soucasti a vyznamnou pomocdi, jejich zavéry zatim nelze
z mnoha ddvodd automaticky prebirat.

V Laboratofi reprodukeni genetiky se zabyvame rutinnim hodnocenim patogenicity va-
riant v genech asociovanych s nejcastéjsimi recesivnimi chorobami v ramci screeningu
prenasecstvi, ktery provadime od r. 2021 a recentné testujeme 103 genl asociovanych
se 157 onemocnénimi. U jednoho vzorku nachazime kolem 3000 variant, z nichz byva
1-5 klinicky relevantnich (patogennich ¢i pravdépodobné patogennich). Prijejich klasifikaci
vyuzivame platformu VarSome Clinical, jejiz prednosti jsou Casté aktualizace na nejnovejsi
zdrojova data a neustalé zlepSovani automatickeé klasifikace. Presto je nezbytné hodnoce-
ni patogenicity kontrolovat a manualné upravovat. BEhem prednasky budou prezentova-
ny priklady variant, u kterych byla zasadné zménéna klasifikace patogenicity. Dale bude
demonstrovana role funkcnich studif, které jsou nezbytné pro objasnéni realného dopadu
konkrétnf varianty na protein.

Nase zkuSenost dokazuje, ze v soucasné dobé jesté nelze na hodnotici softwary zcela
spoléhat a automaticky od nich klasifikaci variant prebirat. Je potfeba si stale uvédomovat
dulezitost zodpoveédného pristupu k hodnoticimu procesu, protoze na zékladé tohoto vy-
sledku klinicky genetik rozhoduje o dalsi strategii péce a v zavislosti na zavaznosti varianty
se mUZe jeho postup znac¢né lisit. Zaroven je nutné mit na pameéti, ze klasifikace variant
nenf dokonany proces a mlze se v ¢ase ménit v dUsledku neustéalého ziskavani novych
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dat. V neposledni radé je velmi zadouci predavat specifické podnéty poskytovateltim hod-

noticich softwarC s cilem podpofit jejich vyvoj a zdokonalenf do té miry, aby mohly nabid-

nout automatizovanou spolehlivou a efektivni platformu klasifikacniho procesu.
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1) Richards et al., 2015; ACMG Laboratory Quality Assurance Committee. Standards and
guidelines for the interpretation of sequence variants: a joint consensus recommen-
dation of the American College of Medical Genetics and Genomics and the Associ-
ation for Molecular Pathology. doi: 10.1038/gim.2015.30. PMID: 25741868; PMCID:
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2) Tavtigian et al., 2020. Fitting a naturally scaled point system to the ACMG/AMP vari-
ant classification guidelines. doi: 10.1002/humu.24088. PMID: 32720330; PMCID:
PMC8011844.
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Aktudlni trendy v prenatalni diagnostice v CR

Kucerova H., Skalicka S., Schwarz M., Michalovska R., FiSer M.
PRENET - prenatdini diagnostika a genetika, Pardubice
GHC Genetics, Praha

Spolecnost PRENET se specializuje na komplexni prenatalni diagnostiku nejen v Pardubic-
kém kraji. V ramci ambulantni péce jsou dnes standardem kombinovany prvotrimestralni
screening, vysetfeni preeklampsie a podrobné ultrazvukové vySetfeni morfologie plodu
ve druhém a tfetim trimestru. V nékterych pripadech je na naSem pracovisti provadéno
i specializované ultrazvukové vySetfeni zamérené na detailni anatomii srdce. Samozrej-
mostf je konzultace s klinickym genetikem.

Vramci laboratorni diagnostiky je dnes pfi nizkém ¢i stfednim riziku chromozomalnich vad
velmi popularni neinvazivni prenatalnf testovani (NIPT). V pfipadé stfedniho i vysokého
rizika je dle rozhodnuti klientky proveden invazivni odbér choriovych klkd (CVS) ¢i plodové
vody (AMC). Z izolované DNA jsou testovany nejbéznéjsi aneuploidie metodou QF-PCR
a nasledné je vySetfena chromozomova vybava plodu metodou arrayCGH. V indikovanych
pfipadech je provedeno vySetfeni monogennich onemocnéni (CFTR, SMA, FMR1...) a stale
Castéji je i v ramci prenatalni péce provadéno exomové sekvenovani (WES, CES).

V prednasce bude shrnuta komplexni prenatalni péce se zamérenim na laboratorni dia-

gnostiku a bude doplnéna o zajimavé kazuistiky.
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Pripad rozvoje hematologické malignity
z transplantovanych krvetvornych bunék darce

Beranek M., Voglova J., B&lohlavkovéa P., Radocha J., Rehounkové M.,
BaudySova K., Kacerovsky O.
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Alogenni transplantace perifernich krvetvornych bunék (PKB) tvori vyznamny nastroj v 1é¢-
bé hematologickych malignit. Vzacnou komplikaci pacient( v potransplanta¢nim obdobi
je rozvoj nemoci odvozenych z pfijatého Stépu. Incidence leukemie vzniklé z darcovskych
bunék (DCL) se odhaduje na 5 %.

Prezentujeme pfipad 28-letého muze po alogenni transplantaci PKB provedené v dét-
ském véku pro akutnf lymfoblastickou leukemii. Potransplantacni analyzy v letech 2009 az
2023 ukazovaly na 100% darcovsky chimerismus v kostni dfeni. | pfes vysokou aktivitu Sté-
pu vsak byla vlednu 2024 v bunkach periferni krve zachycena pritomnost fuzni prestavby
1(9;22) BCR-ABLT major typ b2a2 a vyrazna leukocytdza. Zadny dalsi marker typicky pro ALL
nebyl zjistén a diagnodza byla urcena jako CML ziskana z darcovskych bunék. K 1écbé byl
nasazen imatinib mesylat v bézném davkovacim schématu.

Leukocytdza po meésici [écby poklesla do fyziologickych hodnot. Mnozstvi fuzniho tran-
skriptu BCR-ABL1 kleslo béhem tif mésicl z 26,26 % IS na 12,36 % IS na pozadi zminéného
100% chimerismu. Vyraznéjsino terapeutického efektu dosahl imatinib po Sesti a dvanacti
meésicich écby (3,88 % IS a 1,45 % IS) v dUsledku klesajici aktivity Stépu (smiSeny chimeris-
mus s prevahou darcovské slozky 94 %).

