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PROGRAM KONFERENCE

11:00 - 12:30 Registrace 90 min.
13:00 - 13:15 Zahajeni, Ing. Frantisek Stumr, Ph.D. 15 min.
WORKSHOP
Formovani budoucnosti digitalniho PCR: od inovace
13:00 - 13:15 k rutinni praxi 20 min.
BioTech a.s.

POKROK NEZASTAVIS
pfedsedajici: Ing. Frantisek Stumr, Ph.D.

Uzasnych 100 let cesty matematické biologie: od

13:15 - 14:15 popisné statistiky k fizeni zdravotni péce 60 min.
Prof. RNDr. Ladislav Dusek, Ph.D.

14:15 - 14:30 Prestavka 15 min.

HUMANNI GENOM 1 - kdyz se v bufice néco pokazi
predsedajici: Prof. RNDr. Zuzana Bilkova, Ph.D.

CNV analyza: metodickeé pristupy k robustni detekci
14:30 - 14:45 v klinické bioinformatice 15 min.
Ing. Petr Broz

Optické mapovani genomu (OGM) jako pokrogily na-
14-45 — 15:00 stroj pro ar’lalyzu kryptickych c.hrolm?somovych variant 15 min.
u nemocnych s myelodysplastickymi syndromy (MDS)

doc. RNDr. Zuzana Zemanova, CSc.

Sekvenovani s dlouhym ¢tenim: nové moznosti pro
15:00 - 15:15 diagnostiku vzacnych onemocnéni 15 min.
Magr. Lukas Strych, Ph.D.

The dual role of the PATZ1 transcription factor in

15:15 - 15:30 tumour biology 15 min.
Mgr. Ema Ruszova, Ph.D.
15:30 - 15:45 Prestavka 15 min.




HUMANNI GENOM 2 — Cirkulujici DNA
predsedajici: RNDr. Martin Kasny, Ph.D.

Detekce mutaci genu BRAF metodou ddPCR

v cirkulujici nddorové DNA u pacientu

s nemetastatickym melanomem

Prof. RNDr. Martin Pesta, Ph.D.

Vyuziti digitalniho PCR v neinvazivni diagnostice
16:00 - 16:15 chromozomalnich aneuploidii 15 min.
Mgr. Pavel Senkyfik

15:45 - 16:00 15 min.

Vyuziti technologie digitalni polymerazové
fetézové reakce pro genotypizaci klicovych variant

16:15 - 16:30 L c L 15 min.
s potencialem pro klinické uplatnéni
Ing. Lucie Heczko
16:30 - 16:45 Prestavka 15 min.
mMiRNA — mali velci hraci
predsedajici: RNDr. Pavel Hlozek
MikroRNA jako mozny diagnosticky cil chrupavéitych
16:45 — 17:00 nadord (NGS analyza expresniho profilu mikroRNA 15 min.

u chondrosarkomu)
Magr. Katefina Zettlova

miRNA v tekutych biopsiich: pro¢ preanalytika
17:00 - 17:15 rozhoduje 15 min.
Mgr. Veronika Bouskova, Ph.D.

Prvotrimestralni prediktivni diagnostika zavaznych

17:15 - 17:30 téhotenskych komplikaci pomoci miRNA 15 min.
Prof. RNDr. llona Hromadnikova, Ph.D.
17:30 — 17:45 Prestavka 15 min.

EXTRAHUMANNI GENOM 1 - Viry v nas a kolem nas
predsedajici: RNDr. Pavel Hlozek

Taxonomie rotaviry, rtizné zpusoby jejich pfenosu
17:45 - 18:00 a zmény v epidemiologii v souvislosti s vakcinaci 15 min.
Mgr. Romana Moutelikova, Ph.D.

Sledovani vyskytu vybranych virt ve vodnim prostredi
18:00 - 18:15 se zaméfenim na MPXV, rotaviry a adenoviry 15 min.
Ing. Kamila Zdenkova Ph.D.
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ZkuSenosti z monitoringu DNA i RNA virovych
puvodcu gastroenteritid v povrchovych vodach
a procesech upravy vody

Ing. Anna KosSinova

18:15 - 18:30 15 min.

WORKSHOP

Formovani budoucnosti digitalniho PCR: od inovace
18:30 - 18:50 k rutinni praxi 20 min.
BioTech a.s.

Spolecensky vecer
19:30 — 23:00 | Spolec¢ensky vecer
21:00 — 22:30 | Prezentace a diskuze u posteru

Ctvrtek 19. 3.

BEZPECNOST POTRAVIN
predsedajici: Prof. RNDr. Zuzana Bilkova, Ph.D.

Potouchlosti absolutni kvantifikace DNA jednotlivych
08:30 — 08:45 slozek v masnych vyrobcich 15 min.
doc. Mgr. Petr Kralik, Ph.D.

Stanoveni procentualniho zastoupeni jednotlivych
komponent zivocisného plvodu v mletém mase

a masnych polotovarech

Mgr. Martin Klanica

08:45 - 09:00 15 min.

Patogeny jedlého hmyzu jako nova vyzva ve
09:00 - 09:15 veterinarni diagnostice 15 min.
RNDr. Jana Prodélalova, Ph.D.

Geny antibiotické rezistence detekované u hmyzu

09:15 - 09:30 z tuzemské obchodni sité 15 min.
Mgr. Petra Strakova, Ph.D.
09:30 - 09:50 Prestavka 20 min.
WORKSHOP
Formovani budoucnosti digitalniho PCR: od inovace
09:30 - 09:50 k rutinni praxi 20 min.
BioTech a.s.




EXTRAHUMANNI GENOM 2 — Nasi souputnici a potizisté
predsedajici: RNDr. Martin Kasny, Ph.D.

Zaskrt! Prakticky privodce (nejen) PCR diagnostikou

09:50 - 10:05 15 min.
Mgr. Veronika Kasna min
Co nam prozradila celogenomova sekvenace

10:05 — 10-20 o kmenech Bordetella pertussis izolovanych v letech 15 min.

2019 — 2024 v Ceské republice
Mgr. Jana Zavadilova

PCR detekce komplexu Mycobacterium tuberculosis
TB klinickych ich ientt Fak i

1020 — 10-35 (TBC) v 'l|n|c ych vzorcich pacientd Fakultni 15 min.
nemocnice Brno

Ing. Maria Kaevska, Ph.D.

10:35 - 10:55 Prestavka 20 min.
WORKSHOP
Formovani budoucnosti digitalniho PCR: od inovace
10:35 - 10:55 k rutinni praxi 20 min.
BioTech a.s.

EXTRAHUMANNI GENOM 3 — Nasi souputnici a potizisté
prfedsedajici: Mgr. Jan Richter, Ph.D.

Vyuziti molekularnich metod v diagnostice
a surveillance invazivniho meningokokového

10:55 - 11:10 . 15 min.
onemocnéni v Ceské republice min
Mgr. Zuzana Okoniji
Profilovani lidského stfevniho mikrobiomu

1110 — 11:25 s vyuzitim analyzy 16S a metagenomickych NGS dat 15 min.

a inovativnich pfistupu k jejich interpretaci
Jan Kotrys

Vyuziti cubeDX pfi detekcich sepse a jinych infekci :
11:25 - 11:40 15 .
Mgr. Pavel Sauer, Ph.D. "

Vysoce citlivd PCR platforma pro detekci puvodcu
11:10 - 11:55 sepse z plné krve
Mgr. Radim Svacina, Ph.D.

11:55 - 12:05 Prestavka 10 min.
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VYHLASENI SOUTEZE MLADYCH AUTORU O CENU
Dalibora Novotného

| 12:05 - 12:30 | prof. Ing. Katefina Demnerova, CSc. | 25 min.




Cena Dalibora Novotného

Organizatofi konference vypisuji tradi¢ni soutéz o nejlepsi praci mladych au-
toru, ktefi v roce konani konference dovrsi nebo jsou mladsi 35 let. Do soutéze
zafazuji 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., vyznamného odbornika v laboratorni
mediciné a od pocatku spoluorganizatora konference RANK, ktery tragicky za-
hynul v r. 2015.

Hodnotici komise soutéze mladych autoru

Prof. Ing. Katefina Demnerova, CSc.
Doc. Ing. Jarmila Vytrasova, CSc.
Ing. Frantisek Stumr, Ph.D.

Nominovani autofi — postery

Ing. Andrea Hertova
Bc. Kamila Klementova
Ing. Kristyna Klikova
Ing. Henrietta Ottova
Mgr. Katefina Sapakova

Prednasky

Magr. Martin Klanica

Ing. Anna KosSinova

Jan Kotrys

Magr. Lukas Strych, Ph.D.
Mgr. Radim Svacina, Ph.D.
Mgr. Pavel Senkyfik

Magr. Katefina Zettlova
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ABSTRAKTY PREDNASEK

ABSTRAKTY PREDNASEK

Abstrakty jsou fazeny do bloku prednasek v casovém sledu. Na zacatku sekce
je uveden seznam bloku.
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ABSTRAKTY PREDNASEK

Abstrakty jsou fazeny do bloku prednasek v casovém sledu. Na zacatku sekce
je uveden seznam bloku.

SEZNAM PREDNASKOVYCH BLOKU

1. Uvodni sdéleni — Pokrok nezastavis

2. HUMANNI GENOM 1 - kdyz se v bufice néco pokazi

3. HUMANNI GENOM 2 - Cirkulujici DNA

4. miRNA — mali velci hraci

5. EXTRAHUMANNI GENOM 1 - Viry v nas a kolem nas

6. Bezpecnost potravin

7. EXTRAHUMANNI GENOM 2 - Nasi souputnici a potizisté
8. EXTRAHUMANNI GENOM 3 — Nasi souputnici a potizisté
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Prof. RNDr. Ladislav Dusek, Ph.D. Uu-1

Ustav zdravotnickych informaci a statistiky CR
Palackého nam. 375/4, P. O. BOX 60, 128 00 Praha 2

tel: +420 224 972 869
e-mail: ladislav.dusek@uzis.cz

Uzasnych 100 let cesty matematické biologie: od popisné
statistiky k fizeni zdravotni péce

Dusek L.
Ustav zdravotnickych informaci a statistiky CR

Prednaska mapuje fascinujici stoletou evoluci matematicke biologie — oboru, ktery se
z okrajové discipliny zameérené na popis pfirodnich jevu stal pilifem moderniho, daty fi-
zeného zdravotnictvi. Autor nas provede cestou od ranych biostatistickych metod a sci-
tani lidu az po éru personalizované mediciny a prediktivniho modelovani.
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Ing. Petr Broz 1-1

Bioxsys s.r. 0.
Na Kopec¢ku 3439/15, Severni Terasa, 400 11 Usti nad Labem

tel: +420 604 799 725
e-mail: broz@bioxsys.cz

CNV analyza — metodické pfistupy k robustni detekci
v klinické bioinformatice

Broz P., Zembol F. Suhajova S., Fil V., Steiger J.
Bioxsys

Analyza zmén poctu kopii (Copy Number Variations, CNV) predstavuje klicovou
soucast moderni molekularni diagnostiky, zejména v oblasti vzacnych genetickych
onemocneéni, onkologie a prenatalni diagnostiky. CNV zahrnuji delece a duplikace
genomovych usekl ruznych velikosti, které mohou zdsadnim zplsobem ovlivhovat
genovou expresi a funkci, a tim prispivat k rozvoji onemocnéni. Spolehliva detekce
téchto strukturalnich zmén je proto nezbytna pro spravnou interpretaci genomovych
dat a klinické rozhodovani.

V soucasné klinické bioinformatice se pro detekci CNV vyuziva nékolik komplemen-
tarnich metodickych pfistupu zalozenych na datech z masivniho paralelniho sekveno-
vani (NGS). Nejcastéji pouzivanou metodou je analyza hloubky pokryti (read depth, read
depth of coverage), ktera vychazi z porovnani poctu sekvenacnich ¢teni mapujicich se
do jednotlivych genomovych regionu s referencnim vzorkem nebo souborem kont-
rol. Tento pristup je dobre Skalovatelny a efektivni zejmeéna pro detekci vétsich deleci
a duplikaci v cilenych panelech, exomech i celogenomovych datech. Jeho limity vSak
spocivaji v citlivosti na technické artefakty, nerovnomeérné pokryti a obtizné detekci
mensich nebo komplexnich prestaveb. Dalsi vyznamnou skupinu metod pfedstavuji pfi-
stupy zalozené na analyze nesouladu v mapovani ¢teni, zejména split reads a discordant
paired-end reads. Metody split reads vyuzivaji skutecnosti, ze jedno sekvenacni cteni
muze byt rozdéleno a mapovano do dvou odlisnych genomovych pozic, coz umoz-
nuje presné urceni zlomovych bodu strukturalnich variant. Analyza parovych cteni pak
sleduje neobvyklé vzdalenosti nebo orientace mezi pary Cteni, které indikuji pfitomnost
deleci, duplikaci ¢i inverzi. Tyto prfistupy poskytuji vysokeé rozliseni a jsou zvlasté prinosné
pro identifikaci mensich nebo komplexnich CNV, avsak jejich u¢innost zavisi na kvalité
mapovani a hloubce sekvenovani.

V klinické praxi je robustni CNV analyza zalozena na kombinaci vice metodickych pfi-
stupu a jejich vzajemné validaci. Integrace signalu z analyzy hloubky pokryti, split reads
a parovych cteni vyznamne zvysuje spolehlivost detekce a snizuje riziko faleSné pozitiv-
nich i faleSné negativnich nalezd. Neméne dulezitou soucasti je nasledna normalizace
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dat, filtrace technickych artefaktt a anotace detekovanych CNV s ohledem na genovy
obsah, klinickou relevanci a dostupné databaze patogennich variant.

CNV analyza ma v diagnostice zasadni vyznam, protoze rfada klinicky vyznamnych
onemocnéni je zplsobena pravé zménami poctu kopii genu nebo regula¢nich oblasti,
které nelze spolehlivé zachytit standardni analyzou bodovych variant. Systematické za-
vadeéni robustnich bioinformatickych workflow pro CNV detekci tak predstavuje klicovy
krok ke zvyseni diagnostické vytéznosti, presnosti interpretace genomovych dat a jejich
efektivnimu vyuziti v rutinni klinické praxi.
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Doc. RNDr. Zuzana Zemanova, Csc. 1-2

VSeobecna fakultni nemocnice a 1. LF UK v Praze,
Centrum nadorové cytogenomiky ULBLDNa
U Nemocnice 499/2, 120 00 Praha 2

tel: +420 224 962 935
e-mail: zuze@vfn.cz

Optické mapovani genomu (OGM) jako pokrocily nastroj
pro analyzu kryptickych chromosomovych variant
u nemocnych s myelodysplastickymi syndromy (MDS)

'Zemanova Z., Lizcova L., 2Bezdékova Fillerova R., *Pavlistova L., *Vondra&kova Z.,
!Lhotska H., *Hodariova L., *Kabesova M., *Sotakova S., *Jonasova A.

1Centrum nadorové cytogenomiky ULBLD, Vieobecna fakultni nemocnice a 1. LF UK v Praze
2Institute of Applied Biotechnologies, a. s., Olomouc

31. interni klinika — klinika hematologie, Véeobecna fakultni nemocnice a 1. LF UK v Praze.

Myelodysplastické neoplazie (MDS) predstavuji klinicky i geneticky heterogenni skupinu
onemocnéni, u nichz ma zasadni vyznam presna charakterizace genetickych zmén
v bunkach kostni dfené. Cytogenetickeé nalezy jsou klicové pro upfesneni diagnodzy
a rizikovou stratifikaci, volbu terapie i hodnoceni lécebné odpovedi. Priblizné u polo-
viny nemocnych jsou pfi diagndze detekovatelné chromozomové aberace s jasnym
prognostickym vyznamem (napf. izolovana del(5q) spojena s pfiznivou prognézou
nebo aberace chromozomu 7 a komplexni karyotypy spojené naopak s velmi nepfizni-
vou prognozou). U priblizné 90 % nemocnych s MDS jsou zarover popisovany soma-
tické genové mutace. Prognosticky vyznamné genetické zmény se proto staly soucasti
mezindrodnich skoérovacich systému a klasifikaci (IPSS-R, IPSS-M, WHO 2022, ICC).
U casti pacienty, zejména s normalnim karyotypem, vSak mUze zUstat podstata gene-
tickych zmén skrytd i pres dostupnost modernich sekvenacnich technologii (NGS, next
generation sequencing). Klinicky relevantni mohou byt zejména kryptické strukturni
varianty (SV), zmény poctu kopii (CNV) a kopie-neutralni ztraty heterozygotnosti (cn-
LOH) pod prahem detekce konvenénich metod. Proto je dulezité vyuzivat celogeno-
moveé pristupy, které umozni tyto typy aberaci zachytit v jednom experimentu s vy$Sim
rozliSenim a citlivosti.

Jednou z téchto metod je optické mapovani genomu (optical genome mapping,
OGM), celogenomova technologie zalozena na zobrazeni specificky fluorescenéné zna-
¢ené vysokomolekularni DNA pomoci nanofluidnich ¢ipu. OGM umoznuje soucasnou
detekci SV, CNV i cnLOH v rozliSeni nedosazitelném standardnimi cytogenomickymi
metodami. Analyza extrémné dlouhych molekul DNA (> 300 kb) navic usnadfiuje zachyt
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kryptickych genetickych zmén, které mohou unikat jak standardnim cytogenomickym
metodam, tak béznym NGS pfistuptim.

Vysetrili jsme 20 diagnostickych vzorkd pacientd s MDS a normalnim karyotypem
s cilem identifikovat kryptické aberace s potencialnim klinickym vyznamem. U vSech
nemocnych jsme provedli standardni cytogenomickeé vysetreni, OGM analyzu s vyuzitim
pristroje Saphyr System a softwaru Bionano Access (Bionano Genomics) a dale cilenou
NGS analyzu pomoci sekvenatoru NextSeq 2000 (Illumina) a panelu Archer Myeloid
VariantPlex (Invitae), ktery zahrnuje 75 gent asociovanych s myeloidnimi malignitami.

MDS-asociované mutace byly prokazany u 17/20 pacientl; u 3/20 nebyla v rdmci
pouzitého NGS panelu detekovana zadna z hodnocenych variant. Metodou OGM jsme
u véech 20 pacientt detekovali kryptické CNV (prevazné delece) a u 7/20 také kryptické
SV (intra — nebo interchromosomové prestavby). U dvou z téchto sedmi pacientt doslo
v prubéhu onemocnéni ke klonalnimu vyvoji a progresi. llustrativni je pfipad pacientky
s MDS s prsténcitymi sideroblasty (MDS-RS) s normalnim karyotypem a mutaci SF3B1
v dobé stanoveni diagnozy, ktera byla dle IPSS-M zarazena do skupiny s velmi nizkym
rizikem. Navzdory tomu u ni nasledné vznikl komplexni karyotyp a doslo k progresi do
stadia MDS-EB2. Retrospektivné jsme v diagnostickém vzorku pomoci OGM zachytili
kryptickou prestavbu genu MECOM, kterou jsme nasledné potvrdili ve velmi malém
klonu i metodou I-FISH. Pfedpokladame, ze prave tato kryptickda zména mohla prispéet
k naslednému klonalnimu vyvoji.

Nase vysledky potvrzuji, ze identifikace kryptickych aberaci miuze vyznamné prispét
ke zpresnéni diagnostiky a k lepSimu pochopeni biologie MDS. OGM odhaluje kryptic-
ké genomové zmény u pacientd s MDS a normalnim karyotypem, které mohou zUstat
skryty pfi pouziti standardnich cytogenomickych metod i cileného NGS. Systematicka
kaci pacientt se zvySenym rizikem progrese do AML a prispét k individualizaci lécebné
strategie (véetné zvazeni intenzifikace lé¢by ¢i véasné indikace alogenni transplantace).

Podpora projektu: RVO-VFN64165.
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Mgr. Lukas Strych, Ph.D. 1-3

Ustav lékaFské genetiky, Lékarska fakulta v Plzni
Univerzita Karlova a Fakultni nemocnice Plzen
Edvarda Benese 1128/13, 301 00 Plzen-Bory

tel: +420 377 402 810
e-mail: strychl@fnplzen.cz

Sekvenovani s dlouhym ¢tenim — nové moznosti pro
diagnostiku vzacnych onemocnéni

!Strych L., *Cerna M., *Zavoral T., 2*Bitar I., *Subrt I.
1Ustav lékarské genetiky, Lékarska fakulta v Plzni

Univerzita Karlova a Fakultni nemocnice Plzen
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Vzacna onemocnéni jsou heterogenni skupinou vice jak 6000 onemocnéni, ktera se
vyskytuji s nizkou prevalenci v populaci. Jelikoz vétSina vzacnych onemocnéni ma gene-
ticky pUivod, genetické testovani je povazovano za zlaty standard ke stanoveni ¢&i k potvr-
zeni pfesné diagnozy. Identifikace molekularné geneticke priciny vzacnych onemocnéni
je dulezita i pro nasledné genetické poradenstvi rodinnych prislusniku, kterym muze byt
nabidnuto prekoncepcni, prenatalni ¢i preimplantacni testovani. Ne vzdy je ale gene-
ticka pricina nalezena rutinnimi diagnostickymi metodami, a je proto nutné pokracovat
v hledani pfic¢in dalsimi metodami v ramci vyzkumu.

V této prednasce bych chtél ukazat uzitecnost cileného sekvenovani' s dlouhym cte-
nim (T-LRS) na platformé PacBio na prikladu identifikace kauzalni delece u probanda
s klinicky diagnostikovanym X-vazanym nefrogennim diabetes insipidus (NDI). X-vazany
NDI je vzacné genetické onemocnéni ledvin zplsobené patogennimi variantami v genu
AVPR2. Sekvencni varianty v genu AVPR2 jsou spolehlivé detekovany rutinnim Sangero-
vym sekvenovanim, avsak strukturni varianty zahrnujici gen AVPR2 jsou obtizné identi-
fikovatelné. Dfive publikované delece genu AVPR2 byly detekovany pomoci pracného
PCR mapovani a Sangerova sekvenovani obtizné sekvenovatelnych oblasti. My jsme
pouzili modernéjsi metodu T-LRS, pomoci které jsme u probanda presné identifikovali
novou 7 526 bp deleci genu AVPR2. Na konkrétnim pripadu jsme tak potvrdili, ze T-LRS
dokaze presne identifikovat obtizné potvrditelné strukturni varianty a tim urychlit dia-
gnostiku a vyzkum vzacnych genetickych onemocnéni.

Podpora projektu: MSMT — LM2023067 a MSMT — LX22NPO5103
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The dual role of the PATZ1 transcription factor in
tumour biology

Ruszova E., Khaznadar Z.
Laborator lékarské genetiky jako soucast komplementu Centralnich laboratori FN Bulovka

Transcription factor PATZ1 (POZ/BTB and AT hook containing zinc finger 1) is best
known for its association with the maintenance of pluripotency [1], as it is a down-
stream target of Oct4 and a partner of Nanog. Loss of PATZ1 expression induces
spontaneous differentiation of hESCs towards mesodermal and endodermal lineages,
disrupting the pluripotency network. In addition, PATZ1 plays a key role in spermato-
genesis, embryonic development, apoptosis, cell proliferation, cell senescence, lipid
metabolism, immune response, glycolytic metabolism, and the DNA damage respon-
se. To this date, the function of PATZ1 in tumour biology is not clear, and its role de-
pends on the cell line, TP53 status, the localization and expression level of the protein.
On the one hand, there is strong evidence of its oncogenic role: whether by bypassing
the GO checkpoint and accelerating entry into S phase (CRC), by blocking the functio-
nality of TP53 (thymus), or by its presence as a marker in the form of a fusion product
(CNS sarcomas) [2].

Recent studies by a group of authors from the Department of Molecular Biology and
Pathology at the University of Naples (Italy) have revealed a growing body of information
about the dual role of PATZ1 and its ability to act as a tumour suppressor. My lecture will
present its other role in the tissue surroundings of thyroid cancer, where ectopic ex-
pression of PATZ1 in thyroid cancer cells activates p53-dependent pathways that coun-
teract epithelial-mesenchymal transition (EMT) and cell migration, thereby preventing
invasiveness [3]. In addition to this, a negative correlation between PATZ1 and PD-L1
expression was observed in NSCLC, suggesting that PATZ1 may influence the efficacy
of PD-L1 immunotherapy [4].

Collectively, new findings indicate that PATZ1 may serve not only as a prognostic
marker but also as a potential target for developing region-specific intervention stra-
tegies. However, the dual role of PATZ1 presents limitations without prior clarification
and construction of a clear regulatory network in the tumour metabolic environment.
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Detekce mutaci genu BRAF metodou ddPCR v cirkulujici
nadorové DNA u pacientu s nemetastatickym melanomem

!pesta M., 2®Polivka J., *Houfkova K., 2A Gouda M., 2J Huang H., *“Windrichova J.,
*Treskova |., *Woznica V., ®Pivovaréikova K., ’Fikrle T., 2Janku F.

!Ustav biologie, Lékarska fakulta v Plzni, UK

2Department of investigational cancer therapeutics, MD Anderson Cancer Center, USA
SUstav histologie a embryologie, Lékafska fakulta v Plzni, UK

“Oddéleni imunochemické diagnostiky

°Oddéleni plastické chirurgie

6Siklav ustav patologie

’Dermatovenerologickd klinika, Fakultni nemocnice Plzeri

Uvod: Zavedeni adjuvantni lé&by u chirurgicky lé¢eného nemetastatického melanomu
vedlo u Casti pacientu ke zlepSeni lécebnych vysledkd. Adjuvantni terapie vSak muze
byt spojena s rizikem toxicity. Cilem je proto presnéeji identifikovat pacienty s vysokym
rizikem recidivy on, pro které je adjuvantni terapie nejvhodnégjsi.

Pacienti a metody: Metodou digitalni droplet PCR (ddPCR) spojenou s preamplifikaci
(ultrasenzitivni detekci) jsme stanovovali mutaci BRAFV60OE jak v nadorové tkani, tak
krevnich vzorku (detekce ctDNA) pacientt lécenych pro melanom. Vzorky byly pro-
spektivné odebirany pred operaci, 1 hodinu po operaci a nasledné sériové v prubéhu
sledovani pacientu.

Vysledky: U 80 pacientu (stadium Ill) byla mutace BRAFV600E detekovana ve 47,2 %
nadorovych tkani, ve 37,7 % vzorkl ctDNA odebranych pfed operaci a ve 25,9 % vzorku
ctDNA odebranych 1 hodinu po operaci. Pacienti s detekovatelnou ctDNA v krvi ode-
brané 1 hodinu po operaci méli ve srovnani s pacienty bez detekovatelné ctDNA vySsi
pravdépodobnost recidivy melanomu (P < 0,001), krats§i median preziti bez znamek one-
mocnéni (P = 0,001) i kratsi celkoveé preziti (P = 0,003).

Zavér: Ultrasenzitivni metoda ddPCR umoznuje detekci ctDNA v pfedoperacnich i poo-
peracnich krevnich vzorcich pacientl s resekovatelnym melanomem. Pfitomnost ctDNA
v pooperacnich vzorcich je spojena s horSimi léCebnymi vysledky.
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Podpora projetku: Studie byla podporena projektem LTAUSA19080 v ramci programu
INTER-EXCELLENCE (podprogram INTER-ACTION) financovaného Ministerstvem $kol-
stvi, mladeze a télovychovy Ceské republiky (LTAUSA19080); grantem Ministerstva zdra-
votnictvi Ceské republiky — Koncepéni rozvoj vyzkumné organizace (Fakultni nemocnice
Plzen — FNPL, 00669806).
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Vyuziti digitalniho PCR v neinvazivni diagnostice
chromozomalnich aneuploidii
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Cil: Ovérit vyuzitelnost digitalni PCR (dPCR) jako alternativy neinvazivniho prenatalniho
testovani (NIPT) pro detekci aneuploidii chromosomu 13, 18, 21 a pohlavnich chromo-
somuU pomoci soupravy iSAFE NIPT-100QS (Atila BioSystems) na platformé QlAcuity
(Qiagen) a optimalizovat preanalyticke i analytické kroky véetné vyhodnoceni.

Material a metody: Vzorkem byla plazma z periferni krve téhotnych zen, z niz byla izolo-
vana cirkulujici volna DNA (cfDNA). V roce 2025 bylo provedeno 158 dPCR méreni u 129
vzorku plazmy (opakovani zahrnovala dosetfeni po nevyhovujicim QC nebo ovéfovaci
mereni). Na zakladé zkusenosti z roku 2024 byl zvySen vstupni objem plazmy pro izolaci
cfDNA z 2 ml na 3 ml. Souprava iSAFE umoznuje vypocet fetalni frakce dveéma pfistupy
— z poctu kopii chromosomu Y a pomoci univerzalnich fetalnich markerut. Vysledky byly
vyhodnocovany dvéma zpuUsoby: puvodnim postupem (ru¢ni odecet v QlAcuity Soft-
ware Suite + vypocty pomeért v MS Excel) a softwarem ATILA NIPT-100QS od vyrobce.

Vysledky: Navyseni vstupniho objemu plazmy na 3 ml vedlo k vyraznému zlepSeni pl-
néni kritérii kontroly kvality stanovenych vyrobcem (60 000 — 160 000 kopii cilovych
chromosomu 21, 18, 13 a X): QC nesplnil 1 vzorek ze 119 izolovanych ze 3 ml, zatimco
pfiizolaci ze 2 ml nevyhovélo 6 vzorku z 56. Referencni soubor euploidnich téhoten-
stvi byl rozsifen o 48 euploidnich vzorkud (3 ml) na celkovych 89, coz vedlo ke snizeni
smérodatné odchylky referencnich poméru. V paralelnim rezimu s rutinni diagnostikou
bylo testovano 81 vzorkd (54 euploidnich a 27 aneuploidnich; T21 n = 16, T18 n = 5,
X0 n =5, T13 n = 1). Porovnani vyhodnoceni ukazalo vyssi zachyt pfi pouziti soft-
waru ATILA oproti vypoctum v MS Excel: senzitivita/specifita dosahla 96,2 %/94,6 %
(ATILA) vs. 73,1 %/98,9 % (Excel). Opakované méreni u puvodné falesné negativnino
vzorku vedlo ke spravné klasifikaci. V druhé poloviné roku byla porovnana izolace
cfDNA na instrumentu EZ2 Connect (Qiagen) s manualnim kitem QlAamp MinElute
ccfDNA (Qiagen); instrument poskytoval srovnatelné vytézky pfi pfinosu standardizace
a zrychleni procesu.
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Zavér: dPCR se soupravou iSAFE NIPT-100QS na platformé QlAcuity vykazuje slibny
potencial jako rychla, flexibilni a potencialné levngjsi alternativa ke standardnimu NIPT.
Navyseni vstupniho objemu plazmy zlepS$ilo Uspésnost QC a rozsifeni referencni ko-
horty stabilizovalo referenéni poméry. Automatizované vyhodnoceni softwarem ATILA
vyznamne zvysuje senzitivitu a je vhodné jako primarni zpUsob interpretace. Dalsi prace
bude zamérena na finalizaci referen¢niho souboru, standardizaci izolace (véetné imple-
mentace EZ2 Connect) a hodnoceni vlivu preanalytickych faktort na vytéznost cfDNA
a diagnostickou vykonnost.