Viysledky nasich vySetrenf ukazuji, ze 1éCba osob s hematologickymi malignitami, u kterych
se po alogenni transplantaci rozvinula DCL, je velmi komplikovana. Viysoka aktivita bunék
Stépu je rizikova nejen s ohledem na vznik GVHD, ale téZ pro progredujici DCL. Snizena
aktivita Stépu (at cilené ¢&i jako dlsledek aktudlniho Klinického stavu) prindsi sice bene-
fit snizujicich se markert CML (BCR-ABLT), nicméné hrozi molekularni relaps pavodniho
onemocnéni. Pro hodnoceni aktualniho stavu jsou proto nezbytné castéjsi nabéry kostnf
drené a periferni krve a Castéjsi monitorovani rezidualni nemoci transplantovanych osob.
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Mnohocetny myelom jako idealni onemocnéni pro
testovani moznosti metody optického mapovani
genomu
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“Ustav Iékarské genetiky a genomiky, Lékar'skd fakulta Masarykovy univerzity a Fa-
kultni nemocnice, Brno

Chromozomalni aberace maji klicovy vyznam ve stratifikaci rizika hematologickych malig-
nit. Pfesna identifikace téchto aberaci umoznuje presnéjsi hodnoceni rizik, coz usnadnuje
lepSi prognostické predpovedi a planovani 1écby. Mnohocetny myelom je druhy nejcas-
téjSi typ hematologickych malignit, ktery vznika transformaci a klonaini expanzi plazmatic-
kych bunék charakterizovanych abnormalnim zvysenim monoklonalnich imunoglobuling.
Technologie optického mapovani genomu (OGM) predstavuje pokrocily nastroj pro detek-
ci strukturnich variant (SV) a variaci poctu kopif (CNV) v celém genomu. OGM prekonava
omezeni tradi¢nich cytogenetickych metod tim, Ze nabizi vy3Si rozliSeni nez karyotypizace
a je schopna zkoumat celé genomové spektrum ve srovnani s FISH, a také odhalovat vyva-
zené chromozomalni abnormality, které nejsou detekovatelné pomoci chromozomalnich
mikrocipt (CMA).

Laboratore IAB, které poskytuji OGM sluzby, se ve spolupraci s klinickymi institucemi za-
merili na porovnani ucinnosti konvencnich cytogenomickych metod s analyzou OGM. Nas
studijni soubor tvorilo 10 pacientl s mnohocetnym myelomem, u kterych byla k dispozici
vSechna tradicni cytogenetické vySetieni a optickd mapa genomu.

OGM ucinné identifikoval vétsinu cytogenetickych abnormalit pozorovanych v rutinni cy-
togenetice, vcetné aneuploidii, hyperdiploidii a strukturalnich variant. OGM také deteko-
valo vyvazené translokace identifikujici partnery fusnich gend, které nejsou bézné hledany
jinymi technikami. Navic OGM prokazala svou schopnost odhalovat dalsi cytogenetické
abnormality, zejména komplexni prestavby.
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OGM predstavuje slibny nastroj doplnuijici limitace konvencnich metod s potencidlem vy-
“znamné zjednodusit laboratorni postupy a zaroven snizit naklady na rutinni diagnostiku.
Tato pokrocila technologie mize zédsadné prispét k lepsimu porozumeéni biologii onemoc-
nénf a k prizplsobenf 1é¢by individudinim potrebam pacientd, ¢imz se maximalizuji tera-
peutické ucinky.

Podékovani: Tento vyzkum byl financné podporen: MEYS-CZ MUNI/A/1558/2023; MH-CZ
RVO_65269705, AZV_NU21-08-00237.
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Pfima detekce nukleovych kyselin HBV, HCV a HIV
u darcti krve

Bohmova, T.
Transfuzni oddéleni, Krajskd zdravotni a.s. - Masarykova nemocnice v Usti nad
Labem, 0.z.

Vysetfovani infekenich markert u dércl krve je dllezitou soucasti zajisténi bezpecné
transfuze. Ridf se Viyhlaskou 143/2007 Sb. a po novelizaci v roce 2023 bylo mezi povinna
vySetrenf zafazeno také stanoveni nukleovych kyselin (tzv. NAT - Nucleic Acid Testing) pd-
vodcU virové hepatididy B a C a HIV (s Gcinnosti nejpozdéji od 1. ¢ervence 2024), které déle
zkracuje diagnostické okno v porovnani se sérologickymi testy.

V prostredf transfuzni sluzby jsou s ohledem na mnozstvi vzork a minimalizaci chyb po-
uzivany automatizované vysSetrovaci systémy pracujici na principu PCR (polymerazova
retézcova reakce) a TMA (amplifikace zprostredkovana transkripci). Vzhledem k vysoké
citlivosti technik je pfi pozadované senzitivité (stanovena vyhlaskou) mozné vysetreni také
smeésnych vzorkd (tzv. poold).

Na naSem pracovisti je instalovan systém Panther (firma Grifols s.r.o.). Ten tvoff vlastni
analyzator, inkubator pro pfipravu reagenci, pooler (pfiprava smésnych vzork(d, mozné
archivace) a webova aplikace Bloodstream (sprava objedndvek a vysledkd, komunikace
mezi poolerem a analyzatorem). Systém umoznuje pribézné vkladanf vzorkd, statimové
vzorky jsou vySetiovany jednotlivé (IDT, tyka se darcd trombocytl), rutinni vzorky z odbé-
rl urcenych k vwyrobé transfuznich pripravk ve smési max. 8 vzorkl a vzorky z odbér(
plazmy urcené na vyrobu krevnich derivatl pak ve smésich max. 96 vzorkd (pozadovana
nizsi citlivost vySetieni). NAT provadime také pro Hematologicko-transfuzni oddéleni ne-
mocnice Chomutov (druhy vyrobce transfuznich pripravkd v rdmci Krajské zdravotnf a.s.).
Pro detekci HBV, HCV a HIV pouzivame diagnostickou soupravu Ultrio Elite. V zakladnim
screeningovém vysetfeni je stanovena pouze negativita/reaktivita (jedna se o kvalitativni
test), konkrétni plvodce je v pripadé reaktivity urc¢en prostrednictvim rozliSovacich sond
v dalSim vySetieni (vyuzivaji se zakladni reagencie ze soupravy Ultrio Elite, navic jsou ale
pridany virus specifické detekcni sondy). V pfipadé reaktivity smésného vzorku je nejprve
provedeno rozkli¢covani poolu, ¢imz je urcen konkrétni reaktivni vzorek. Kontrolu kvality
zajistuje pridani interni kontroly do kazdé reakce (na pocatku testu) a dale kalibrace po-
moci pozitivnich a negativnich vzorkd (kalibrace platf 24 hod).

Pro pripravu smésného vzorku je pouzito 300 pl, k viastni analyze je potreba 500 pl; pouzit
Ize plazmu, sérum ci heparinizované vzorky.
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Vlastni vySetfeni probiha v jedné reakini nadobce a sklada se ze tfech fazi - zachyt cile,
vlastni TMA a HPA (Hybridization Protection Assay) pro detekci.

V prvni fazi jsou lyzovany virové Castice a volné cilové nukleové kyseliny (NA) jsou zachy-
tédvany na oligonukleotidy (capture oligos) z reakcni soupravy. Cely komplex nasledné
hybridizuje na magnetické c¢astice (prostfednictvim polyA koncl na zachytnych oligonu-
kleotidech). Tak je umoznéna separace cilovych nukleovych kyselin z roztoku pro vlastni
izotermickou amplifikaci.

PFi té jsou vyuzivany reverzni transkriptdza a RNA polymeraza. Reverzni transkriptaza vy-
tvari komplementarni (cDNA) z cilové RNA, aktivita ribonukledzy H degraduje pdvodni RNA
a vytvorf dvouretézcovou DNA (dsDNA). Také v pripadé DNA vir( je diky RNA polymeraze
syntetizovana dsDNA pres cDNA. RNA polymeraza vytvari z templatu dsDNA dalSi kopie
RNA, a tak je mozné cely proces opakovat a dosahnout syntézy velkého mnozstvi RNA
kopif cilové nukleové kyseliny.

Tyto produkty ve treti fazi hybridizuji se sondami znacenymi akridinium esterem (AE), ktery
slouzi pro chemiluminiscenc¢ni detekci interni kontroly a cilového produktu (AE na ne-
hybridizovanych sondach je inaktivovan selekeni reagencii), signal IC ma rychlejsi kinetiku
luminiscence nez signal vyzarovany sondami vazanymi k cilovému produktu. Cut-off limit
pro vyhodnocenf je vypocitan na zakladé mérent kalibrator. Na konci celé reakce jsou
vSechny pfipadné amplikony destruovany pomoci chlornanu sodného a deaktivacniho
pufru, aby se zabranilo kontaminaci systému.

Prvni vysledky jsou k dispozici za 3,5 hodiny a dale kazdych 5 minut.

Zavedeni NAT snizuje riziko pfenosu infekénich onemocnéni zkracenim diagnostického
okna v porovnani se sérologickymi vySetfenimi. Vzhledem k dostupnosti automatizova-
nych systém( je implementace do provozu zafizenf transfuzni sluzby snadné (v porovnani
s manualinim provedenim), je ale tfeba zohlednit dostupnost trombocytovych transfuz-
nich transfuznich pripravkd (vwhoda moznosti statimového vysetreni) a také ekonomické
hledisko.
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Urceni kontaminujiciho druhu hmyzu pomoci technik
NGS a end-point PCR - pFipadova studie u téstovin

s deklarovanym obsahem cvrcka domaciho (Acheta
domesicus)

'Cermékova A., 'Vejl P., 'Vasek J., "Melounova M., 'Cilov4, D., 2Zdenkova K.,
23Cermakova E., 2Sebelové K. a 2Hajslova J.
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Celed cvrckoviti (Gryllidae) pFedstavuje zastupce rovnokiidlého hmyzu Siroce vyuZi-
vaného pro vyrobu potravin a krmiv na bazi faremné chovanych druhl. Jedinym zé-
stupcem cvrckd, ktery je v EU schvdlen pro vyrobu potraviny, je cvré¢ek doméci (A.
domesticus). Jako krmivo zejména pro zivocichy zajmovych chovl je chovana fada dal-
sich druhd, jako je napfiklad Gryllus locorojo, mnohdy chybné povazovan za cvrcka ba-
nanového (Gryllus assimilis), cvrek dvojskvrnny (Gryllus bimaculatus) a cvrcek kratko-
kridly (Gryllodes sigillatus). Lze pfedpokladat, ze zejména v oblasti Asie bude druhové
spektrum chovanych cvrekd jesté Sirsi. Cvrcci patfi mezi velice dobre pohyblivé druhy
hmyzu, a pokud je sou¢asné chovan vétsi pocet druhl cvrekd, existuje riziko vzajemné
kontaminace pri chovu Ci prepravé. Cilem prispévku je ukazat na potencial dvou od-
lisnych molekularnich technik urcenych pro detekci kontaminujiciho hmyziho druhu
v potravinach s deklarovanym jinym druhem. Konkrétné se jedna o pripadovou studii
tri Sarzi téstovin (2021, 2022 a 2023) vyrobenych na bazi cervené cocky (90 %) a cvr-
tka domaciho (10 %) v Ceské republice. Pro NGS analyzu na platformé lllumina byly
pouzity druhové univerzalni PCR markery amplifikujici mitochondriadlni gen 16S RNA.
Hruba sekvenacni data byla zpracovana v unixovém systému vyuzivajicim sérii progra-
mU na testovani kvality a filtrovani dat, sklddani parovych sekvenci a prevod datovych
formatd. Jednotliva ¢tenf byla porovnéna proti lokalnf nukleotidové databazi pomoci
programu Blast v 2.014.0+. Pouze u Sarze z roku 2023 byl kromé cvrcka domaciho
detekovan rovnéz cvrcek dvojskvrnny. Pro potvrzeni vysledkl NGS analyz byly navrze-
ny end-point PCR markery amplifikujicf u obou druht cvrckl intronovou oblast genu
ridiciho syntézu receptoru pro diureticky hormon. Specificnost merkerd byla ovérena
in silico analyzou a rovnéz experimentalné, kdy bylo hodnoceno 20 rdznych druhd
hmyzu a k amplifikaci markerd doslo pouze u cvrcka domaciho, respektive cvrcka dvoj-
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skvrnného. Relativné levna a rychld metoda end-point PCR potvrdila pfitomnost cvrcka
dvojskvrnného, a to pouze v $arzi téstovin z roku 2023. Pritomnost obou druht cvrckd
byla nasledné dolozena sekvenaci end-point PCR amplikona.

Pod&kovani: Tento vyzkum byl finan¢né podpofen Ministerstvem zemédélstvi CR:
grant QK230201071 a projektem SGS CZU SV24-14-21360.
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Detekce a kvantifikace DNA moucnych cervii (Tenebrio
molitor) v potravinach

2Cermakova E., 'Watzikova K., 2Cermakové A., 'Zdefkova K. a 3Vejl P.
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3 Ceskd zemédglskad univerzita v Praze

Moucnf Cervi (larvalni forma potemnika moucného - Tenebrio molitor) jsou prvnim hmy-
zem, ktery byl v EU schvalen pro lidskou spotrebu. Diky vysokému obsahu bilkovin a snad-
nému chovu se rychle staly oblibenou sloZkou potravy. Cena téchto produktt je vsak ve
srovnani s konvencnimi stale prilis vysoka. To podnécuje nepoctivé vyrobce k falSovani
potravin, napriklad k nahrazovani moucnych cerv( jinymi druhy nebo nedodrzeni uva-
déného mnozstvi hmyzi moucky ve vyrobku. Nékterf spotrebitelé maji k entomofagii od-
por, a tak se naopak obavaji nedeklarovanych primési hmyzi moucky nebo zpracovanych
hmyzich bilkovin v potravinach. Proto jsme se v této praci zamérili na vyvoj metody, ktera
umoznf detekdi a identifikaci DNA moucnych cervl v potravinach. K analyzam byla pouzita
polymerazova fetézova reakce s fluorescencni detekci v redlném Case (gPCR), ktera zaro-
ven umoznuje kvantifikovat mnozstvi DNA pfitomného druhu ve vzorku. Specificnost na-
vrzeného systému byla testovana na druzich hmyzu schvalenych pro pouziti v potravinach
a krmivech v EU; potencidl kvantifikace byl ovéfen na smésich tfi druht moucnych cervl
(Tenebrio molitor, Zophobas morio, Alphitobius diaperinus) v rlznych pomeérech. Vysledky
prokézaly moznost detekce a kvantifikace DNA moucnych cervl i v tepelné upravenych
smésnych vzorcich. Navrzena metodika se tak jevi jako vhodna pro kontrolu potravin a kr-
miv.

Podékovani: Tento vyzkum byl finan¢né podpofen Ministerstvem zemédélstvi CR: grant ¢.
QK23020101.
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Advancing Cancer Diagnostics with Cutting-Edge
Proteomic Technologies
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Comprehensive proteomic profiling is crucial for advancing cancer diagnostics by enabling
the identification of disease-specific biomarkers and molecular signatures. Blood-based
proteomics is particularly valuable due to its minimally invasive nature, allowing for rou-
tine patient monitoring and early disease detection. However, the high dynamic range of
blood proteins-dominated by albumin and globulins-poses a significant challenge, as the-
se abundant proteins can mask low-abundance biomarkers critical for cancer screening.
Innovative proteomic technologies have been developed to overcome these limitations
and enhance the detection of clinically relevant proteins.