Podpora projektu: MZ CR — RVO VFN64165
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Vyuziti technologie digitalni polymerazové retézove
reakce pro genotypizaci kliCovych variant s potencialem
pro klinické uplatnéni
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Metodika digitalni polymerazové retézové reakce (dPCR) umoznuje diky rozdéleni vzor-
kU do tisica mikroreakci dosazeni vysokeé citlivosti pfi kvantifikaci pozadovanych tem-
platd, stanoveni poctu kopii nebo detekci vzacnych variant. dPCR disponuje velkym
potencialem pro aplikaci v onkologii, kde je vhodna pro sledovani minimalni rezidualni
nemoci nebo genetickych variant ve vzorcich tekutych biopsii. Tato prace byla zamé-
fena na optimalizaci postupU pro detekci variant TP53 a KRAS ve vzorcich epitelidlnino
ovarialniho karcinomu (EOC), které byly ve vzorcich identifikované pomoci celoexomo-
veého sekvenovani. Pro experimentalni praci byl vyuzit pfistroj QlAcuity Digital PCR Sys-
tém (Qiagen) a mutacni eseje vyuzivajici uzamcené nukleoveé kyseliny (LNA). Uzamcené
nukleové kyseliny predstavuji analogy nukleovych kyselin, které obsahuji 2'-0O, 4'-C
methylenovy mustek, ktery uzavira ribofurandzu v konformaci 3'-endo, coz vede ke
zvyseni afinity a specificity oligonukletidu (prob i primeru). Pro optimalizaci metodiky
bylo vybrano 48 vzorku plazmy pacientd a 5 vzorku kontrolni plazmy, ze kterych byla
cfDNA izolovéana pomoci soupravy QlAamp Circulating Nucleic Acid Kit (Qiagen). Eseje
pro sledovani somatickych variant TP53 (p. Tyr220Cys a p. Arg273His) a somatickych
variant KRAS (p. Glyl2Val a p. Gln61His) by zakoupeny u firmy Qiagen tak, aby bylo
mozné vyuzit multiplexing pro simultanni detekci jedné varianty v TP53 i KRAS. Soucasti
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optimalizace bylo také porovnani mnozstvi izolované cfDNA mezi fialovymi vakutainery
obsahujicimi K2EDTA a modrymi vakutainery pro izolaci cfDNA. Procesem optimaliza-
ce se nam podafrilo najit podminky vhodné pro potfebnou genotypizaci, ktera zaroven
potvrdila vysledky ziskané celoexomovym sekvenovanim. Tato prace byla podporena
projektem SVV Univerzity Karlovy ¢. 264773 (udéleny R. V.) a projektem Agentury pro
zdravotnicky vyzkum CR & NW25J-08-00050 (udéleny V. B.).
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MikroRNA jako mozny diagnosticky cil chrupavéitych
nadoru
(NGS analyza expresniho profilu mikroRNA u chondrosarkomu)
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Chondrosarkom je maligni nador chrupavcité tkané predstavujici druhy nejcastéjsi pri-
marni kostni nador. MikroRNA (miRNA) jsou kratké nekodujici RNA molekuly regulujici
genovou expresi na post-transkripcni urovni a hraji klicovou roli v patogenezi nadoro-
vych onemocnéni, véetné chondrosarkomu. Publikované studie identifikovaly v chon-
drosarkomech, oproti normalnim chondrocytim, specifické zmeény v expresi miRNA
(Yoshitaka et al. 2013. FEBS Open Bio), které prokazaly downregulaci tumor-supre-
sorovych miRNA, vc€etné let-7a, miR-100, miR-136, miR-222, miR-335, miR-376a,
a upregulaci miR-181a (Mutlu et al., 2015. Int J Oncol). Funkéni studie prokazaly, ze
miR-100 pusobi jako tumor-supresor prostrednictvim inhibice signalni drahy mTOR
(Galoian et al., 2014, Tumour Biol). ZvySena exprese miR-125b dale zvysuje citlivost
chondrosarkomovych bunék k doxorubicinu cilenim na ErbB2 a downstream regulaci
glukdzového metabolismu (HK I, PDK1 a LDHA). Cluster miR-143/145 vykazuje inverz-
ni korelaci s gradem tumoru, cirkulujici miR-145 je povazovana za slibny diagnosticky
biomarker s potencidlem neinvazivni detekce v plazmé pacientu (Sun et al., 2020.
J Cell Mol Med). Recentni NGS profilovani (Nicolini et al., 2020. Cell Death Discov)
identifikovalo miR-140-3p jako nejzastoupenéjsi miRNA v chondrosarkomech grade |l
(47,5 %) a grade 1 (23,4 %), pficemz spolu s ostatnimi top 20 miRNA reprezentuje vice
nez 80 % vSech detekovanych molekul.

Metodika: Vzorky nadorové tkané byly zpracovany pomoci QlAseq miRNA Library Kit
a sekvenovany na platformé MiSeq i100 (Illumina). Bioinformaticka analyza zahrnovala
trimovani adaptért, mapovani na reference z databaze miRBase v22 (Bowtie) a kvantifi-
kaci exprese. Normalizace dat byla provedena metodou DESeq?2.

Cilem nasi pilotni studie je stanovit expresni profil miRNA z vice nez 500 signifikantné
detekovanych miRNA v chondrosarkomech (grade I-11l) pomoci NGS.
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V ramci pokracujici studie probiha rozsifeni souboru o dalsi vzorky chondrosarko-
mu rdznych gradd a o kontrolni vzorky normalni chrupavky, coz umozni statistické
hodnoceni diferencialni exprese a validaci identifikovanych expresnich profilu. Toto
rozsireni je kliCové pro posouzeni diagnostického a prognostického potencialu jed-
notlivych miRNA a korelaci s publikovanymi daty, poukazujicich na downregulaci tu-
mor-supresorovych miRNA (let-7, miR-100, miR-143/145) v chondrosarkomech, oproti
normalnim chondrocytum.
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miRNA v tekutych biopsiich: pro¢ preanalytika rozhoduje
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MicroRNA (miRNA) jsou malé nekodujici RNA, které post-transkripéné reguluji genovou
expresi a mohou ovlivhovat celé bunééné drahy prostfednictvim vazby na Siroké spek-
trum cilovych genu. Jejich dysregulace ma rozsahly vliv téméf na vSechny biologické
procesy a podili se na celé fadé patologickych zmén, v¢etné nadoroveé transformace
bunék, jejich progrese a vzniku metastaz. MiRNA detekovatelné v krevni plazmé, séru
¢i jinych télnich tekutinach predstavuji slibné neinvazivni biomarkery, predevsim v on-
kologii, kde mohou odrazet molekularni charakter nadoru a terapeutickou odpoved.
Analyticka spolehlivost méfeni miRNA je v8ak vyrazné ovlivnéna preanalytickymi faktory,
jako je typ vzorku, doba a podminky zpracovani, hemolyza i skladovani, které mohou
mit na vyslednou koncentraci a detekovatelnost miRNA vétsi vliv nez samotna volba
analytické metody.

Cilem prednasky je upozornit na vsechny klicové slozky procesu zpracovani RNA,
které jsou dulezité pro reprodukovatelné mereni miRNA v tekutych biopsiich, vcetné
popisu preanalytickych proménnych, kontroly kvality RNA s vyuzitim spike-in kontrol
(od izolace po pripravu NGS knihoven), strategii normalizace a pfehledu vyhod a limitu
aktualné pouzivanych analytickych platforem. Jednotlivé kroky budou diskutovany z po-
hledu nasi realné laboratorni praxe pfi sledovani hladin miRNA u pacientt s metastatic-
kym kolorektalnim karcinomem.

Podpora projketu: Agentura po zdravotnicky vyzkum Ceské republiky, projekt
¢. NW25J-08-00050 a Grantovou agenturou Univerzity Karlovy v Praze, projekt ¢. 183424.
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Prvotrimestralni prediktivni diagnostika zavaznych
téhotenskych komplikaci pomoci miRNA

Hromadnikova I., Kotlabova K., Krofta L.
Gynekologicko-porodnicka klinika, Ustav pro péci o matku a dité, 3. lékarska fakulta,

Univerzita Karlova, Praha

Predstavujeme nové prediktivni modely pro gesta¢ni hypertenzi (GH), preeklampsii (PE),
fetalni rastovou restrikci (FGR), plody konstitu¢né malé vzhledem k danému gestacni-
mu véku (SGA), pfedcasny porod (PP), gesta¢ni diabetes mellitus (GDM), a téhotenské
ztraty na bazi miRNA biomarkeru, a pripadné dalSich maternalnich rizikovych faktoru.
Vysetreni se provadi z plné periférni zilni krve matky (2 ml) a je koncipovano jako sou-
cast prvotrimestralnino skrininku mezi 10. — 13. gestacnim tydnem. Pro vySetfeni jsou
vyuzity miRNA molekuly, které se podileji na fizeni kardiovaskularniho systému, a které
se rovnéz podileji na rozvoji kardiovaskularnich a cerebrovaskularnich onemocnéni.
Tyto nove technologie je mozné aplikovat jak bez znalosti klinickych dat pacientky, tak
v kombinaci s maternalnimi rizikovymi faktory. Oba pfistupy poskytuji vysokou sensi-
tivitu a specificitu. Vysetfeni je mozné provadét v bézné genetické laboratofi vyuziva-
jici Siroce dostupnou technologii PCR v realném case. VysSetreni vyznamné vylepSuje
stavajici vysledky prvotrimestralniho skrininku pro PE a FGR. Nové predikuje pozdéjsi
vyskyt celé rady dalSich zavaznych téhotenskych komplikaci, jez nejsou v ramci stavaji-
ciho prvotrimestralniho skrininku dostupné. Jedna se o unikatni technologie, které byly
patentovany (ochrana duéevniho vlastnictvi prostfednictvim Ufadu primyslového vlast-
nictvi) a jenz byly licencovany dcefinnou spole¢nosti Univerzity Karlovy GeneSpector
Innovations k uvedeni na trh. Za vyvoj téchto technologii bylo udélano ocenéni Ceska
hlava, cena Lorem.

Podpora projektu: Cooperatio védecky program Univerzity Karlovy ,Péce o matku a dité”
¢. 207035.
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Taxonomie rotaviru, ruzné zpusoby jejich prenosu
a zmeény v epidemiologii v souvislosti s vakcinaci

Moutelikova R., Prodélalova J.
Vyzkumny ustav veterindrniho lékarstvi

V roce 2022 dle zpravy ICTV byla puvodni ¢eled Reoviridae nahrazena fadem Reovirales,
ktery obsahuje dvé ¢eledi — Sedoreoviridae (kam patfi i rod Rotavirus) a Spinareoviridae.
Jsou to neobalené viry s trojvrstevnou kapsidou a genomem tvofenym 11 segmenty
dvouvlaknové RNA, z nichz kazdy segment koduje az na vyjimky jeden protein. Taxono-
mie rotaviru je zalozena predevsim na antigennich a genetickych vlastnostech vnitfniho
kapsidového proteinu VP6, podle jehoz sekvence jsou rotaviry zafazovany do druhu
oznac¢ovanych pismeny abecedy. Doposud bylo popsano 11 druht (také nazyvanych
skupin), oznacenych jako Rotavirus A-D, F-L. Jednotny klasifikacni a nomenklaturni
systém zalozeny na nukleotidovych identitach 11 segmentld genomu rotaviru a fylo-
genetické podobnosti byl vytvofen pracovni skupinou pro klasifikaci rotaviru A [1, 2].
Tento klasifika¢ni systém v soucasné dobé zahrnuje 42 G-typu (VP7), 58 P-typu (VP4),
32 I-typu (VP6), 28 R-typu (VP1), 24 C-typu (VP2), 24 M-typu (VP3), 39 A-typu (NSP1),
28 N-typu (NSP2), 28 T-typu (NSP3), 32 E-typU (NSP4) a 28 H-typu (NSP5/6) [3]. Podob-
ny klasifika¢ni systém byl vytvoren pro rotaviry B a C [4, 5]. Pro ¢lovéka ma zasadni vy-
znam zejména druh Rotavirus A (RVA), ktery je hlavni pfi¢inou tézkych prujmu u kojencu
a malych déti, zatimco ostatni druhy infikuji pfevazné zvifata, pfipadné vzacne clovéka
(RVB, RVC, RVH). Dalsi taxonomické &lenéni vychazi ze sekvence genu pro povrchové
proteiny VP7 (G-typ) a VP4 (P-typ), které urcuji genotypy. Sledovani kombinace G a P
typU umoznuje detailni klasifikaci kmenu, hodnoceni jejich evoluce a epidemiologie a je
také zasadni pro vyvoj vakcin a zjistovani jejich ucinnosti. Rotaviry se prenaseji predevsim
fekalné-oralni cestou, tedy pozitim viru z kontaminovanych rukou, povrchu, predmeétu
nebo potravin. Rotaviry jsou nejcastéji prokazovany ve stolici, ale byly opakované zjis-
tény i v jinych biologickych vzorcich. U €asti pacientu byla detekovana virémie, tedy
pritomnost rotavirové RNA v krvi (séru nebo plazmé), zejména u kojencl s téz8im pru-
béhem onemocnéni. Rotavirova RNA nebo antigeny byly dale nalezeny v mozkomisnim
moku, coz souvisi s popsanymi neurologickymi komplikacemi (napf. kiece). Virus byl
prokazan také v respiracnich vzorcich (nosohltanoveé vytéry, sliny), i kdyz vyznam toho-
to nalezu pro prenos neni zcela objasnén. Ojedinéle byly rotaviry detekovany v moci.
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Tyto nalezy potvrzuji, Ze rotavirova infekce muze mit systémovy charakter a ze virus
je schopen prezivat a cirkulovat i mimo gastrointestinalni trakt. Mimo klinické vzor-
ky Clovéka se rotaviry Casto nachazeji v odpadnich vodach, povrchové a pitné vode,
kde slouzi jako indikatory fekalni kontaminace. Vakcinace proti rotavirdm je postupné
zavadéna od roku 2006. V dusledku ockovani doslo k poklesu poctu umrti v dusled-
ku GE u déti mladSich 5 let 0 36 % a ke snizeni poctu hospitalizaci souvisejicich s RV
gastroenteritidou o 40 — 70 %. Ackoli RVA vakciny prokazaly vyznamny vliv na snizeni
détské umrtnosti obzvlasté v rozvijejicich se ekonomikach, jejich ucinnost je nizsi viuci
onemocnénim zpusobenym jinymi nez vakcinacnimi genotypy, coz plati obzvlasté pro
monovalentni vakcinu Rotarix obsahujici antigeny G1 a P [8]. Zatimco pfed zavedenim
vakcinace byly prevladajicimi genotypy ve vétsiné svéta s vyjimkou afrického kontinentu
G1P [8] a GOP [8] (vice nez 45 % typizovanych vzorku), v postvakcina¢nich studiich se ve
vetsi mife uplatnovaly genotypy G2P [4], G3P [8] a G12P [8] (48 %).6 Posuny ve vyskytu
prevladajicich genotypl se nicméné v mensi mife objevuji i v zemich, kde je pokryti
vakcinami minimalni. Aby bylo mozné urcit, zda jsou tyto zmeény vysledkem selektivniho
tlaku vakcin nebo pfirozenych ¢asovych vykyvu, je nutny robustni globalni sbér a analyza
dat v prubéhu delsiho casového useku.

Tato studie byla financ¢né podporena projektem NaCeBiVet Technologické agentury
Ceské republiky (¢. TN02000017) a projektem Koncepce VaVal Ministerstva zemé&dél-
stvi (€. RO0523).
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Sledovani vyskytu vybranych viru ve vodnim prostredi se
zamérenim na MPXV, rotaviry a adenoviry

'Klementova K., *Ledinsky T., *Cermakova E., 2Kosinova A., *Tomi V., *Kvacek R.,
?Bartackova J., *Bartacek J., 2Kouba V.
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Epidemiologie zalozena na analyze odpadnich vod (WBE) umoznuje sledovat vyskyt
infek&nich agens v populaci pomoci biomarkeru, identifikovat epidemiologické trendy
a vC€as detekovat vznikajici epidemie, pficemz dokaze zachytit i asymptomaticke pripady.
V monitoringu virovych agens se v souCasnosti prevazneé vyuzivaji metody zalozené na
detekci a kvantifikaci nukleovych kyselin, které mohou slouzit také k hodnoceni ucin-
nosti procesu uprav vody. Rutinni analyzy nukleovych kyselin proto predstavuji nezastu-
pitelnou soucast pristupU vyuzivanych v ramci WBE.