Here, we present three advanced platforms-lllumina Protein Prep, Seer Proteograph, and
Quantum-Si-that address these challenges and improve cancer biomarker discovery. lllu-
mina Protein Prep enables high-throughput proteomic analysis from plasma and serum
samples, leveraging genomic infrastructure to quantify approximately 9,500 proteins with
high precision. By integrating hybridization-based capture technology, it effectively mea-
sures a broad range of proteins, including those in low abundance. The Seer Proteograph
utilizes nanoparticle-based enrichment to achieve deep and unbiased proteome cove-
rage from mammalian biofluids. In our study, the preparation of bone marrow plasma
samples using this platform identified 4.4 times more proteins via mass spectrometry
compared to conventional methods such as protein depletion or trypsin digestion. The
next-generation protein sequencing technology Quantum-Si provides single-molecule re-
solution, enabling precise detection of protein isoforms and post-translational modificati-
ons-critical for understanding tumor heterogeneity and disease progression.

By combining these state-of-the-art proteomic technologies with Al-driven analytical
approaches, researchers can significantly enhance early cancer detection and precision
diagnostics.
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Mutacni analyza karcinomu plic pomoci sekvenovani
nové generace

Houfkova K., Kulda V., Polivka J., Svaton M., Vanécek T., Pesta M.

Ustav Biologie, Ustav Lekarske chemie a biochemie, Ustav Histologie a embryologie,
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Karlova

Vychodisko: Cilend lé¢ba se stava stale dilezitéjsi pri 1é¢bé plicniho adenokarcinomu, nej-
béznéjsiho podtypu plicniho karcinomu. Neoddélitelnou soucasti rozhodnuti o podani
cilené IéCby je identifikace kauzalni mutace, pripadné prediktoru efektu IéCby. Sekveno-
vani nové generace (NGS) umoznuje presnou identifikaci konkrétnich genetickych alteraci
v nadorovych tkanich, a predstavuje tak vhodny nastroj pro tyto Ucely.

Cil prace: Cilem studie bylo provést mutacni analyzu a detekci fuznich gent v nadorovych
vzorcich plicniho adenokarcinomu metodou NGS a zhodnotit moznosti uplatnéni cilené
|éCby u identifikovanych variant.

Pacienti a metody: Studie zahrnovala 237 pacientl lécenych pro plicni adenokarcinom
v letech 2017-2020 ve Fakultni nemocnici v Plzni. Analyza DNA byla provedena pomoci
NGS panelu Archer FusionPlex Comprehensive Thyroid and Lung (CTL). Nemocnym s pro-
kazanou aktivacni mutaci EGFR a fuzi genl EML4-ALK a CD74-ROS1 byla poddvana cilené
lé¢ba v podobé tyrozinkindzovych inhibitor (TKI).

Vysledky: Zmény v analyzovanych genech byly prokazany u 149 pacient( (62,9 %). Genové
varianty byly detekovany u 135 pacientl (57 %) a u 14 pacientl (5,9 %) byly prokazany
fuzni geny. V dobé pribéhu studie byla cilend lécba dostupna pro 34 pacientd (14,3 %)
- 25 pacientd se zménami v genu EGFR, 8 pacientl s fuzi EML4-ALK a 1 pacienta s fuzf
CD74-ROS1. Celkova doba preziti pacientl v pokrocilych stadiich onemocnéni' s detekova-
nymi EGFR mutacemi a fuznimi geny EML4-ALK |éCenymi TKI inhibitory byla signifikantné
delSi v porovnani s pacienty léCenymi klasickou chemoterapii.

Zaveér: Vysledky ukazuji pfinos cilené |1écby, kterd by mohla vést k vyraznému prodlouzeni
zivotl pacient( s karcinomem plic. Podle doporucenych postupt popsanych v Modré kni-
ze platnych ke kvétnu 2023 by pocet pacientd, ktefi by mohli profitovat z cilené lécby cinil
64 (27 %), coz predstavuje narlst o 88 % v porovnani s doporucenymi postupy Vv letech
2017-2020. Stale se rozsirujici spektrum dostupnych cilenych terapeutik tak predstavuje
do budoucna velkou nadéji v 1é¢bé téchto onkologickych pacientd.

Prace byla podpofena grantem Ministerstva zdravotnictvi Ceské republiky na podporu
koncepcniho rozvoje vyzkumné organizace (Fakultni nemocnice v Plzni, 00669806) a Vy-
zkumnym fondem Univerzity Karlovy (Progres Q39 a SVV 260539).
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Molekularné biologicka analyza MRSA humanni
a animalni provenience

"Hricova K., "Pudova V., 'FiSerova K., ?Bardon J., *KarpiSkova R., *Brodikova K.
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Staphylococcus aureus (SA) je komenzalem a oportunnim patogenem vyskytujicim se na
k(zi a sliznici (predevsim dychacfho a tréviciho traktu) zdravych osob. Bylo prokazano, ze
kolonizace, ktera se pohybuje okolo 30 %, vyznamné zvySuje pravdépodobnost infekce
meticilin-rezistentnich kmen( (MRSA). Citlivé i rezistentni kmeny jsou ¢astou pricinou ko-
munitnich i nozokomialnich infekcl. Na zakladé epidemiologickych a genetickych charakte-
ristik se MRSA kmeny déli na nemocnicni (hospital-acquired, HA-MRSA) a komunitni (com-
munity-associated, CA-MRSA). AktuaIné Ize v Ceské republice na zakladé Gidaji z EARS-Net
Ize dokumentovat vyskyt MRSA u 10 % SA izolovanych z krve [1].

Vyskyt MRSA u zvifat zacinad byt popisovan od roku 2005 [2]. Kolonizace a infekce MRSA
byly zaznamenany u fady zvifat, od domestikovanych hospodarskych pres domaci maz-
licky az po volné Zijici suchozemské a/nebo vodni druhy [3]. Z hospodafskych zvifat byl
vyskyt MRSA evidovén predevsim u prasat, skotu, koni ¢i drlibeze. U domacich mazlickd
byl vyskyt popsan u pst a kocek a také u nékterych exotickych zvifat. Kmeny asociované
s hospodarskymi zvitaty jsou oznacovany jako LA-MRSA (livestock-associated) [4]. K Siro-
kému rozsifeni MRSA mezi hospodarskymi zvifaty do znacné miry prispélo naduzivani
antimikrobialnich latek a pouzivanf zinku v chovech zvifat a dalSich zemédélskych ¢innos-
tech [3]. Lidé prichazejici do styku s hospodarskymi zvifaty mohou byt vystaveni vysokému
riziku kolonizace témito LA-MRSA.