V ramci analyz DNA virt ve vzorcich vod se nase prace zaméfila na virus opicich
nestovic (MPXV), ktery se v roce 2022 stal globalni hrozbou pro verejné zdravi. Byla
zavedena metodika pro monitorovani MPXV v odpadnich vodach a analyzovany vzorky
prazskych odpadnich vod odebrané v obdobi od srpna do fijna 2022, kdy bylo hlaseno
pouze 29 kumulativnich pripadu. Prazské odpadni vody byly pozitivni na MPXV (cel-
kem devét pozitivnich vzorkt v obdobich s 1 — 9 novymi pripady tydné, coz odpovi-
dalo tydenni incidenci 0,07 — 0,64 na 100 000 obyvatel). Kromé gqPCR byla provedena
semi-nested PCR a Sangerovo sekvenovani; postup byl validovan na pozitivnich kont-
rolach v€etné inaktivovanych castic MPXV a MPXV-pozitivhich odpadnich vod z Nizo-
zemska [1]. Vyvoj metodiky pokracoval i po ukonceni této pilotni studie, byla vyvinuta
multiplexni gPCR metoda pro simultanni amplifikaci MPXV, adenovirt A—F, crAssph-
age a interni (syntetické) kontroly. Protokol byl ovéfen analyzou inaktivovanych virionu
MPOX a vzorkl odpadnich vod [2].

Po pandemii COVID-19 jsme se v ramci analyz RNA vird zaméfili na dalsi relevantni
RNA viry. Cilem nasi prace je vyvoj rychlé a citlivé multiplexni RT-gPCR metody pro
sledovani RNA rotaviru, zejména séroskupiny A. V ramci feSeni byla navrzena synteticka
sekvence dsDNA, ktera slouzi jako kontrolni a standardizacni material pro vyvijenou
metodu. Soucasné byla sledovana jeji stabilita v roztocich za ucelem zajisténi presné
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kvantifikace. Nasledné bylo pomoci standardu a realnych vzorku testovano nastaveni
multiplexnich reakci a navrzen systém pro paralelni detekci a kvantifikaci séroskupin
lidskych rotavirt A, B a C, ktery je nyni experimentalné ovéfovan. Aplikace vyvinutych
protokolu na vzorky odpadnich vod potvrdila jejich funkénost a umoznila detekci ro-
tavirt i dalSich markeru, jako jsou noroviry, bakteriofdg MS2 a virus mirné skvrnitosti
paprik (PMMoV). Vzhledem k nizkym koncentracim rotavirt ve vzorcich bude prace déle
smerovat k vyvoji a validaci metody dPCR.

Podpofeno projekty: TA CR S507020223 a AL_FTOP_2025_002.
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ZkuSenosti z monitoringu DNA i RNA virovych puvodcu
gastroenteritid v povrchovych vodach a procesech
upravy vody
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Viry pochazejici z lidské stolice se spolu s odlehcenou nebo vycisténou odpadni vodou
dostavaji do povrchovych vod, jez jsou nasledné vyuzivany jako zdroj surové vody pro
fadu upraven pitné vody. Mikrobiologické rozbory vody urcené k Upravé na pitnou vodu
zahrnuji kultivaci bakterii indikujicich fekalni znecisténi a v oduvodnénych pfipadech
rovnéz kultivaci somatickych kolifagu, které slouzi jako ukazatel u¢innosti odstranéni
virli béhem upravy vody (viz Vyhlaska ¢. 252/2004 Sb.). Vyskyt téchto indikatoru vsak
nemusi korelovat s vyskytem patogennich vird ve vodé. V nasi praci jsme se proto za-
mefili na monitoring prfedevsim patogennich enterickych virt v povrchovych vodach
a v technologickych procesech upravy vody. Konkrétné jsme provedli vybér a optima-
lizaci metod pro zakoncentrovani virovych ¢astic (s pouzitim bakteriofagd MS2, ¢ X174,
inaktivovanych ¢astic adenoviru a nizkopatogenniho kmene viru ptaci chripky) a detekci
vybranych enterickych virt a vird indikujicich fekalni znecisténi pomoci (RT-)gPCR. Tyto
metody momentalneé pouzivame pfi dlouhodobém monitoringu vybranych puvodcu
virové gastroenteritidy (noroviry genoskupin | a I, adenovirus 40/41, rotavirus A) v su-
rové vodé dvou upraven vody. Zarovenh sledujeme dva indikatory fekalniho znecisténi:
pepper mild mottle virus (rostlinny virus pfitomny v lidské stolici diky konzumaci paprik)
a crAssphage (bakteriofag pritomny v lidském travicim traktu). Pro DNA cile crAssph-
age a adenovirus 40/41 byla Uspésné navrzena multiplex gPCR, ale RNA cile jsou de-
tekovany zvlast z duvodu snizeni citlivosti v multiplexu a nizkym koncentracim virové
RNA ve vzorcich vody. Kromé pravidelnych odbéru probihaly navic také odbéry béhem
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silnych destu, aby byl podchycen pfipadny vliv odleh¢ované odpadni vody. Indikatory
crAssphage a pepper mild mottle virus byly detekovany ve vysoké koncentraci ve vsech
doposud analyzovanych vzorcich. Koncentrace virt béhem silnych destu byly pomérné
variabilni. Z patogennich virt byl nejcasteji detekovan norovirus genoskupiny Il. Meto-
diku dale vyuzivame pro posouzeni U¢innosti odstranéni virl v procesech Upravy vody.

Tento prispévek byl vytvoren v ramci projektu SS07020223 ,Metody nové generace
pro vysoce citlivou a rychlou detekci fekalniho znecisténi a antibiotické rezistence pro
podporu obéhového vodniho hospodarstvi’. Tento projekt je financovan se statni pod-
porou Technologické agentury CR v rdmci Programu Prostfedi pro zivot. Tento projekt
byl financovan v ramci Narodniho planu obnovy z evropského Nastroje pro oziveni
a odolnhost.

Tento prispévek byl vytvoren v ramci projektu AVIFLU QL24010383 ,Vcasné odhaleni zdro-
ju nakazy ptaci chripky pomoci detekce virovych ¢astic v environmentalnich vzorcich”.

Dékujeme Statnimu veterinarnimu Ustavu Praha, Laboratofi molekularni biologie, za po-
skytnuti inaktivovanych ¢astic nizkopatogenniho kmene viru ptaci chripky.
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Potouchlosti absolutni kvantifikace DNA jednotlivych
slozek v masnych vyrobcich

Kralik P., Dziedzinska R.
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Absolutni kvantifikace DNA pomoci qPCR je dnes v laboratofich tak bézna, ze by se
dala zaradit mezi zakladni Zivotni funkce jakéhokoli pracovnika laboratore. Klasicky pfi-
stup vyuziva kalibracni kfivku vytvorenou ze standardni DNA, z niz se jednoduse odecte
mnozstvi DNA ze vzorku. V praxi je to ovsem o néco meéné jednoduché, protoze uz
jen samotny DNA standard muze byt zdrojem nemalych nejistot, zejména pokud neni
zcela jasné, co standard presne obsahuje a jak v ném bylo stanoveno mnozstvi DNA.
Vedle tohoto klasického postupu se nabizi i alternativni strategie, které se obejdou bez
kalibracni krivky. Tyto pfistupy jsou vyuzivany relativné okrajové, protoze jsou primar-
né urceny pro jiné typy kvantifikaci. To ovSem nikterak nesnizuje jejich aplikovatelnost
v praxi pfi absolutni kvantifikaci DNA. V ramci pfednasky se zaméfime na vyhody i Uskali
ruznych pristupu k absolutni kvantifikaci DNA, zejména v souvislosti s analyzou mas-
nych produktu, tedy oblasti, kde gPCR hraje hlavni roli v odhalovani podilt jednotlivych
zivocisnych komponent. Analyza masnych produktd zahrnuje celou fadu specifik, ktera
nemaji v jinych oborech svuj protéjsek. Do hry totiz vstupuji faktory jako slozeni vyrobku,
tepelna Uprava, obsah tuku, pfitomnost dalSich surovin, coz ma zasadni vliv na kvalitu
a prekvapive také zastoupeni DNA jednotlivych komponent. Kazdy z téchto paramet-
rd muze zasadné ovlivnit nejen vysledek kvantifikace, ale i naslednou interpretaci dat.
Zvlastni kapitolou je pak prepocet mnozstvi DNA na procentualni zastoupeni slozek, coz
je proces, ktery v praxi umi vygenerovat velmi presné ¢islo naprosto dokonale neodpo-
vidajici realité. Pfednaska tak poodhali temna zakouti gPCR analyz masnych produktd,
od teoretickych zakladu pres praktické limitace gPCR az po lidovou slovesnost v inter-
pretaci vysledku. Ale hlavné se dozvite, jak umi prase zprasit qPCR.

Tato prednaska vychazi z vysledkl projektu Ministerstva zemeédélstvi QL25020035.
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Stanoveni procentualniho zastoupeni jednotlivych
komponent zivocisného puvodu v mletém mase
a masnych polotovarech

!Klanica M., *Kamenik J., *Svobodova ., tJezek F., Dziedzinska R., *Nesvadbova M.,
Kralik P., 2Honzlova A., 2Simek B.
1Veterindrni univerzita Brno

2Statni veterindrni ustav Jihlava

V poslednich desetiletich dochazi k vyraznému narustu spotreby masa, pficemz mezi
nejcastéji konzumované produkty patfi mleté maso, zejména smesi hovéziho a veprove-
ho. Prestoze evropska i narodni legislativa jasné definuje pozadavky na slozeni mletého
masa a masnych polotovaru, v praxi zUstava ovérovani deklarovaného druhového slozeni
problematické, a to zejména z divodu variability vstupni suroviny, technologického zpra-
covani a nejistot analytickych metod. Projekt se zaméfuje na systematické hodnoceni
faktoru ovliviujicich interpretaci vysledkd DNA analyz pfi stanoveni druhového slozeni
mletého masa a masnych vyrobkud. Pozornost je vénovana zejména vlivu podilu svaloveé,
tukové a pojivove tkané, technologického zpracovani a kombinace analytickych postupt
na vysledky kvantitativni PCR (qPCR). V rdmci projektu jsou pfipravovany modeloveé vzorky
smési hovéziho a vepfového masa v definovanych pomeérech (10 : 90 az 90 : 10 %) a s ruz-
nym obsahem tuku, které pokryvaji realné se vyskytujici kombinace surovin. Tyto labora-
torni modely budou nasledné doplnény vzorky z realné vyroby ziskanymi od producentu
mletého masa a tepelné opracovanych masnych polotovaru. Analyzy jsou provadény po-
moci akreditované komer¢ni gPCR metody a alternativni metodiky umoznuijici kvantifikaci
i vicedruhovych smesi, pricemz vysledky jsou validovany stanovenim celkového obsahu
masa a chemickymi metodami dle platné metodiky Ministerstva zemeédélstvi. Projekt je
uskutec¢nén s podporou Ministerstva zemedélstvi NAZV QL25020035 a jeho cilem je vy-
tvoreni statistickeho modelu umoznujiciho jednotnou a spolehlivou interpretaci vysledku
druhové analyzy masa s ohledem na vSechny relevantni nejistoty. Vysledky prispéji ke
zvysSeni objektivity ufednich kontrol a maji potencial k SirSimu uplatnéni v mezinarodnim
kontextu. Tato prednaska se zaméruje na popis vyroby modelovych vzorkd mixu hoveéziho
a vepfoveho masa, naslednou DNA analyzu, jeji vysledky a statistickeé zpracovani.
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Patogeny jedlého hmyzu jako nova vyzva ve veterinarni
diagnostice

Strakova, P., Moutelikova, R., Juficova, H., Kofena, K.

Vyzkumny ustav veterinarniho lékarstvi, v.v.i.

Hmyz je stejné jako jind hospodarska zvifata napadan mnoha patogeny a parazity. Nej-
rusovy (Bombix mori). V nasich podminkach, pomineme-li oblast v¢elarstvi, pfichazeji
v Uvahu nasledujici druhy hmyzu: cvréek domaci (Acheta domesticus), potemnik sta-
jovy (Alphitobiu diaperinus), sarance stéhovava (Locusta migratoria), potemnik moucny
(Tenebrio molitor). Jedna se o druhy hmyzu, které je mozné uvadét na trh EU na zakladé
Nafizeni Evropského parlamentu a Rady (EU) 2015/2283, o novych potravinach, a které
zaroven prosly hodnocenim bezpecnosti a schvalovacim procesem Evropského ura-
du pro bezpecnost potravin (EFSA). Ve schvalovacim procesu EFSA jsou momentalné
i dva doposud neschvalené hmyzi druhy, trubci plod vcely medonosné a larvy mouchy
Hermetia illucens. Dostupnych informaci o patogenech vysSe uvedenych druhd hmyzu
neni v soucasnosti mnoho. Viry hmyzu se vyznacuji vysokou mirou hostitelské specifity
a onemocnéni Casto vede ke znacnym ekonomickym ztratam, protoze viry jsou schop-
ny velmi rychle chov zcela zlikvidovat. Ve velkochovu dochdazi k pfenosu virt a nasled-
nému propuknuti virozy snadnéji nez v prfirozeném prostredi. Pfispiva k tomu mnoho
faktoru, jako jsou teplota a relativni vlihkost, koncentrace COz2, vyziva, hustota populace,
prfitomnost toxinu nebo koinfekce. Mezi nejvyznamnéjsi DNA viry zpusobujici onemoc-
néni hmyzu patfi iridoviry, parvoviry; z mnoha RNA virt lze zminit cripaviry. Iridoviry (rod
Iridovirus) jsou velké viry s dvouretézcovou DNA. Iridescentni virus bezobratlych zpu-
sobuje fatalni onemocnéni larev potemnika moucného, kdy dochazi k uhynum tmavé
zbarvenych a paralyzovanych larev; v nékterych pripadech k typické modré iridescenci.
Ze skupiny parvoviru je nutné zminit zastupce podceledi Densovirina s jednovlakno-
vou DNA, ktefi jsou schopni zdecimovat chovy potemnikd (T. m. densovirus) i cvr¢ku
(A. d. densovirus). Zastupce rodu Cripavirus, virus obrny cvr¢kd, s jednoretézcovou RNA,
byl izolovan z uhynulych cvr¢ku s pfiznaky obrny zadnich nohou a ztraty koordinace.
Oproti virum maji entomopatogenni bakterie Sirsi hostitelské spektrum. Jedna se zejmé-
na zastupce rodu Bacillus, Serratia, Pseudomonas, Paenibacillus, Photorhabdus, Proteus
a Xenorhabdus. Vyznamnym intracelularnim parazitem je Ricketsiella grylli. Do chovu
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se mohou dostat kontaminovanym krmivem, podestylkou nebo mechanickymi vektory.
Vnimavost hmyzu k onemocnéni zvysuje environmentalni stres, zejména Spatna hygiena
chovu. Pro diagnostiku virt, entomopatogennich bakterii i genu rezistence je metodou
volby vyuziti PCR. V pfipadé bakterii vyuzivame zejména sekvenaci genu pro 16S rDNA.
V doposud analyzovanych vice nez 60 vzorcich krmného hmyzu bez zndmek zjevného
onemocnéni a o druhovém slozeni odpovidajicim schvalenym druhum jedlého hmy-
zu byly detekovany tfi druny DNA virt (densovirus, iridovirus, volvovirus) a jeden druh
RNA viru (iflavirus). Abundance nejvice zastoupenych bakteridlnich kmenu se u jednot-
livych druht hmyzu vyznamneé liSila. Zajimavosti je doposud nepopsana skupina kmene
Proteobacteria, ktera se v procentualnim zastoupeni 23 % objevuje u sarancat. Zastupci
kmene Firmicutes byli detekovani ve vSech analyzovanych vzorcich hmyzu s pfiblizné
stejnou abundanci, avsak slozeni bakteridlnich druhl/rodd se mezi druhy hmyzu Lisi.

Vyzkum je financovan projektem NAZV QL24010336.
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Geny antibiotické rezistence detekované u hmyzu
z tuzemskeé obchodni site

Strakova P., Moutelikova R., Prodélalova J.
Vyzkumny ustav veterindrniho lékarstvi, v.v.i., Oddéleni infekcnich chorob

a preventivni mediciny, Brno

Antibioticka rezistence predstavuje globalni problém verejného zdravi. Geny antibiotické
rezistence (AR) jsou rozsifené v rtuznych slozkach zZivotniho prostfedi. Byly detekovany
napf. v povrchovych a odpadnich vodach, v pudé, sedimentech, v hospodarskych zvi-
fatech a jejich exkrementech, ale také v potravinach zivocisného i rostlinného puvodu.
Velkym rezervoarem téchto genu jsou napf. nemocnice a zemédeélské provozy. V na-
Sem projektu jsme se zabyvali otazkou, jakou roli v Sifeni/vyskytu gent AR muze hrat
jedly/krmny hmyz. Dle literatury byl volné Zijici hmyz, jedly i krmny hmyz potvrzen jako
rezervoar genu antibiotické rezistence. Mezi nejcasteji detekované geny AR patfi geny
pro rezistenci k tetracyklinu, makrolidim, betalaktamim, vankomycinu apod. Jako hlav-
ni zdroj genu AR u jedlého/krmného hmyzu byl ur¢en substrat (krmna smés) a chovné-
ho prostredi. V nasem projektu jsme se zamérili na detekci gent AR v homogenatech
z testovaného hmyzu pomoci molekularnich metod (PCR). U jedlého hmyzu ziskaného
z tuzemské obchodni sité jsme detekovali geny rezistence k tetracyklinu a vankomycinu.
Dal$im cilem této ¢asti projektu je zameérit se na detekci genu AR v jednotlivych castech
chovného procesu (krmivo, chovné prostredi, rizna stadia hmyzu, odpad).

Prace byla financ¢né podporena projektem NAZV QL24010336.
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Zaskrt! Prakticky pruvodce (nejen) PCR diagnostikou

'Kasna V., *Mrazek J., *Homolova M., 2Pohludkova K.
1Centrum klinickych laboratofi, Zdravotni Ustav se sidlem v Ostravé
2Klinika infek&niho ékarstvi, Fakultni nemocnice Ostrava

Zaskrt (difterie) je zavazné infekéni onemocnéni zpusobené bakterii Corynebacterium
diphtheriae, kterd produkuje vysoce ucinny toxin vedouci k poskozeni tkani a systé-
movym komplikacim. Onemocnéni postihuje predevsim horni cesty dychaci, kde se
projevuje tvorbou typickych Sedobilych povlakd, ale muze mit i kozni formu. Prestoze
je zaskrt v rozvinutych zemich diky ploSnému ockovani vzacny, jeho vyskyt zUstava
vyznamnym rizikem v oblastech s nizkou proo¢kovanosti a v souvislosti s migraci oby-
vatelstva. V€asna a presna laboratorni diagnostika je klicova pro zahajeni adekvatni léCby
a prevenci dalSiho Sifeni infekce.

Detekce zaskrtu je zalozena na kombinaci klinického hodnoceni a laboratornich metod.
Zakladni diagnosticky postup zahrnuje kultivaci vzorkd z postizenych mist a naslednou
identifikaci bakterie pomoci MALDI-TOF MS. Pro potvrzeni toxigenity kmene se vyuziva
Elekav test, ktery detekuje produkci difterického toxinu. Moderni molekularné-biologické
metody, zejména polymerazova retézova reakce (PCR), umoznuiji rychlou a citlivou de-
tekci genu pro toxin (tox gen). Tyto metody vyznamné pfispivaji ke zrychleni diagnostiky
a zlepseni kontroly onemocnéni. Kombinace klasickych a modernich pristupu predstavuje
soucasny standard v detekci zaskrtu.

V Ceské republice dle dat NRL bylo v roce 2025 potvrzeno celkem 11 pozitivnich
pripadu C. diphtheriae, stejné jako v roce 2024. V roce 2023 bylo potvrzeno 7 pfipadu
avroce 2022 5 pfipadu. V letech 2018 az 2021 nebyl potvrzen zadny pfipad. V Evrope
jsme dle ECDC (2022 — 2025) spole¢né s Norskem s 14 zachyty na 6. misté ve vyskytu
zaskrtu po Némecku (292), Francii (70), Rakousku (65), Belgii (43) a Nizozemsku (23).
Nejméné pripadu (1) je zachyceno v Lucembursku.

V roce 2025 jsme v nasi laboratofi zavedli komeréni real-time PCR testovani pro
kvalitativni detekci C. diphtheriae (rpo B gen) v¢. gent kdduijicich toxiny C. diphtheriae
a C. ulcerans. V obdobi 11/2025 jsme touto metodou otestovali 18 vzorku (stéry z krku,
nosohltanu, morf a hemokultury) s ndlezem 3 pozitivnich pacientt. Jednalo se o ro¢ni
neockované dité a jeho rodice s naslednym testovanim kontaktu. Dité bylo PCR pozitivni
s detekci C. diphtheriae v¢. genu pro toxin ze stéru nosohltanu, morfy i hemokultury.

Pfednasky Strana 45 | 2026



Matka byla PCR pozitivni ze stéru z morfy na C. diphtheriae v¢. genu pro toxin. Otec byl
rovnéz PCR pozitivni z vytéru z nosohltanu na C. diphtheriae v¢. genu pro toxin.

Jedinou moznosti prevence proti zaskrtu je o¢kovani. V CR se o¢kuji déti do 11 let.
Dale WHO a ECDC doporucuji pfeockovani proti zaskrtu kazdych 10 let kvali vyvanuti
imunity v dospélosti.
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Co nam prozradila celogenomova sekvenace o kmenech
Bordetella pertussis izolovanych v letech 2019 - 2024
v Ceské republice

Zavadilova J., Musilek M., Hoskus M.
NRL pro pertusi a difterii, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Statni zdravotni tstav
NRL pro meningokokové nakazy, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Statni zdravotni ustav

Cilem celogenomoveé sekvenace (WGS) kmenu Bordetella pertussis bylo vzajemné porov-
nani genomu, charakterizace genu vakcinacnich antigenti a genti makrolidové rezistence.
Byly porovnavany izolované kmeny B. pertussis z let 2019 — 2024 z Ceské republiky.

WGS byla provedena na platforme Illumina MiSeq. WGS data byla upravena pomo-
ci softwaru Velvet de novo Assembler s vyuzitim skriptu Velvet-Optimiser a vysledné
genomy byly poslany do mezinarodni databaze Pasteurova Institutu BIGSdb-Pasteur
obsahuijici alelové a genomové udaje kmenu rodu Bordetella. Pro analyzu a vzajemné
porovnani genomu byl pouzit program Genome Comparator, ktery je soucasti databaze
BIGSdb-Pasteur.

Pomoci WGS dat bylo mozneé rozlisSit homogenni populaci ¢eskych izolatu B. pertussis
a prokazat, ze izolaty z roku 2024, které zpusobily na naSem Uzemi epidemii, jsou gene-
ticky odlisné od izolatu B. pertussis z let 2019 — 2020.

Podpofeno grantem EU Genomic surveillance of selected infectious diseases in the
Czech Republic (projekt 101113387-HERA2CZEU4H-2022-DGA-MS-IBA-1).
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PCR detekce komplexu Mycobacterium tuberculosis (TBC)
v klinickych vzorcich pacientu Fakultni nemocnice Brno

'Kaevska M., * 2Hykelova V., *Koumalova S., *Svobodova J., *Adamkova I., *Mrkvicova M.
tUstav Laboratorni mediciny, Fakultni nemocnice Brno

2Ustav vefejného zdravi, Lékarska fakulta, Masarykova Univerzita

’IFCOR - KLINICKE LABORATORE, s.r.o

Diagnostika mykobakterii, zejména komplexu Mycobacterium tuberculosis jako puvod-
ce tuberkulodzy, zahrnuje kombinaci klinického vysetfeni, zobrazovacich metod (RTG
plic), tuberkulinového kozniho testu a laboratorniho prukazu mykobakterii v¢. IGRA
testd. Primy prukaz mykobakterii v klinickém materidlu se provadi mikroskopicky, kulti-
vacné a pomoci molekularné-biologickych metod, zejména real-time PCR, ktera hraje
klicovou roli v rychlé a specifické detekci mykobakterii i identifikaci lekové rezistence.

V laboratofich Ustavu laboratorni mediciny FN Brno byl sestaven protokol pro izolaci
DNA mykobakterii z respiracnich vzorku i dalSich typu klinického materialu, nasledova-
ny PCR detekci mykobakterii komplexu Mycobacterium tuberculosis, Mycobacterium
avium komplexu a ostatnich netuberkuldznich mykobakterii. U vSech vzorku s pozitiv-
nim zachytem Mycobacterium tuberculosis komplexu byl protokol dale rozsifen o ana-
lyzu pfitomnosti mutaci v genech souvisejicich s rezistenci mykobakterii k rifampicinu
a isoniazidu

V prispévku prezentujeme vysledky rutinnich laboratornich vysetreni z let 2023 — 2025,
vcetné zkudenosti s riznymi komercné dostupnymi soupravami pro izolaci a detekci my-
kobakterii a mutaci v genech vedoucich k jejich rezistenci.

Béhem sledovaného obdobi bylo na Oddéleni klinické mikrobiologie a imunolo-
gie ULM FN Brno vysetfeno celkem 2 057 vzorkli od 1 667 pacientt. Mycobacterium
tuberculosis komplex byl detekovan v 87 vzorcich pochazejicich od 61 pacientum.
U 15 vzorku byla prokazana DNA netuberkuldznich mykobakterii, nej¢astéji zastupcu
komplexu Mycobacterium avium. Mutace genomu podminujici rezistenci k rifampici-
nu nebo isoniazidu byly detekovany ve vzorcich pochazejicich od 6 pacientu. Ziskané
vysledky byly nasledné porovnany s vysledky kultivacniho a mikroskopického vysetreni
provadéneého v laboratofi IFCOR.

Prestoze kultivace zUstava zakladni a nepostradatelnou soucasti diagnostiky mykobak-
terialnich infekci, ma metoda PCR nesporny vyznam v rutinni diagnostice, predevsim

Strana 48 | 2026 Prednasky



diky moznosti rychlé a specifické detekce komplexu Mycobacterium tuberculosis pfimo
z klinického materialu. Zaroven umoznuje v€asnou identifikaci mutaci v genomu my-
kobakterii, které jsou spojeny s rezistenci k zdkladnim antituberkulotikim, rifampicinu
a isoniazidu. Tyto informace jsou klicové pro v€asné zahajeni cilené a efektivni lécby
pacienta a omezeni neucinné terapie a mohou tak vyznamné prispét ke zlepseni klinic-
kého vysledku i omezeni Sifeni rezistentnich kmenu.

Podporeno projektem MZ CR - koncepéni rozvoj vyzkumné organizace (FNBr, 65269705).
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Vyuziti molekularnich metod v diagnostice a surveillance
invazivhiho meningokokového onemocnéni
v Ceské republice

Okoniji Z.
NRL pro meningokokové nakazy, Statni zdravotni ustav, Praha

Invazivni meningokokové onemocnéni (IMO) predstavuje velice zdvaznou perakutné
probihajici bakterialni infekci zpusobenou Neisseria meningitidis s vysokou smrtnosti
(prameérné 10 %, u hypervirulentnich meningokokt az 25 %) a az 30 % rizikem trvalych
nasledku u prezivsich. Z tohoto duvodu je tfeba zajistit kvalitni a rychlou laboratorni
diagnostiku a surveillance IMO. Zlatym standardem laboratorni diagnostiky je stale kulti-
vace, nicméneé u IMO predstavuji velkou ¢ast diagnostiky a typizace molekuldrni metody.
Vyuziti molekularnich metod v Narodni referencni laboratofi pro meningokokové nakazy
SZU (NRL MEN) je &iroké: vyznamné zlep$uji moznost véasné detekce IMO, umoznuiji
diagnostiku Neisseria meningitidis u kultivacné negativnich vzorku, detailni charakteriza-
ci kmenu N. meningitidis, hledani pribuzenskych vztahtd N. meningitidis, feSeni epidemii
i outbreaku, sledovani importu a preshrani¢nich hrozeb, zjisStovani antibiotickeé rezisten-
ce, sledovani pokryti kolujicich kmenud dostupnymi vakcinami, monitoring prulomovych
infekci. Nejcastéji vyuzivanymi metodami jsou PCR v nejruznéjsich modifikacich (pre-
devsim real-time PCR), Sangerovo sekvenovani metodou MLST (Multilocus Sequence
Typing) a celogenomova sekvenace (Whole Genome Sequencing, WGS). Prezentovany
budou aktualni analyzy NRL MEN zamérené predevsim na fylogenetickou cgMLST ana-
lyzu invazivniho meningokokového onemocnéni v CR, analyzu zmén populace menin-
gokoku prubéhu covidového a post-covidového obdobi, &i sledovani pokryti kolujicich
kmenu dostupnymi vakcinami.
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Profilovani lidského strevniho mikrobiomu s vyuzitim
analyzy 16S a metagenomickych NGS dat a inovativnich
pristupu k jejich interpretaci

'Kagny M., *Hladikova E., *Ambrozova L., 'Stivinova K., *Hamplova A., *Mi¢uchova A.,
Tomko N., *Mertova |., * *Kotrys J., *Bezdékova-Fillerova R., *Halmova D., 'Budi$ J.,
Kvapil P.

*Institute of Applied Biotechnologies, Kramolinska 955, Letriany, 199 00 Prague, Czech Republic
2Geneton s.r.o., llkovicova 8, 841 04 Bratislava, Slovakia

SPalacky University Olomouc, Faculty of Science, Department of Biochemistry,

17. listopadu 12, 771 46 Olomouc, Czech Republic

Analyza mikrobialnich spolecenstev lidského stfeva je nezbytnym predpokladem pro
odhaleni komplexnich taxonomickych a funk&nich aspektu, které by mohly pomoci for-
mulovat hypotézy tykajici se role mikrobioty v lidskych stravovacich navycich a nasledné
i ve zdravi a nemocech. Zavedeni technologii sekvenovani nové generace (NGS) pro
analyzu lidského stfevniho mikrobiomu umoznuje generovani relevantnich a robustnich
dat, a tim vysvétluje kliCoveé parametry mikrobialni dynamiky.

Cilem nasi studie je poskytnout standardni postup pro analyzu lidského stfevniho
mikrobiomu na zakladé dat NGS — genu 16S rRNA (16S) a celého metagenomového
shotgun sekvenovani (WMGS) s vyuzitim dostupnych molekularné-biologickych aplikaci
a rtiznych bioinformatickych postupu.

Vzorky byly odebrany ze stolice od 10 darcu bez klinického podezrfeni na jakékoli
onemocnéni. Knihovny 16S NGS byly pfipraveny pomoci sady 16S Metagenomic
Sequencing Library Preparation Kit (Illumina) a knihovny WMGS pomoci QlAseq FX DNA
Library Core Kit (QIAGEN). Ekvimolarné poolované knihovny NGS byly sekvenovany na
platformach Illumina, knihovny 16S na MiSeq v rezimu 2x300 a knihovny WMGS na
NovaSeq X Plus v rezimu 2x150. Pro charakterizaci mikrobialniho taxonomického slo-
zeni byly testovany bioinformatické postupy, pfizpusobené specifickym laboratornim
pracovnim postupum.