V pribéhu 10 mésict (2023/2024) byly ziskany izoldty MRSA z humanni a animalnf oblasti
a byly podrobeny genetické analyze. Z klinického materidlu pacientl Fakultni nemocnice
a Vojenské nemocnice v Olomouci bylo z celkového poctu 3189 zachycenych SA identifi-
kovéno 63 izolatd MRSA (prevalence 2 %). Tyto byly klasifikovany do 17 rliznych spa typ(,
pficemz nejcastéjsSim z nich byl t003 (44 %). Za stejné Casové obdobi bylo izolovano 113 SA
plvodem z animdalnich vzorkd. Z nich bylo 19 identifikovano jako MRSA (prevalence 17 %)
a nejcastéjSim spa typem byl t034 (53 %). U vSech ziskanych MRSA byla zjiStovana citlivost
na antibiotika, pritomnost mecA/C genl, podminujicich rezistenci k meticilinu a pomoci
PCR metod byl sledovan vyskyt vybranych faktor( virulence.
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[2] Karpiskova, R., Stastkova, Z., KarpiSkova, S. (2009) Nalezy meticilin rezistentnich Sta-
phylococcus aureus u zvitat. Veterinarstvi (2009);59:34-38.

[3] Lakhundi S, Zhang K. Methicillin-Resistant Staphylococcus aureus: Molecular Cha-
racterization, Evolution, and Epidemiology. Clin Microbiol Rev (2018) 31:10.1128/
cmr.00020-18

[4] Cuny, C., Kock, R., & Witte, W. (Livestock associated MRSA (LA-MRSA) and its relevance
for humans in Germany. International journal of medical microbiology (2013).: IMM,
303(6-7), 331-337.

Podporeno grantem AZV CR ¢ NU23-09-00488 a IGA_LF 2024 034.
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The association of genetic variants on the
chromosomal loci 9p21, 6q25.1, and 2g36.3 with cardiac
allograft vasculopathy development in patients after
heart transplantation
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Background: Cardiac allograft vasculopathy (CAV) is an accelerated form of CAD characte-
rized by concentric fibrous intimal hyperplasia along the length of coronary vessels, and is
recognized as long-term complication after heart transplantation. The chromosomal loci
9p21, 6025.1, and 2q36.3, represented by their respective leading variants rs10757274,
rs6922269 and rs2943634, have been associated with a history of coronary artery disease
(CAD) by genome-wide association studies. Our aim was to investigate the association of
these variants with CAV.

Materials and Methods: The variants rs10757274, rs6922269 and rs2943634 were ge-
notyped using PCR-RFLP in paired aortic samples of 735 heart recipients (mean age
50.7+£12.2 years; 21.5% women) and corresponding donors (mean age 39.7+12.0 years;
26.1% women).

Results: We found similar genotype frequencies for all SNPs in heart recipients and do-
nors. rs10757274 AA homozygotes were more frequent in patients with dilated cardi-
omyopathy and in patients with congenital heart disease compared to primary ischemic
heart disease (30% resp. 41% vs. 20%; P=0.005). The recipient's variants of 9p21 (OR 1.94;
95% Cl, 1.22-3.06 in GG vs. +A comparison, P=0.0059) and 2q36.3 (OR 2.47; 95% Cl, 1.14-
5.33in +C vs. AA comparison, P=0.018) were associated with higher incidence of CAV. No
such association was found for donor genotypes.

Conclusion: Our data suggest that rs10757274 and rs2943634 are significantly associated
with CAV development.

Supported by Ministry of Health of the Czech Republic, grant nr. NU20-06-00061, and by
MH CZ - DRO (“Institute for Clinical and Experimental Medicine - IKEM, IN 00023001"). All
rights reserved.
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Evaluation of quality of WGS and WES results using the

validated protocols
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Whole exome sequencing (WES) and whole genome sequencing (WGS) are standards in
human clinical diagnostics and population genomics. We evaluated the quality and geno-
type concordance of single nucleotide variants (SNVs) and small insertions/deletions (in-
dels) in paired blood and saliva genomic DNA (gDNA) isolates for WES and WGS protocols
using reference-validated protocols.

The NIST standard Coriell NA12878 was repeatedly sequenced to validate WGS and WES
protocols. NA12878 data calls were compared to the truth dataset published by the Ge-
nome in a Bottle Consortium. A paired comparison of blood-derived gDNA and saliva-
-derived gDNA was performed for SNVs and indels for both, WES and WGS. The level of
genotype concordance was studied using ACMG SF v 3.2. gene set in two settings: exonic
regions only/complete genes.

The F1 score of ten paired blood-saliva samples range between 0.8030-0.9998 for SNVs
and between 0.8883-0.9991 for indels in the WGS, and between 0.8643-0.999 for SNVs
and between 0.7781-1.000 for indels in WES. The quality pattern of called variants ob-
tained from genomic-reference-based technical replicates correlates with data calls of
paired blood-saliva-derived samples in all levels of tested examinations.

The resulting data shows a clear advantage of the WGS approach over WES; especially
for indels analysis while confirming no significant differences between blood and saliva
samples.

Podékovani: This research was supported by Operational Programme Integrated Infra-
structure for the project ITMS: 313021BUZ3 (USCCCORD) co-financed by the European
Regional Development Fund. Grant IMPAKT no. V01010123 provided by the Ministry of
Interior of the Czech Republic.
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Analyza mikrobialnich komunit v Konépruskych
jeskynich
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Mikrobialné indukované srazeni uhlicitanu vapenatého (MICP) je biomineralizacni proces,
pfi kterém mikroorganismy prostrednictvim své enzymatické aktivity produkuji uhlicitan
vapenaty (CaCO,). Tento proces se s vyhodou vyuziva napriklad pri recyklaci jemné drce-
ného odpadniho betonu (WCF), cimz prispiva ke snizenf emisi CO, ve stavebnictvi, které
patfi mezi vyznamné producenty téchto emisi i stavebniho odpadu. V soucasnosti jsou
pro MICP nejcastéji vyuzivany sbirkové bakterialni kmeny, jako napriklad Sporosarcina pas-
teurii a Bacillus cohnii. Jejich kultivace je vSak financné narocna a vyzaduje specifické pod-
minky. Udrzitengjsi alternativou mohou byt oligotrofni mikroorganismy z vapencovych
jeskynf, prirozené adaptované na prostredi s nizkou dostupnostf Zivin. Z tohoto d@vodu
byla provedena analyza mikrobialnich komunit ve vapencovych Konépruskych jeskynich
(Ceské republika), kde byly odebrany stéry z krasovych Utvar( a vzorky jeskynni vody. Z
takto ziskanych vzork byla pomoci polyuretanovych houbicek izolovana DNA (vSechny
pfitomné mikroorganismy) a RNA (metabolicky aktivni mikroorganismy). Amplikony pro
sekvenovani na platformé lllumina MiSeq byly pfipraveny dvoukrokovou PCR s vyuzitim
specifickych primerd (515F-BAF, 926R-BAF) pro gen 16S rRNA. Ziskané sekvence budou
prifazeny k mikrobidlnim druhim a data budou statisticky vyhodnocena. Paralelné s témi-
to analyzami byla na vzorcich provedena metoda nabohacovani v B4 kultivacnim médiu,
diky niz byly ziskany dalsi mikrobialni izolaty. Tyto izolaty byly jiz pfifazeny k mikrobialnim
druhlm a data byla statisticky vyhodnocena. Veskeré poznatky by mély byt do budoucna
vyuzity k cilené izolaci mikroorganismU z prirodnich prostredr (jeskyni) tak, aby mohly na-
hradit dosud pouzivané sbirkové kmeny, a zlepsit tak mechanické vlastnosti kompozitnich
vzorkd z recyklovaného odpadniho betonu (WCF).

Tato préce vznikla za finan¢nf podpory projektu Grantové agentury CR 25-16403S.
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Al systémy v klinické diagnostice: Povinnosti souladu
s Al Actem

Kvapilova K.
Institute of Applied Biotechnologies, a.s.

Uzitl systéml umélé inteligence (Al) v Klinické diagnostice prindsi vyznamné prilezitosti
pro zlepseni diagnostiky a péce o pacienty. Evropské nafizenf o umélé inteligenci (Al Act)
klasifikuje zdravotnické prostiedky s prvky Al jako systémy vysokého rizika, coz vyzaduje
spinénf specifickych poZadavk( pro jejich bezpecné a etické pouziti. Tento poster poskytu-
je prehled klicovych povinnosti pro poskytovatele, distributory a zavadejici subjekty téchto
Al systémd. Cilem je informovat o nezbytnych opatrenich pro bezpecné a efektivni vyuzitf
Al ndstrojd v souladu s platnou legislativou.
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Pokrocilé technologie pro transkriptomickou analyzu
v aplikacich

Masova A., Kulinich V., Abaffy P., Valihrach L.
Biotechnologicky tstav AV CR, v.V.1.

Pokrocilé transkriptomické technologie se staly nepostradatelnym nastrojem pro odha-

lovani komplexity genové exprese ve zdravi i nemoci. Tento poster predstavuje praktické

aplikace téchto technologif a jejich dopad na vyzkum a vyvoj terapif v projektech nedavno
podporenych pracovistéem GeneCore Facility.

Bulkova transkriptomika slouzi jako robustni a nakladové efektivni metoda pro studium

genové exprese na Urovni bunécnych populaci. Tato technologie byla Uspésné vyuzita

k monitorovani odpovédi na novou lécbu v preklinickém modelu cévni mozkové priho-

dy, coz prineslo klicové poznatky o bunécnych mechanismech zkoumaného terapeutika.

Transkriptomika na drovni jednotlivych bunék posouva hranice analyzy tim, ze odhaluje

bunécnou heterogenitu a umoznuje identifikaci vzacnych bunécnych populaci, které cas-

to hrajf klicovou roli ve vwvoji nebo patologii onemocnéni. Tento pristup se ukazal jako
neocenitelny v organoidovém modelu extrémné vzacného Alexandrova onemocnéni, kde
pomohl odhalit potencialni novy mechanismus tohoto onemocnéni2. Prostorova tran-
skriptomika tyto metody dale doplnuje tim, ze zachovava prostorovou organizaci genové
exprese, coz umoznuje mapovat molekularni a bunécnou architekturu tkani ve vysokém
rozliSenf. Tato technologie byla s nasi podporou aplikovana na mysi model akutni mozko-
vé ischemie, kde pfispéla k vytvorenf spaciotemporalni mapy odpovédi gliovych bunék na
poskozeni3. Kromé toho tento poster predstavuje nase probihajici Usili v rozvoji a stan-
dardizaci metod analyzy malych RNA, které jsou klicové pro pochopenti jejich regulacnirole

Vv genové expresi a patologii4-6.

Tyto aplikace spolecné ukazuji univerzalnost a potencial pokrocilych transkriptomickych

technologii, které poskytuji cenné poznatky o slozitych biologickych procesech a oteviraji

nové moznosti pro terapeutické strategie.

1 Stokowska, A. et al. Complement C3a treatment accelerates recovery after stro-
ke via modulation of astrocyte reactivity and cortical connectivity. J Clin Invest 133,
doi:10.1172/)C1162253 (2023).

2 Matusova, Z. et al. Aberrant neurodevelopment in human iPS cell-derived models of
Alexander disease. Glia 73, 57-79, doi:10.1002/glia.24618 (2025).

3 Zucha, D. et al. Spatiotemporal transcriptomic map of glial cell response in a mouse mo-
del of acute brain ischemia. Proc Natl Acad Sci U S A 121, e2404203121, doi:10.1073/

pnas.2404203121 (2024).
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4 Androvic, P., Benesova, S., Rohlova, E., Kubista, M. & Valihrach, L. Small RNA-Sequen-
cing for Analysis of Circulating miRNAs: Benchmark Study. ] Mol Diagn 24, 386-394,
doi:10.1016/j.jmoldx.2021.12.006 (2022).

5 Androvic, P. et al. Two-tailed RT-qPCR panel for quality control of circulating microRNA
studies. Sci Rep 9, 4255, doi:10.1038/541598-019-40513-w (2019).

6 Androvic, P., Valihrach, L., Elling, J., Sjoback, R. & Kubista, M. Two-tailed RT-gPCR: a no-
vel method for highly accurate miRNA quantification. Nucleic Acids Res 45, e144,
doi:10.1093/nar/gkx588 (2017).
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Vliv emergentnich polutantti na mikroorganismy
v systému puda-rostlina

'Ottova H., "Heftova A., 2Mercl F., 'Stiborova H.
"Vysokd skola chemicko-technologickd v Praze, Ustav biochemie a mikrobiologie
2Ceskd zemeédeélska univerzita, Katedra agroenvironmentdlni chemie a vyZivy rostlin

Emergentni polutanty se v zivotnim prostiedi vyskytuji ve velmi nizkych koncentracich,
avsak i pfi téchto hladinach mohou predstavovat potencialni riziko pro organismy, vcetné
Clovéka. Nicméné dosud nejsou regulovany ani rutinné monitorovany. Mezi tyto latky patff
napriklad farmaceutické slouceniny a chemikalie z kosmetickych produktd, které se dosta-
vaji do odpadnich vod a nejsou dostatecné odstranény pfi jejich Cisténi. Tyto polutanty se
mohou prostrednictvim zavlazovani zemédélskych plodin dostavat transpiracnim prou-
dem az do jedlych ¢asti rostlin. Cilem tohoto projektu je sledovat vliv vybranych emergent-
nich polutant na ptdni mikrobiotu a endofytni mikroorganismy cukety (Cucurbita pepo).
Pro experiment byl vyuzit specialni rhizobox, rozdéleny na tfi oddily oddélené membranou
neprostupnou pro koreny. Do tretiho oddilu, nejvzdalenéjsiho od kofenového systému
cukety, byla aplikovdna smés polutantd obsahujici farmaceutika, per- a polyfluorované lat-
ky a ftalaty. Tento experimentalni design umozriuje nejen zkoumat vliv polutant na padni
a endofytni mikrobiotu, ale také detekovat transfer polutantl v pldé a jejich potencialnf
prijem rostlinou. Pro analyzu zmén mikrobioty byla z pldy kazdého oddilu a z korend cu-
kety izolovana DNA. Pripravené amplikony pro prokaryotni gen 16S rRNA a eukaryotni ITS
oblast byly nasledné sekvenovany pomoci technologie lllumina MiSeq. Ziskana data byla
zpracovana v prostredi R. Pfedbézné vysledky naznacuiji, Zze pritomnost emergentnich po-
lutantl neméla vyznamny vliv na diverzitu ¢i slozenf mikrobidlnich populaci.

Tento vyzkum je podpofen Grantovou agenturou Ceské republiky, projekt ¢. 25-174925S.
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VysSetFfeni komplementarni DNA pfrinasi zajimavé
nalezy variant sestfihu mRNA

VIaskova H., Storkanova G., Hnizdova Bouckova M., Stolnaia L.,
Wiederlechnerova H., PeSkova K., KoZich V.