Podle nasich zjisténi nabizi sekvenovani 16S rRNA z ekonomického hlediska efek-
tivni a vypocetné méne narocny pristup, ackoli vysledky jsou omezeny taxonomic-
kym rozliSenim pouze bakterialni slozky bioty a na Urovni rodu. WMGS data poskytuji
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komplexnéjsi vystupy, které umoznuji identifikaci az na uroven druhu, a zahrnuji i detekci
nebakterialnich organismu, jako jsou viry, houby a paraziti.

Volba mezi 16S a WMGS by se méla fidit dostupnymi finanénimi zdroji, cili studie
a pozadovanou urovni rozliseni. Zatimco 16S zustava vhodnym nastrojem pro rychlé
a cenove efektivni taxonomickeé profilovani, WMGS pfistup je vyhodny zejména ve spo-
jeni s robustnimi automatizovanymi vypocetnimi nastroji, umoznuje komplexni a vice-
rozmerny pruzkum mikrobioty a jejiho funkéniho vyznamu pro zdravi a onemocnéni
¢lovéka. WMGS analyza navic umoznuje funkéni charakterizaci mikrobialnich spolecen-
stev identifikaci genu souvisejicich s metabolickymi drahami, rezistenci na antibiotika
a patogennim potencialem.

Podle stanoviska ¢eskych odbornych mikrobiologickych spole¢nosti je analyza strev-
niho mikrobiomu v soucasnosti primarné vyzkumnym nastrojem, jehoz klinickd inter-
pretace musi byt provadéna s opatrnosti. Vzhledem k vysoké interindividualni variabilité
mikrobioty, absenci referencnich hodnot a omezené kauzalni interpretovatelnosti nelze
metagenomicka data povazovat za samostatny diagnosticky podklad a jejich hodnoceni
musi byt vzdy zasazeno do SirSiho klinického kontextu.

Podékovani: Tato studie byla spolufinancovana Evropskou unii, projekt
Cz.01.01.01/01/24_063/0006804 BiDi-Me
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Vyuziti cubeDX pfi detekcich sepse a jinych infekci

128tosova T., 1 2Pudova V.
1Ustav mikrobiologie, Fakultni nemocnice Olomouc
2| ékarska fakulta Univerzity Palackého, Olomouc

Sepse predstavuje kriticky stav charakterizovany zivot ohrozujici organovou dysfunk-
ci vyvolanou infekci, kde kazda hodina prodleni v zahajeni adekvatni terapie zvysSuje
mortalitu. Pfima molekularni detekce patogenu z krve bez nutnosti kultivace zdsadné
zkracuje Cas do zahajeni cilené terapie. Jeji hlavni prekazkou je extrémné nizka koncen-
trace mikrobu v krvi a obrovsky nadbytek lidské DNA. Uspéch detekce tak zavisi pfede-
v§im na preanalytické fazi a zvolené technologickeé platformeé. Sdéleni shrnuje praktické
zku$enosti s nasazenim systému CubeDx v rutinni mikrobiologické diagnostice nejen
u pacientskych vzorku s podezifenim na sepsi, ale i u jinych typu vzorkl z primarné
sterilnich lokalit.

Podpora: TACR — FW10010005 ,Vyvoj PCR testl pro rychlou diagnostiku sepse”
a IGA_LF_2026_021.
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Vysoce citliva PCR platforma pro detekci puvodcu sepse
z plné krve

Svacina R., *Tykvart J., *Rehof |, *Strnadova K., 2Drevinek P., 3Sauer P,, 2Kantor J.,
*Navratil V., 2Kryllova D., 2Antuskova M., *Stosova T., *Pudova V., 'Dienstbier M.
!DIANA Biotechnologies, a. s., Primyslovéd 596, 252 50 Vestec

2Ustav lékarské mikrobiologie 2. LF UK a FN Motol, V Uvalu 84, 150 06 Praha 5

SUstav mikrobiologie FNOL a LF UP Olomouc, Hnévotinskd 3, 779 00 Olomouc

Sepse predstavuje jednu z nej¢astéjsich pficin umrti na celém svété. Jde o Zivot ohrozu-
jici stav vznikajici v dusledku nepfimérené imunitni odpovedi organismu na infekci, ktera
Casto vede k selhani organu a vysoké mortalité. Celosvétové postihuje desitky milionu
pacientl ro¢né a podili se priblizné na pétiné vSech umrti, pficemz vyznamnou zatéz
predstavuje i v Evropé a Severni Americe. Klicovym faktorem ovliviiujicim preziti paci-
entu je Casné zahajeni cilené antibiotické |écby, pro které je nezbytna rychla identifikace
puvodce sepse. Pres vysokou klinickou i ekonomickou zatéz zUstava diagnostika sepse
vyznamnou vyzvou dnesni mediciny.

Soucasnym zlatym standardem diagnostiky puvodcu sepse je hemokultura, kterd ma
vSak fadu omezeni. Nékteré patogeny nelze kultivovat, rist mikroorganismu je casto
potlacen predchozi antibiotickou lécbou, vySetfeni je Casové narocné a vyzaduje velké
objemy krve. Tyto faktory vedou k nizké citlivosti, faleSné negativnim vysledkim a dlou-
hé dobé do ziskani vysledku.

Prima detekce DNA patogennich mikroorganismu v plné krvi pomoci PCR predsta-
vuje atraktivni alternativu, nardzi vSak na zasadni prekazky, zejména velmi nizkou bak-
terialni naloz v klinickych vzorcich a pfitomnost inhibitorti PCR pochazejicich z krve.
Tyto problémy dosud branily SirSimu zavedeni spolehlivé PCR platformy pro pfimou
diagnostiku sepse z plné krve.

V ramci vyvoje metody jsme tato omezeni minimalizovali a vyvinuli jednoduchou, vy-
soce citlivou PCR platformu pro rychlou detekci (cca 2 hodiny) béZnych plvodcu sepse
pfimo z plné krve, pouzitelnou na standardnim laboratornim vybaveni i na existujicich
integrovanych PCR systémech. Vyvinuta technologie kombinuje poloautomatizovanou
izolaci nukleovych kyselin z malych objemu krve s multiplexnim RT-PCR testem, po-
moci kterého dochazi k detekci patogennich nukleovych kyselin. Test vyuziva vlastni
PCR chemii a interné vyvinuté enzymy, které poskytuji vyrazné vyssi citlivost ve srovnani

Strana 54 | 2026 Prednasky



s konvenc¢nimi PCR mixy. Na zakladé téchto aspektu bylo dosahnuto mnohem vyssi
citlivosti oproti stavajicim testum.

Aktualné probiha pilotni klinické hodnoceni realizované ve spolupraci se tfemi Ces-
kymi nemocnicemi, kdy je metoda srovnana s hemokultivaci a u nékterych vzorkud navic
se dvéma komer¢nimi PCR metodami pro diagnostiku puvodcu sepse. Validace metody
na klinickych vzorcich probiha, doposud bylo analyzovano pres 200 vzorku plné krve od
pacientu s podezfenim na sepsi. Z testovanych molekularnich technik vykazuje vyvijena
metoda nejvyssi diagnostickou citlivost oproti hemokulturam.

Vyvinuli jsme jednoduchou, rychlou a vysoce citlivou PCR metodu pro pfimou de-
tekci nejcastéjSich puvodcu sepse z plné krve. Test vyzaduje minimalni pfipravu vzorku,
je kompatibilni se standardnim laboratornim vybavenim, umoznuje vysoky stupern mul-
tiplexace a lze jej pfizpusobit i velmi rychlym analytickym protokolum. Po potvrzeni vy-
sledku ve vétsim klinickém hodnoceni a po prevedeni do finalniho IVD formatu ma tato

zahajeni cilené [éCby.

Tento projekt probiha za spolufinancovéani od TACR, Program FW — TREND,
PID: FW10010005.
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Vidét vic, reagovat dfiv: role molekularnich metod
v prevenci Sifeni nozokomialnich infekci

2Raclavsky V., *Novakova A., *Kasny M., “Budis J., 3Stosova T., *Kvapil P.
!Institute of Applied Biotechnologies, Olomouc

2Ustav mikrobiologie LF UP Olomouc

3Ustav mikrobiologie FN Olomouc

“Geneton, Bratislava

Infekce spojené se zdravotni peci (HAI) predstavuji trvalou zatéz zdravotnickych zafizeni,
pricemz kontaminace nemocnicniho prostfedi patfi mezi vyznamné faktory jejich Sifeni.
Povrchy v bezprostrednim okoli pacienta mohou byt kontaminovany nozokomialnimi
patogeny vcetné multirezistentnich kmenu, a jejich systematicky monitoring je proto
dulezitou soucasti preventivnich opatreni. Rutinné pouzivané kultivacni metody vSak
mohou skutecny rozsah kontaminace podhodnocovat, zejména z divodu omezené
citlivosti pfi nizké mikrobialni zatézi. Cilem prace bylo ovérit, zda mohou molekularni
metody doplnit nebo rozsifit stavajici pristupy v epidemiologickém dohledu. Optimali-
zovali jsme pokrocilé molekularni metody (multiplex RT-PCR a sekvenovani celého me-
tagenomu (WMGS)) pro rychlou a simultanni detekci Sirokého spektra nozokomialnich
patogenu. Do studie bylo zafazeno 50 stért odebranych z rtznych povrchu v pokojich
pacientu s prokazanou kolonizaci nebo infekci nozokomialnimi patogeny. Vzorky byly
analyzovany paralelné pomoci multiplexni RT-PCR, WMGS a standardni kultiva¢ni me-
todou, pficemz izolované mikroorganismy byly identifikovany pomoci MALDI-TOF MS.

Vyvinuta multiplexni RT-PCR umoznila detekci DNA 24 nejcastéjSich puvodcu HAI
vcetné genu spojenych s antibiotickou rezistenci. Pfi srovnani s kultivaci byla dosazena
85% shoda v identifikaci dominantnich patogendu, a to v daleko kratSim Case v fadu hodin.
WMGS navic odhalila pfitomnost dalSich patogent a mobilnich genu rezistence, které ne-
byly kultivacné zachyceny a poskytla detailni charakteristiku mikrobialnich spolecenstev.

RT-PCR predstavuje rychly a citlivy nastroj pro podporu epidemiologického dohledu
nad kontaminaci nemocnic¢niho prostfedi. WMGS umoznuje komplexni detekci bakterii,
virt i kvasinek v€etné genu rezistence a nabizi potencial pro detailni mapovani Sifeni HAI,
¢imz prispiva k efektivnimu fizeni prevence a kontroly infekci.

Prace vznikla za podpory projektu BiomGuard CZ.01.01.01/01/22_002/0000715.
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Vliv PFAS na mikrobialni komunity v systému puda-rostlina
a moznosti snizeni jejich prfestupu do nadzemni biomasy

Hertova A., Ottova H., Mercl F., Stiborova H.
Vysokd skola chemicko-technologicka v Praze, Ustav biochemie a mikrobiologie

Ceskd zemédélska univerzita v Praze, Katedra agroenvironmentalni chemie a vyzivy rostlin

Per- a polyfluorované alkylové latky (PFAS) pfedstavuji skupinu vysoce perzistentnich
mikropolutantt zivotniho prostredi. Kvuli prokdzanym rizikim pro ekosystémy a lidské
zdravi jsou jejich regulace stale zpfisnovany. V reakci na tato omezeni priumyslova pro-
dukce postupné prechazi na noveé alternativy. Mezi nejvyznamnéjsi zastupce patfi PFAS
s etherovou funkéni skupinou (napf. GenX), které pavodné byly navrzené jako ekologicky
Setrnéjsi. Dnes jsou tyto latky detekovany po celém svéte v pidé, vodé ¢i organismech.
Aktualni studie naznacuiji, ze etherove alternativy vykazuji podobné vlastnosti jako jejich
prfedchudci a jejich environmentalni dopady mohou byt srovnatelné. V této praci jsou
porovnavany tradic¢ni PFAS (PFOA, PFOS) a jejich etherové alternativy (HFPO-DA neboli
GenX, HFPO-TA, HFPO TeA). V systému puda rostlina byl sledovan prestup polutantt
ze zavlahové vody do rostlin cuket (Cucurbita pepo L.) a také jejich vliv na strukturu
a diverzitu pudnich a endofytnich mikrobialnich komunit. Analyza polutantt metodou
HPLC MS/MS ukazala nejvyssi akumulaci v nadzemni biomase a v plodech u latky GenX.
Amplikony makrerovych genu (16S rRNA gen pro identifikaci prokaryot a ITS region pro
identifikaci hub) byly pfipraveny z DNA izolované z pudy a z kofenu. Takto pfipravena
DNA knihovna byla sekvenovana metodou Illumina MiSeq. Mezi bézné strategie ke sni-
zeni kontaminace plodin rostoucich ve znecisténych lokalitach patfi aplikace biocharu,
ktery imobilizuje fadu polutantt v ptudé. V ramci tohoto experimentu pfidavek biocharu
nesnizil pfestup PFAS do cuket. Z toho duvodu bude otestovana moznost biologic-
ké ochrany nadzemnich casti plodin pomoci symbiodzy s arbuskularnimi mykorhiznimi
hubami. V pfedbézném experimentu jsme ovérovali schopnost kolonizace dvou druht
téchto hub u deseti plodin.

Vyzkum je podpofen GACR (&. projektu 25-17492S).
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Analyza vlivu pandemie covid-19 v Ceské republice
na teoretické pokryti MenB vakcinami u Neisseria
meningitidis metodou celogenomové sekvenace

Honskus M., Kfizova P., Musilek M., Okoniji Z.
Narodni referencni laborator pro meningokokové nakazy, Statni zdravotni ustav, Praha

Cilem studie byla analyza vlivu pandemie covid-19 na molekularni charakteristiky izo-
l&ta Neisseria meningitidis z invazivniho meningokokového onemocnéni (IMO) v Ceské
republice a s tim spojené teoretické pokryti izolati MenB vakcinami dostupnymi v CR
(MenB-4C Bexsero a MenB-FHbp Trumenba).

Metodou celogenomové sekvenace byly analyzovany vsechny dostupné izolaty
N. meningitidis z IMO, které byly zachyceny na tzemi CR mezi lety 2018 — 2024. Tento
casovy usek byl pro analyzu vlivu pandemie covid-19 rozdélen na pre-covidové obdo-
bi (2018 — 2019), obdobi pandemie covid-19 (2020 — 2022) a post-covidové obdobi
(2023 — 2024). Na zakladé alelového profilu MLST genu byly izolaty pfifazeny k sekve-
nacnimu typu a prislusnému klonalnimu komplexu. Pomoci indexu MenDeVAR, ktery je
zalozen na pritomnosti peptidovych variant vakcinacnich antigenu a jejich citlivosti na
protilatky v baktericidnim testu, byl u vSech studovanych MenB izolatd definovan pred-
pokladany funkeni ucinek MenB vakcin.

U izolatu MenC, MenW a MenY byl pozorovan kontinualni pokles celkové hetero-
genity a zaroven vyrazna redukce izolatd MenC, ccll, oproti tomu u izolatt MenB
doslo nejdrfive k narustu celkové heterogenity béhem obdobi pandemie covid-19
MenDeVAR, ktery je mezinarodné uznavan a doporucen jako indikator teoretického
pokryti MenB vakcinami, dokumentoval u ¢eskych MenB izolatu pokles tohoto pokryti
u obou MenB vakcin spojeny s prokazanou zmeénou populace meningokokU na uzemi
CR v prub&hu pandemie covid-19. Presto je toto pokryti MenB stale vyhovujici a ocko-
vani obéma MenB vakcinami je doporuceno v zahraniéii v CR.