Diagnostické laboratore dédicnych poruch metabolismu, Klinika pediatrie a dédic-
nych poruch metabolismu, VFN a 1. LF UK v Praze

Pri detekci patogennich variant Sangerovym sekvenovanim PCR produktl na Urovni geno-

mové DNA jsou kromeé variant typu missense, nonsense, delece/inzerce nalezeny i varian-

ty, které mohou zpUsobit chybny sestrih mRNA (bud'jiz popsané sestrihové varianty, nebo

varianty s nejasnou patogenitou, které zpravidla vyhodnocujeme in-silico).

Proto provadime analyzu komplementarni DNA ke zjisténi konkrétniho vlivu varianty na

sestrih mRNA. V nékolika pripadech byla pomoci analyzy transkriptu detekovana také roz-

sahla delece na jedné alele u onemocnéni s AR dédicnosti.

Na Urovni genomové DNA nachdzime sestfihové varianty, které m@zeme rozdélit do 3

skupin:

e varianty, které ovliviuji konsenzualni misto sestrihu,

e intronové varianty nepostihujici konsenzualni misto sestrihu, vétSinou hluboko v intro-
nu,

e eX0Nnové varianty beze zmény nebo se zménou aminokyseliny.

Na urovni komplementarni DNA vedou k témto zménam sestfihu mRNA:

e nezaclenéni jednoho nebo vice exond do transkriptu,

e rozpoznanf alternativniho mista sestrihu a tim k prodlouzeni &i zkraceni exonu,

e tvorba vazebného mista pro silencer/enhancer sestrihu, a to bud'v intronu nebo v exo-
nu,

e nestabilita vznikajici alely a jeji odbourani pred prepisem do mRNA (NMD), ztrata hete-
rozygozity.

V tomto sdéleni prezentujeme konkrétni pfipady vlivu sestfihovych variant na transkript

(cca 20 rlznych variant ve 13 rliznych genech).

Analyza komplementarni DNA je dllezitd pro presnou charakterizaci nalezenych variant,

k pochopeni patogeneze a k potvrzeni diagndzy dané choroby na genetické Urovni. Ve

vetsiné vysetrenych pripadd nachdzime v minoritnim mnozstvi i sprévné sestfizeny tran-

skript, jehoz pritomnost mize v nékterych pripadech vést k leh¢imu fenotypu onemocné-

nf u pacientd.

Podpora: MZ CR - RVO-VFN 64165/2012.
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Multiplexni mqPCR pro detekci Locusta migratoria
a Schistocerca gregaria

Zderikova K., 2Cermakova E., 'Zak P., 'Taborova K., 3Cermakova A., 3Vasek J.,
3Vejl P.

"Vysokd Skola chemicko-technologickd v Praze;

2Ndrodni centrum zemédélského a potravindrského vyzkumu, v.v.i;

3 Ceskd zeméd@lskd univerzita v Praze

Sarancata predstavujf skupinu hmyzu schopného vytvaret migrujici roje, které mohou zpQ-
sobit v tropickych a subtropickych oblastech zemédélctm vyznamné skody na pastvinach
i péstovanych plodinach. Zaroven jsou vsak sarancata vnimana jako perspektivni zdroj
potravy a krmiva diky svému nutri¢nimu profilu. Obsah Zivin u sarancat je srovnatelny,
a v nékterych parametrech mohou byt dokonce vyzivnéjsi nez bézné maso. V nékterych
zemich jiz byly zavedeny legislativni normy regulujici konzumaci jedlého hmyzu, vcetné
sarancat. Evropsky Urad pro bezpecnost potravin (EFSA) schvalil legalni prodej jedlého
hmyzu a vyrobkd z néj v ¢lenskych statech EU a sestavil seznam druhd vhodnych k pouziti
jako potravina a krmivo. Mezi tyto druhy patfi napriklad sarance stéhovava (Locusta migra-
toria), zejména v susené formé, ktera vykazuje vysokou nutri¢ni hodnotu. Prasek z tohoto
hmyzu obsahuje velké mnozstvi polynenasycenych mastnych kyselin, vcetné esencialnich
kyselin, jako jsou kyselina linolova a a-linolenova, dale vitaminy skupiny B (B1, B2, B3, B12)
a esencialni aminokyseliny.

Multiplexni PCR je efektivni metodou pro detekci pritomnosti specifickych druhf hmy-
zu ve vzorcich potravin a krmiv, v€etné sarance stéhovavé (Locusta migratoria) a sarance
pustinné (Schistocerca gregaria). V nasi studii byly navrzeny specifické primery a sondy pro
cilenou amplifikaci jaderné DNA téchto druhd. Optimalizace podminek PCR byla prove-
dena pomocf analyzy kfivek tanf amplifikovanych produktl a horizontéIni agarézové elek-
troforézy. Dale byly vypracovany podminky pro gPCR, a to jak bez pouziti, tak i s vyuzitim
fluorescencné znacenych sond. Oba pristupy, tj. endpoint PCR i gqPCR, byly provedeny
v multiplexnim usporadani a vykazaly vysokou specificitu, selektivitu, schopnost kvantifi-
kace a nizké detekenf limity. Protokoly byly ndsledné vyuzity pri analyzach vzork{ potravin
obsahujicich hmyzi slozky zakoupenych v ramci evropského trhu.

Podékovani: Tento vyzkum byl financné podporen Ministerstvem zemédelstvi CR: grant ¢.
QK23020101.
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I.T.A.-Intertact s.r.o.

ITA. - Intertact s.r.o. je obchodni spolecnost zalozend v roce 1996. Spolecnost pUsobi
predevsim jako dovozce a autorizovany distributor laboratornfho pfistrojového vybaven,
spotrebnich materiald, reagencif a laboratornich plastd od rady svétovych spole¢nosti.

Zaroven pUsobi jako technickd a servisni organizace pro dodavané systémy, poskytujici zaruc¢ni
i pozarucni servis a zajistujici odbornou aplikacni podporu. Spole¢nost I.T.A. - Intertact s.r.o.
ma na Ceském trhu rozhodujici podil na distribuci a prodeji fadé technologii jako jsou
pritokové cytometry, hmotnostni spektrometry, hemokultivacni a mykobakteridlni systémy,

systémy pro molekularni biologii, biochemii, imunochemii a fadu dalsich obord.

Od roku 2023 spolecnost vyznamnym zpUsobem rozsifila svoje pUsobeni do pokrocilych
technologii sekvenovani DNA a rozsffila zvucnad jména globalnich vyrobcd o Spickovou
technologii spolecnosti Oxford Nanopore Techologies, jejiz I.T.A. - Intertact s.r.o. je autorizo-
vanym distributorem. V ramci naseho tymu jsou vyznamni odbornici s dlouholetou praxi v
daném oboru, schopni se schopnostf vytvareni designu experiment( po celkové fesenf véetné

dodavky celé technologie.

Dlouholetymi zékazniky spole¢nosti jsou vyznamna védecka centra, fakultni nemocnice a dalsi
statnf i soukroma zdravotnickd a vyzkumna zafizeni. Spole¢nost také organizuje odborné
seminare a workshopy, ¢imz pfispiva k rozvoji védecké komunity.

Nejvyznamnéjsimi obory ¢innosti jsou:

Pokrocilé technologie v Prutokové Cytometrii
I.T.A. - Intertact s.r.o. se pysni dlouhodobou praxi a
odbornosti v oblasti pritokové cytometrie, kterd
umoznuje rychlou a presnou analyzu a separaci
bunécnych populaci. V této klicové aplikaci pro
klinické wyzkumy a diagnostiku I.T.A. - Intertact s.r.o.
spolupracuje s mnoha vyrobci a sama je i vyrobcem
vlastni fady produktl pod znackou FoxFlow. V
soucasné dobé dodava spolehlive  klinické
diagnostické cytometry vyrobce MINDRAY a Spickové
spektralnf cytometry a bunécné sortery SONY. Bunéeny sorter FP7000 od spolecnosti SONY

Biochemie v Klinické Praxi

I.T.A. - Intertact s.r.o. spolupracuje v oblasti klinické biochemie a imunochemie s nejvétsim
asijskym vyrobcem v daném oboru, spolec¢nosti Snibe, kterd vyznamné konkuruje svétovym
vyrobclm kvalitou i cenou. V portfoliu I.T.A. - Intertact s.r.o. tak naleznete podporu pro sirokou
Skalu Klinickych aplikacf.



Odbornost v Mikrobiologii
S dlouholetymi zkuSenostmi v mikrobiologickych

analyzach je ITA. - Intertact sr.0. schopna
poskytovat vysoce kvalitni produkty pro rychlou a
pfesnou klinickou diagnostiku infekénich

onemocnéni. Poskytované technologie a reagencie
jsou na Spickové Urovni a Siroce pouZivané.
Spoluprace se svétovymi vyrobci jako Zybio, Autobio,
Mindray, BioEksen nebo Biomolecular Systems
zarucuje spolelivé dodévky produktd pro rutinna

diagnostiku i vyzkum.

Hmotnostni spektrometr nové generace EXS 2600/ EXS 3000

Inovace a spoluprace s prednimi vyzkumnymi institucemi

L.T.A. - Intertact s.r.o. neni pouze odbornym distributorem, ale neustale investuje do vyvoje a
zavadéni nejnovéjsich technologif, ¢im? si zajistuje nasledovani technickych trendd a naskok
pFed konkurendi. Sirokd spolupréace se $pickovymi klinickymi pracovisti a s akademickymi
vyzkumnymi institucemi je dlikazem jejich odbornosti a odhodlanf prindset inovace do Klinické
praxe.

Specializace v NGS (Next-Generation Sequencing)

NGS GEEKS je nejnovéjsi divizi I.T.A. - Intertact s.r.o. a zastupuje neprogresivnéjsi technologii
na trhu. Sekvenatory Oxford Nanopore Technologies umoznuji pfesnou a snadnou analyzu
nukleovych kyselin, ato vcetné primé sekvenaci RNA ¢i protein! Kromé pristrojd poskytujf
produkty a podporu také pro pripravu sekvenacnich knihoven, navrhy experimentl a
naslednou bioinformatickou analyzu. I.T.A. - Intertact s.r.o. je tak dnes nejkomplexnéjsim

poskytovatelem produktd pro NGS na trhu.

Nanopérové sekvenatory Spolecnosti Oxford Nanopore Technologies

Vice o I.T.A.-Intertact s.r.o.:

Web spolec¢nosti: https://www.ita-intertact.com

LinkedIn: www.linkedin.com/company/i.t.a.--intertact-s.r.o.
Tel.: +420224 810 196

Mail: ita@ita-intertact.com

Adresa: Cernokosteleckd 616/143, Praha 10, 108 00
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croBEE® NA16 Nucleic Acid Extraction System Plus

Univerzalni izolator nukleovych kyselin

croBEE” NA16 Nucleic Acid Extraction
System Plus je plné automaticky systém
pro rychlou a ucinnou extrakci nukleovych
kyselin ze Sirokého spektra biologickych
materiall. PouZitim jednorazové reagenéni
cartridge obsahujici vSechny potfebné
chemikalie umoznuje jednoduchou
manipulaci. Extrakci DNA i RNA provadi

simultdnné aZ ze 16 vzorkd najednou.

Geneticka izolace 101A: Novinkal!

Cartridge je navrzena specidlné pro extrakci DNA z pIné krve, umoznuje vysokou vytéznost
extrahované DNA z tohoto komplikovaného materidlu.

VSTUPNi OBJEM VZORKU/
ELUCNI OBJEM

PRUMERNY VYTEZEK
DNA pg/ml

PRUMERNA CISTOTA DNA
Az60/280

PRUMERNA CISTOTA DNA

A260/230

200/ 60 pl

80

1.8

1.6

400/ 60 pl

1.9

1.8

Univerzalni izolace 201A

Specidlné navrzend cartridge pro extrakci DNA i RNA z Sirokého spektra klinickych materidl.
Extrak¢ni souprava je pIné validovand s celym portfoliem GeneProof PCR kit(.

- Validované typy vzork( pro extrakci DNA:
PIna krev (EDTA), sputum, mog, sliny,
sperma, klistata

. Validované typy vzorku pro extrakci RNA:
Plazma, sérum, stér, bronchoalveolarni lavaz
(BAL), aspirat, mozkomisni mok (CSF)

Otazky? Kontakt sales@geneproof.com

Mgr. Zbynék Zvéfina X zbynek.zverina@geneproof.com | ) +420 728 251 782

© GeneProof a.s. VSechna préva vyhrazena. / 1-2025
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Ucelené reSeni pro
laboratorni komplement

Zvyseni efektivity laboratorniho provozu
Integrace vSech laboratornich odbornostivjednom systému
Kompletni podpora viech laboratornich procest
Splnéni pozadavki ISO 15189, UzIS a SUKL
Zabezpeceni podle GDPR i Zakona o kybernetické bezpec¢nosti
Propojeni s nejmodernéjsimi laboratornimi technologiemi
Resenf pro fetézce laboratoff a detadovana pracovi§té
Dokonalé sledovéani nékladll a nadstandardni statistiky
Flexibilni pFizplsobeni provoznim zvyklostem
Automatizace centralniho pfijmu véetné skladu Zadanek
Zajisténi pozadované dostupnosti systému a snadné 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 uloZena v laborator- zkudenosti autorského tymu a ve spolupraci s mnoha
nim systému jsou jedna z nejcennéjsich ve zdravotnickém laboratornimi pracovisti. Zdkladni analyza systému
zafizeni. Naroky na laboratornf systém jsou proto vysoké zacala v roce 2003, vjvoj probihd od roku 2004.

a jeho spolehlivost musi byt stoprocentni. Data, ktera
zpracovava, maiji 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
laboratorni 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.
spole¢nosti STAPRO si vybralo 50%
laboratofi v CR, SR a Litvé. PouZitf nejnovéjsich vicevrstvych
technologii p¥i vyvoji garantuje
dlouhy Zivotni cyklus systému.

© OO0

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

006 O

www.stapro.cz
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..» STAPRO
DI Drzitel certifikatu systému fizeni kvality dle ISO 9001, ochrany Zivotniho prostredi dle ISO 14001,

bezpeénosti informaci dle ISO 27001 a managementu efektivniho hospodareni s energii dle 1SO 5001.
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Adresa pofadajici organizace:

Qop MEDILA

MeDilLa spol. s r.o.
Strossova 1931
530 03 Pardubice
IC: 632 17 767

e-mail: per.lab@medila.cz
tel: +420 602 431 809

www.rank.cz
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