Analyza izolatu N. meningitidis metodou celogenomové sekvenace prokazala, ze
v prubéhu covidového a post-covidového obdobi doslo k postupné zmeéné populace
meningokoku, které pusobi IMO v CR.
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ZkuSenosti s PCR detekci netuberkuléznich mykobakterii
u pacientu FN Brno

! 2yladimira Hykelova, *Marija Kaevska, *Martin Sihlovec, *Martina Mrkvicova
tUstav Laboratorni mediciny FN Brno
2Ustav verejného zdravi LF MU Brno

3Klinika détskych infekénich nemoci FN Brno

V roce 2010 byla vyhlaskou ¢. 299/2010 Sb. zrusena povinna kalmetizace novorozencu,
s vyjimkou déti z definovanych rizikovych skupin. Ac¢koli byla vakcina BCG primarné za-
mérena na prevenci infekce Mycobacterium tuberculosis, dostupna literatura uvadi, ze
poskytovala i ¢astecnou zkfizenou imunitni ochranu proti netuberkuléznim mykobak-
teriim (NTM). Po ukonéeni plogné kalmetizace nedoslo dle dat SZU/UZIS k narlstu in-
cidence tuberkuldzy, nicméné je jednoznacné popsan vzestup pripadu jednostranné
kréni lymfadenitidy zpusobené NTM, predevsim Mycobacterium avium complex (MAC),
nejcastéji u déti ve véku 1 — 5 let [1, 2].

Retrospektivné jsme analyzovali déti vySetfené ve Fakultni nemocnici Brno v letech
2020 — 2025 s diagnozou L04.0 — akutni lymfadenitida obli¢eje, hlavy a krku. Cilem
bylo zhodnotit etiologii lymfadenitid v détském veéku s dirazem na vyskyt netuberku-
loznich mykobakterii a jejich laboratorni prukaz. Soucasti diagnostického procesu byly
mikrobiologické metody vcetné PCR detekce mykobakterii a kultivacniho vySetfeni za-
méreného na NTM.

V uvedeném obdobi bylo vySetfeno 408 déti ve véku do 10 let. Prezentujeme souhrn-
né vysledky laboratornich vySetfeni a dale uvadime kazuistiku pacientky s jednoznacné
prokazanou infekci M. avium.

Podpofeno projektem MZ CR — koncepéni rozvoj vyzkumné organizace
(FNBr, 65269705).

Literatura
[1] uzis.cz/res/f/008462/tbc2024-cz.pdf

[2] Dolezalova K, Gopfertova D.: Ten years’ experience with the discontinuation of the
bacillus Calmette-Guérin vaccination in the Czech Republic. Int J Mycobacteriol 2021;
10 (2): 193 - 8.
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Vyvoj a ovéreni multiplexni RT-qPCR pro detekci
a kvantifikaci rotavirt ve vodach

*Klementova K., ?Kouba V., ?Kosinova A., *Zdenkova K.
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Epidemiologie zalozena na odpadnich vodach vyuziva biomarkery ke sledovani trendu
infekci v komunitach a k varovani pred vznikem epidemie. Detekce a kvantifikace virt
muze slouzit i k hodnoceni procesu Uprav vody a rizik pfenosu nemoci. Rotaviry jsou
patogenni viry zpusobujici akutni gastroenteritidy a jejich RNA predstavuje vhodné mar-
kery pro monitoring vodniho prostredi. Cilem prace byl vyvoj rychlé a citlivé multiplexni
RT-gPCR metody pro sledovani RNA rotavirt predevsim séroskupiny A. V ramci reSeni
byla navrzena synteticka sekvence dsDNA urcena jako kontrolni a standardni material
pro vyvijenou metodu. Dale byla sledovana jeji stabilita v roztocich s cilem zajistit pres-
nou kvantifikaci. Nasledné bylo pomoci standardd a realnych vzorkd provedeno testova-
ni konfiguraci multiplexnich reakci zamérenych na detekci rotaviru A a dalSich virovych
markeru, v€etné testovani avirulentnich castic rotaviru A. Dale byl navrzen a testovan
multiplexni systém pro paralelni detekci a kvantifikaci i ostatnich séroskupin lidskych ro-
tavird. Tim byla potvrzena funk&nost vyvinutych protokolu. Vzhledem k nizkym koncen-
tracim rotavirt ve vzorcich byla pro stanoveni jejich absolutni koncentrace provedena
také RT-dPCR v single i multiplexnim uspofadani.

Prace byla podpofena projektem TA CR SS07020223.
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Od stavebnich materialu k pfirodnim ekosystémum:
vyuziti mikrobialnich komunit z Konépruskych jeskyni

!Klikova, K., *Ottova, H., 'Branysova, T., 2Holecek, P., 2Konakova, D., 2Nezerka, V.,
!Demnerova, K., 'Stiborova, H.
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?Katedra fyziky, Fakulta stavebni, CVUT v Praze, Thakurova 2077/7, 166 29 Praha 6

Stavebni pramysl patfi dlouhodobé mezi vyznamné producenty emisi COz. Z tohoto du-
vodu se stale vice rozvijeji snahy o recyklaci a znovuvyuziti odpadnich stavebnich ma-
teridlu. Jednou z perspektivnich moznosti je jejich vyuziti prostfednictvim technologie
mikrobialné indukovaného srazeni uhli¢itanu vapenatého (MICP). Jedna se o biomine-
ralizaCni proces, pfi kterém mikroorganismy na zakladé své enzymatické aktivity indukuji
tvorbu uhli¢itanu vapenatého (CaCOs). Tento proces se s vyhodou uplatriuje napfriklad pfi
recyklaci pisku, demoli¢ni drti nebo jemné drceného odpadniho betonu (waste concrete
fines, WCF). V soucasnosti jsou pro MICP nej¢astéji vyuzivany sbirkové bakteridlni kmeny,
jako napriklad Sporosarcina pasteurii a Sutcliffiella cohnii (dfive Bacillus cohnii). Jejich
kultivace je vak financné narocna a vyzaduje specifické podminky. Udrziteln&jsi alternati-
vou mohou byt oligotrofni mikroorganismy z vapencovych jeskyni, pfirozené adaptované
na prostredi s nizkou dostupnosti zivin a se schopnosti srazet CaCOs. Z tohoto duvodu
byla provedena analyza mikrobialnich komunit ve vapencovych Konépruskych jeskynich
(Ceska republika), kde byly odebrany stéry z povrchu krasovych Utvart. Z takto ziskanych
vzorku byla pomoci polyuretanovych houbicek izolovana DNA (vSechny pfitomné mik-
roorganismy) a RNA (metabolicky aktivni mikroorganismy). Amplikony pro sekvenovani
na platformé lllumina MiSeq byly pfipraveny dvoukrokovou PCR s vyuzitim specifickych
primeru (515F-BAF, 926R-BAF) pro gen 16S rRNA. Ziskané sekvence byly pfifazeny k mi-
krobialnim druhtm a data byla statisticky vyhodnocena. Pro zajisténi komplexni analyzy
mikrobialni diverzity byly vysledky izolace DNA a RNA porovnany. Veskeré poznatky by
mély byt do budoucna vyuzity k cilené izolaci mikroorganismu z pfirodnich prostredi (jes-
kyni) tak, aby mohly nahradit dosud pouzivané sbirkoveé kmeny, a podilet se tak na zlepseni
mechanickych vlastnosti kompozitnich vzorku z recyklovaného odpadniho betonu (WCF).

Tato prace vznikla za finanéni podpory projektu Grantové agentury CR 25-16403S.
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Kdo prezije na pefi? Bakterie z Konépruskych jeskyni

!Ottova H., !Klikova K., 2Nezerka V., 'Stiborova H.
!Vysoka skola chemicko-technologickd v Praze, Fakulta potravindfské a biochemické technologie,
Ustav biochemie a mikrobiologie

2Ceské vysoké uceni technické, Fakulta stavebni, Katedra fyziky

V roce 2024 byla produkce odpadu v Ceské republice dle Ceského statistického Ufadu
pres 40 milionl tun, cozZ je 0 6 % vice nez v roce predeslém. Nejvétsi ¢ast (57,2 %) tvorily
mineralni odpady, kam patfi i stavebni a demoli¢ni odpad. Az 40 % z téchto odpadu,
jemna frakce do 1 mm, nema zadné dalsi vyuziti kvuli své prachovosti ¢i velkému mér-
nému povrchu a i dle legislativy musi byt sklddkovana. Tato frakce ale muze byt recy-
klovana pomoci mikrobialné indukovaného srazeni uhli¢itanu vapenatého (MICP), jehoz
krystaly funguji jako pojivo pro Castice jemné frakce. Ty jsou takto zpevnény a vznika
biokompozitni vzorek, ktery svymi parametry vyhovuje pozadavkum pro nékteré sta-
vebni aplikace, napf. do podkladnich vrstev chodniku. Aby tato technologie mohla byt
uzivana ve vétsim méritku, je nezbytné snizit naklady, z nichz az 60 % tvori cena kulti-
vacniho média. Proto jsme provedli jsme odbéry v oligotrofnim prostredi vapencovych
Konépruskych jeskynich, kde byl predpokladany vyskyt bakterii s nizkymi naroky na zi-
viny. Bakterie pak byly nabohaceny na hydrolyzatu pefi se zdrojem vapniku, aby byly
selektovany pouze ty, které je mozné kultivovat na hydrolyzatu pefi a jsou schopné
MICP. Pro selekci bakterii vyuzivajicich rtzné metabolické drahy vedouci k MICP byl do
nabohacovaciho média pridan bud laktat vapenaty, pro nabohaceni mikroorganismu
s drahou oxidace organickych sloucenin, nebo mocovina s chloridem vapenatym, pro
nabohaceni ureolytickych mikroorganismu. Nabohaceni probéhlo ve ctyfech krocich,
pficemz slozeni mikroorganismu v kazdém kroku bylo analyzovano pomoci sekvenace
genu pro 16S rRNA pomoci Illumina MiSeq. Po nabohaceni byly izolovany jednotlive
kmeny, které byly identifikovany pomoci Sangerova sekvenovani genu pro 16S rRNA.
Momentalné je ovéfovana a méfena schopnost precipitace CaCO3. S vybranymi kmeny
pak budou pripraveny biokompozitni vzorky, které budou analyzovany ve spolupraci
s Fakultou stavebni CVUT pomoci skenovaci elektronové mikroskopie, rentgenové dif-
rakce ¢i mechanickych zkousek.

Tento vyzkum je podpofen projektem TACR TN02000044 ,Biorafinace a cirkularni
ekonomika pro udrzitelnost” a je spolufinancovan se statni podporou Technologicke

Strana 64 | 2026 Postery



agentury CR v rdmci programu Narodniho centra kompetence, a rovnéz podpofren z fi-
nancnich prostredkd EU v ramci Narodniho planu obnovy (Nastroje pro uziveni a odol-
nost / Recovery and Resilience Facility).
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Flexible, automated sample-to-result opportunistic
virus monitoring for transplant care: implementation
and multi-matrix validation of a broad PCR menu with
per-sample assay selection on the myCROBE system

Sapakova, K., Skopalova, N., Pofizkova K., Horlitz M.
Geneproof a. s., Brno, Czech Republic

Background: Immunocompromised patients, including solid organ and hematopoietic
stem cell transplant recipients, are at high risk for opportunistic viral infections, with
severe courses associated with substantial morbidity and reported mortality up to 40 %.
Serial molecular monitoring supports early detection, timely treatment decisions, and
longitudinal management. However, many sample-to-result systems offer limited viral
breadth and do not support flexible, patient-specific target selection within a single
automated workflow. We implemented and validated a broad opportunistic virus PCR
menu on the myCROBE fully automated sample-to-result platform, enabling per-sam-
ple assay selection without changing the overall workflow.

Methods: Assays for cytomegalovirus (CMV), Epstein-Barr virus (EBV), varicella-zoster
virus (VZV), herpes simplex virus 1 and 2 (HSV-1, HSV-2), human herpesvirus 6 and 7
(HHV-6, HHV-7), human herpesvirus 8 (HHV-8), BK virus (BKV), and JC virus (JCV) were
configured on the myCROBE system. Analytical and workflow validation was perfor-
med using plasma, whole blood, cerebrospinal fluid, urine, and swabs. Studies included:
(1) total system failure testing, linear range assessment, and matrix material validation
across all matrices; (2) interference testing in plasma, whole blood, cerebrospinal fluid,
and swabs; and (3) probit-based limit of detection estimation in whole blood. Predefined
acceptance criteria were applied per study type.

Results: All assays met predefined acceptance criteria and were successfully validated
within a fully automated sample-to-result workflow. Across five clinically relevant mat-
rices, performance characterization demonstrated workflow robustness (system failure),
quantitative behavior over the measured range (linear range), matrix suitability (material
validation), resistance to common interferents, and analytical sensitivity estimation (pro-
bit in whole blood). The platform enabled flexible per-sample selection of viral targets,
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allowing laboratories to align testing with individual patient risk profiles and local moni-
toring strategies without altering the automated process.

Conclusion: The myCROBE system supports broad, flexible, automated opportunistic
virus PCR monitoring with multi-matrix validation. This approach can help close current
workflow gaps in transplant virology by combining automation with patient-tailored
target selection.

Regulatory disclaimer: For Research Use Only. Not for use in diagnostic procedures.



Ing. Gabriela Storkanova, Ph.D.

1. LF UK a VFN v Praze
Ke Karlovu 455/2, 128 08 Praha 2

tel: +420 224 967 705
e-mail: Gabriela.Storkanova@vfn.cz

Gen RPGR, ORF15: kde NGS nemuze,
zlaty Sanger pomuze!

Storkanova G., Vlaskova H., Hnizdova Bouckova M., Dudakova L., Liskova P., Peskova K.
KPDPM, 1. LF UK a VEN v Praze: Laborator DNA diagnostiky, Laborator ocni genetiky

Ve spolupraci s Centrem klinické o¢ni genetiky O¢ni kliniky 1. LF UK a VFN jsme v roce
2024 zavedli diagnostiku variant v genu RPGR a také v jeho obtizné sekvenovatelné Casti
ORF15. Mutace v tomto genu jsou nejcastejsi pricinou X-vazaneé retinitis pigmentosa
(XLRP, MIM *603937). VétSina mutaci genu RPGR se nachazi v oblasti ORF15 tj. alter-
nativne sestrfizeném exonu 15, ktery je prodlouzen i o ¢ast intronu 15. V téchto mistech
je sekvence nejen A-G bohatg, ale i vysoce repetetivni, coz prakticky znemoznuje NGS
analyzu. Analyzu mutaci ORF15 zac¢iname pripravou long-PCR (Takara LA Taq), nasle-
duje Sangerovo sekvenovani za pouziti 2 sekvencnich kitu (dGTP BigDye™ Terminator
v3.0 Ready Reaction Cycle Sequencing Kit, BigDye Terminator® v3.1 Cycle Sequen-
cing, precisténi sekvenacni reakce Kit BigDye XTerminator® Purification Kit), specific-
kych vnitfnich sekvenacnich primert a ruznych podminek vlastni sekvenacni reakce.
Timto zpusobem jsme ovérili pfitomnost mutace u 7 probandu. Ve vsech pripadech
se jednalo o malé delece (c. 2476_2477del, c. 2522del, c. 2845del, c. 2905_2909de|,
c. 2944del, c. 2964_2965del, c. 3096_3097del). U Zen komplikuje analyzu ¢asty vyskyt
polymorfismu-malych deleci. Ovéreni pfitomnosti mutaci nalezenych u probandu bylo
uspésné u vsech vysetfovanych rodinnych pfislusnic, bylo detekovano 6 prenasecek.
V jedné rodiné jsme nalezli pomoci analyzy celé oblasti ORF15 mutaci ¢.2405_2406del
u sestry probanda, jehoz vzorek nebyl dostupny. Byla také provedena jedna prenatalni
diagnostika s heterozygotnim vysledkem pro bodovou mutaci c.2173C > T (p. GIn725%).

Podpora projketu: MZ CR — RVO-VFN 64165.
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Molekularni charakterizace kmenu Streptococcus
pyogenes ziskanych v 90. letech 20. stoleti od pacientu
s invazivnhim onemocnénim

'Vesela R., *?Vohrnova S., *Kozakova J., 'KFizova P.
Statni zdravotni ustav, Centrum epidemiologie a mikrobiologie, Narodni referenéni laboratof pro
streptokokové nakazy

23 lékarska fakulta Univerzity Karlovy, Praha

Streptococcus pyogenes (streptokok skupiny A, Group A Streptococcus, GAS) je vy-
znamnym lidskym patogenem, ktery vyvolava bézna infekéni onemocnéni hornich
cest dychacich a kiize, muze vSak byt puvodcem i invazivnich onemocnéni se zavaz-
nym prubéhem a vysokou smrtnosti. Invazivni onemocnéni zptusobena S. pyogenes
jsou casto charakterizovana nahlymi vzestupy incidence nebo vyskytem epidemic-
kych vin. V prubéhu 90. let 20. stoleti byl v nékolika zemich zaznamenan zvyseny
vyskyt nekrotizujici fasciitidy vyvolané timto patogenem, spojeny s vysokou smrt-
nosti a zavaznymi klinickymi projevy. Cilem této studie bylo charakterizovat izolaty
S. pyogenes ziskané od pacientu s invazivnim onemocnénim ve vybranych statech
Evropy v 90. letech 20. stoleti pomoci sekvenace celého genomu (whole genome
sequencing, WGS) a nasledné analyzy sekvenacnich dat. Do studie byly zahrnuty kme-
ny pochazejici z potvrzenych pfipadu invazivnhiho onemocnéni, u nichz byl prukaz
S. pyogenes proveden z primarné sterilniho klinického materidlu. U vSech izolatu byla
provedena celogenomova sekvenace na platformé Illumina MiSeq. Ziskana genomova
data byla analyzovana s cilem identifikovat jednonukleotidové polymorfismy (SNP),
sestavit fylogenetické stromy a posoudit vzajemnou pfibuznost jednotlivych izolatu.
Soucasné byl u invazivnich izolatu sledovan a porovnavan vyskyt genu vybranych fak-
toru virulence, které mohou souviset se zvySenou patogenitou a invazivnim poten-
cialem kmenu. Predbézné vysledky naznacuji moznou pfibuznost ¢asti historickych
izolatl se sublinii M1DK, ktera byla poprvé popsana v Dansku v srpnu 2022 a v roce
2023 zde tvorila priblizné 30 % sekvenovanych pfipadu invazivniho onemocnéni zpu-
sobeného S. pyogenes. Zpracovani a analyza WGS dat invazivnich izolatu S. pyogenes
z 90. let 20. stoleti a jejich nasledné ulozeni do mezinarodnich databazi prispé&ji k hlub-
Simu pochopeni dlouhodobého Sifeni vysoce virulentnich sublinii tohoto patogenu



v Ceské republice i v daldich evropskych zemich a umozni lepsi interpretaci sou¢as-
nych epidemiologickych trendu.

Prace byla podpofena programovym projektem Ministerstva zdravotnictvi Ceské
republiky s registracnim &islem NW25-09-00190.
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GeneProof

part of NUvinkaDXx

GeneProof je globalni biotechnologicka spolecnost se sidlem v Brné, ktera se od roku
2005 zabyva molekularni in vitro diagnostikou zavaznych infekénich a genetickych one-
mocnéni. Spolecnost se vénuje vyvoji, vyrobeé a distribuci technologicky vyspélych, vy-
soce kvalitnich a uzivatelsky pfivétivych produktu.

Portfolio GeneProof zahrnuje nejen Sirokou $kalu RT-PCR diagnostickych testu, ale
také pristrojové vybaveni a feSeni pro extrakci a automatizaci procesu, vcetné plné au-
tomatizovaného systému myCROBE.

GeneProof je soucasti skupiny Nuvinka Dx, ktera sdruzuje odborné spolecnosti s ci-
lem poskytovat komplexni diagnosticka feSeni pro moderni laboratorni medicinu.

Nové pojeti molekularni diagnostiky
Platforma myCROBE od ceské spolec¢nosti GeneProof prfinasi flexibilnéjsi, rychlejsi
a ekonomictéjsi reSeni do modernich laboratofi.

V dnesni klinické praxi jsou laboratore vystaveny tlaku
na zvysovani poctu molekularné diagnostickych vyset-
feni pfi soucasnem zajisténi vysoké analytické presnosti
a rychlé dostupnosti vysledku. To vSe v kontextu ome-
zenych rozpoctu a dlouhodobého nedostatku perso-
nalu. Spolecnost GeneProof, globalni lidr v molekularni
diagnostice, reagovala na tyto vyzvy vyvojem platformy
myCROBE. Ta byla navrzena podle realnych laboratornich
procesu, nikoli pouze podle moznosti pristrojove techni-
ky. myCROBE je plné automatizovana PCR platforma, kte-
ra snizuje plytvani, zvysuje flexibilitu testovani a umoznuje
poskytovat vysledky odpovidajici specifickym potfebam
jednotlivych pacientu.

Kde standardni PCR panely narazeji na své limity
Vétsina PCR systému dostupnych na trhu je zaloZena na fixnich multiplexnich panelech.
Prestoze jsou tyto systémy technicky vyspélé, casto nejsou plné v souladu s klinicky-
mi pozadavky. Panely rutinné analyzuji vSechny cile bez ohledu na to, zda jsou v dany
moment pro pacienta klinicky relevantni, coz vede ke zvysenym nakladim a neefektiv-
ni spotfebé reagencii. POCT platformy navic generuji dalsi provozni naklady a rigidita
preddefinovanych panell omezuje schopnost laboratofi flexibilné reagovat na ménici
se objemy vzorkl nebo specifické diagnostické indikace.

Moderni laboratore proto stale Castéji hledaji flexibilni diagnosticka feSeni, ktera jsou Kli-
nicky presna, provozné efektivni a zaroven plné odpovidaji jejich diagnostickym potrebam.
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Automatizace prizplsobena redlnym potrebam laboratorni praxe

Systém myCROBE byl navrzen lidmi, ktefi znaji kazdodenni vyzvy klinické laboratore
a vi, Cemu laboratorni pracovnici denné celi. Podstatou inovace myCROBE je jedine¢ny
koncept a la carte multiplexing, ktery umozniuje individualni konfiguraci kazdého vzorku
bez nutnosti pouziti preddefinovaného panelu. Laboratorni pracovnik jednoduse vlozi
vzorek, zvoli pozadované testy a platforma myCROBE automaticky zajisti cely analyticky
proces. Automatizaci rutinnich ¢innosti systém dovoluje specialistim efektivnéji vyuzit
odborny cas v laboratori.

Multiplexovani a la carte

Klicové vyhody
¢ plna automatizace od extrakce po vysledek
e a la carte multiplexing umoznujici flexibilni
vybér testu
e az 8 testl na vzorek, az 90 vysledku v jednom béhu
» navySovani kapacity podle potreby: 1 — 36
vzorku v jednom béhu
e automatické vyhodnoceni vysledku

8 testu

na vzorek

Komplexni portfolio PCR testu
GeneProof nabizi ucelené portfolio plné automatizovanych diagnostickych testu pro
platformu myCROBE:

e Immunocompromised/Transplant:

e spole¢nost GeneProof uvadi na trh
Siroké portfolio kvantitativnich PCR testu
urcenych k podpore klinikt pfi stanoveni
diagnoézy a monitorovani imonokom-
promutovanych pacientu a pacientu po
transplantaci

« Siroka nabidka testt zahrnuje CMV, EBY,
BKV, VZV a dalsi

¢ Sexually Transmitted Infections:

o Siroka nabidka testu pro diagnostiku sexualné pfenosnych nemoci zahrnujici

CT, NG a mnoho dalsich
e Thrombotic Mutations:

» nejSirsi portfolio plné automatizovanych PCR testu pro detekci trombotickych
mutaci na trhu zahrnujici FIl, FV a dalsi.

Vysoka presnost bez kompromisu

Testy GeneProof jsou vSeobecné uznavany pro svou spolehlivost a robustnost a platforma
myCROBE tento standard udrzuje prostrednictvim efektivni extrakce, presné manipulace
s reagenciemi, minimalizace rizika kontaminace a peclivé kontrolovaného PCR procesu.



Platforma myCROBE je zaroven koncipovana tak, myCROBE

al:l>y odp'owda,la provozmr? potre’bar’n l.abotatorl ruz: & GeneProof
nych velikosti. V laboratofich s nizkymi pocty vzorku

umoznuje zpracovani bez zbytecné spotreby reagencii, zatimco ve vysokokapacitnich
laboratofich lze dosahnout az 270 vysledkd na jednu pracovni sménu.

Plynulé zafazeni automatizace do laboratorniho provozu

Platforma myCROBE umoznuje hladkou integraci do zavedenych laboratornich pro-
stor. Kombinace kompaktniho stolniho provedeni, integrovaného uzivatelského rozhrani
a konektivity s LIS zajistuje rychlou a efektivni implementaci automatizace bez nutnosti
zasadnich zasahu do laboratorni infrastruktury.

Zhlédnéte nase ukazkové video

geneproof.com

Vyrobce a globalni distributor

+420 543 211 697

sales@geneproof.com

Videriska 101/119, Dolni Herspice, 619 00 Brno, Czechia
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BioTech a.s.
Vas spolehlivy partner pro moderni laboratorni diagnostiku

Spole¢nost BioTech a.s. patfi mezi zavedené dodavatele feSeni pro klinické, vy-
zkumné a diagnostické laboratofe v Ceské republice, na Slovensku a v Madarsku.
Nasim cilem je pfinaset nejnovéjsi biotechnologické inovace do kazdodenni labo-
ratorni praxe a trvale podporovat profesionalizaci laboratorniho provozu.

Klademe duraz na vysokou kvalitu dodavanych technologii, odborné poraden-
stvi a dlouhodobou spolupraci se zakazniky. Silnou soucasti naseho portfolia je
molekuldrni diagnostika, ve které nabizime Spickoveé pfistrojové systémy a reagen-
cie od renomovanych svétovych vyrobcu.

Portfolio BioTech a. s. zahrnuje moderni technologie, v€etné digitalni PCR a po-
krocilych automatizovanych systému pro pripravu vzorku. Tyto nastroje umoznuiji
laboratofim dosahovat vyssi citlivosti, pfesnosti a reprodukovatelnosti vysledkd na-

Nejsme pouze distributorem. Zakaznikim poskytujeme pridanou hodnotu for-
mou odborné podpory — od konzultaci pfi zavadéni novych metod, pfes pomoc
s validacnimi procesy az po $koleni laboratorniho personalu. Diky individualnimu
pfistupu dokazeme navrhnout feSeni presne odpovidajici potfebam kazdé labora-
tore, at uz jde o rutinni diagnostiku nebo naro¢né vyzkumné projekty.

Aktivni spoluprace s odbornou komunitou, uc€ast na konferencich a nepretrzité
sledovani technologickych trendt nam umoznuiji pfispivat k rozvoji moderni labo-
ratorni diagnostiky v regionu. Jako soucast silné skupiny Circulos Group s.r. 0. jsme
dlouhodobym a duvéryhodnym partnerem, na kterého se lze spolehnout i v dobé
rychlého technologického vyvoje
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Objevte komplexni portfolio
ELISABETH PHARMACON

o PCR mikrozkumavky

« Mikrocentrifuga¢ni zkumavky se
zaviranim Safe-Lock

« Centrifugacni zkumavky

« Sroubovaci skladovaci zkumavky

« Kryogenni zkumavky

o PCR/qPCR 8mistné stripy

o PCR/gPCR 96jamkové desticky

o Tésnici folie, silikonové folie

» Pipetovaci Spic¢ky s filtrem /bez filtru

o Otvirak na zkumavky

ELISABETH PHARMACON, spol. s r.o.
Rokycanova 4437/5

615 00 BRNO-Zidenice, Ceska republika
tel.: +420 542 213 851

obchod@elisabeth.cz

DNA DIAGNOSTICS oe® Labware ELISABETH PHARMACON

/ EliGene .;i'-:"thZyme aPlastic™



FONS

Ucelené reSeni pro
laboratorni komplement

Zvyseni efektivity laboratorniho provozu
Integrace vSech laboratornich odbornosti vjednom systému
Kompletni podpora viech laboratornich procest
Splnéni pozadavkd 1SO 15189, UZIS a SUKL
Zabezpeceni podle GDPR i Zakona o kybernetické bezpecnosti
Propojeni s nejmodernéj$imi laboratornimi technologiemi
Re3enf pro fetézce laboratofi a detadovana pracovisté
Dokonalé sledovani nékladli a nadstandardni statistiky
Flexibilni pfizplsobeni provoznim zvyklostem
Automatizace centralniho pfijmu veetné skladu zédanek
Automatiozovana Al asistence pro validaci a kontrolu vysledk
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FONS Openlims se
stal standardem pro
fizeni laboratornich

provozii.
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FONS Openlims je kazdy den
pouzivan na vice nez 6 000
stanicich a je k nému
on-line pFipojeno vice nez

5 000 analyzatori.

FONS Openlims je sofistikovany systém s mnoha internimi
i externimi vazbami. Rozsahem ho lze srovnat s klinickym
nebo ekonomickym systémem. Data uloZend v laboratornim
systému jsou jedna z nejcennéjsich ve zdravotnickém
zafizeni. Naroky na laboratorni systém jsou proto vysoké

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

FONS Openlims je tfeti generaci laboratorniho systému
spole&nosti STAPRO s. r. 0. Vznikl na zakladé dlouholeté
zkudenosti autorského tymu a ve spolupréci s mnoha
laboratornimi pracovisti. Zdkladni analyza systému zacdala
v roce 2003, vyvoj probiha od roku 2004.

Dalsi vyhody FONS Openlims:

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

STAPRO je dodavatelem komplexniho
informaéniho systému pro zdravotnicka
zatizent, jehoz dilleZitou soudasti je
laboratorni systém.

Laboratorni informaénf systém
spoleénosti STAPRO si vybralo 50%
laboratofi v CR, SR a Litvé.

STAPRO mé nejvétsi tym zabezpecujici
vyvoj a implementaci systému (40 lidi).
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~« STAPRO

Velké zkuSenosti autorského tymu jsou
dlezité pro vyvoj laboratorniho SW (30 let
zkudenostfi s laboratornimi provozy).

Podpora laboratornich procest je
v souladu s normou CSN EN 1SO 15189
a CSN EN IS0 20387

Spliiuje pozadavky GDPR
a pozadavky zékona ¢.184/2014 Sb.,
o kybernetické bezpeénosti.

PouZziti nejnovéjsich vicevrstvych
technologif pfi vyvoji garantuje
dlouhy Zivotni cyklus systému.

©0O 0

www.stapro.cz

Drzitel certifikatu systému fizeni kvality dle ISO 9001, ochrany Zivotniho prostiedi dle ISO 14001,

bezpeénosti informaci dle ISO 27001 a managementu efektivniho hospodafeni s energii dle 1SO 50001.
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Spolehlivy partner
pro vasi laborator

Kompletni feseni, na kterd se muzete spolehnout.

A? Pristroje pro Life Science

') Diagnosticka reseni

U Spotrebni material

Q@’ Reagencie

Sluzby:

* Aplikaéni a
technicka
podpora

* |Instalace
« Skoleni

* Servis

Telefon: +420 210 323 411 E-mail: info@ibiotech.cz www.ibiotech.cz
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q.p MEDILA

Adresa poradajici organizace:
MEDILA spol. s r.o.
Strossova 1931
530 03 Pardubice
IC: 632 17 767

tel: +420 608 351 755
e-mail: pcr.lab@medila.cz

rank.cz


http://rank.cz

