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SOUHRN
Cíl: V této studii prezentujeme analýzy epidemiologických a molekulárních dat surveillance invazivního meningokokového one-
mocnění (IMO) v České republice (ČR) za období 1993–2020, které je pro možnost porovnání trendů rozděleno do čtyř sedmiletých 
období: 1993–1999, 2000–2006, 2007–2013 a 2014–2020.
Materiál a  metody: Data surveillance IMO vznikají propojením dat Národní referenční laboratoře pro meningokokové nákazy 
s epidemiologickými daty rutinně hlášenými do informačních systémů infekčních nemocí s vyloučením duplicit. Metodou sek-
venace celého genomu (WGS) byly analyzovány vybrané izoláty z IMO. V této studii jsou analyzována WGS data 323 izolátů, které 
způsobily IMO v ČR mezi roky 1993–2020.
Výsledky: Za celé sledované období 1993–2020 bylo v programu surveillance IMO zjištěno 2 674 onemocnění, z nichž 272 skončilo 
úmrtím na IMO. V prvním sedmiletém období byla zjištěna nejvyšší nemocnost 2,2/100 000 obyvatel v roce 1995, ve třetím období 
byl zaznamenán pozvolný pokles nemocnosti z 0,8 na 0,6/100 000 obyvatel a v posledním období tento pokles pokračoval až do 
roku 2020 na nejnižší hodnotu 0,2/100 000. Ve všech čtyřech sledovaných obdobích byla nejvyšší nemocnost ve věkové skupině 
0–11 měsíců, na druhém místě byla věková skupina 1–4 roky a na třetím místě věková skupina 15–19 roků. Nejvíce onemocnění 
způsobily meningokoky séroskupiny B (43,6 %), následované séroskupinou C (34,9 %), séroskupinou Y (1,8 %) a séroskupinou W 
(1,5 %). Séroskupina X byla zjištěna pouze u tří onemocnění. Celková smrtnost IMO za celé sledované období byla 10,2 % a ve 
srovnávaných obdobích neklesala. Z hlediska séroskupin za celé sledované období způsobily nejvyšší smrtnost meningokoky sé-
roskupiny Y (14,6 %), následované séroskupinou W (12,5 %), séroskupinou C (12,0 %) a séroskupinou B (8,1 %). Z hlediska věkových 
skupin za celé sledované období byla nejvyšší smrtnost zjištěna ve věkové skupině 65 a více roků (24,7 %).
Data WGS 323 izolátů z  IMO z  let 1993–2020 ukázala nejpočetnější zastoupení osmi klonálních komplexů: cc11, cc44/41, cc32, 
cc267, cc23, cc18, cc35 a cc865. Izoláty séroskupiny C, cc11 z posledního sledovaného období, tvoří dvě vzájemně geneticky od-
lišné populace s odlišnými fenotypy, které jsou geneticky vzdálené od linie izolátů cc11 z prvních dvou období. Ve studovaném 
souboru byla zastoupena unikátní česká subpopulace izolátů séroskupiny W (ST-3342, cc865), zachycená pouze v posledních dvou 
sledovaných obdobích (2007–2020), jejíž pozice na fylogenetické síti podporuje teorii, že tato subpopulace séroskupiny W vznikla 
na území ČR z izolátů séroskupiny B mechanismem změny séroskupiny („capsule switching“). Klonální komplexy cc41/44, cc32, 
cc267, cc18 a cc35 jsou v převážné většině tvořeny izoláty séroskupiny B, zatímco cc23 je tvořen výhradně izoláty séroskupiny Y.
Závěry: Analýza dat surveillance za 28leté období potvrzuje, že současné nastavení vakcinační strategie v ČR, tj. očkování malých 
dětí a adolescentů kombinací vakcíny MenB a konjugované tetravakcíny A, C, W, Y, nejlépe odpovídá dlouhodobé epidemiologické 
situaci IMO v ČR.
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ABSTRACT
Křížová P., Honskus M., Okonji Z., Musílek M., Kozáková J.: Analysis of epidemiological and molecular data 
from invasive meningococcal disease surveillance in the Czech Republic, 1993–2020

Aim: An analysis is presented of epidemiological and molecular data from invasive meningococcal disease (IMD) surveillance in 
the Czech Republic (CR) for 1993–2020, comparing trends in four seven-year periods: 1993–1999, 2000–2006, 2007–2013, and 
2014–2020.
Material and Methods: IMD surveillance data are generated by linking National Reference Laboratory for Meningococcal Diseases 
data and epidemiological data routinely reported to the infectious diseases information systems, with duplicate data removal. 
Whole genome sequencing (WGS) was used for analysis of selected isolates from IMD cases. In this study, WGS data are analysed 
on 323 isolates recovered from IMD cases in the Czech Republic between 1993–2020.
Results: Over the entire study period 1993–2020, 2,674 cases were recorded in the IMD surveillance programme, of which 272 
were fatal. In the first seven-year period, the highest incidence rate of 2.2/100,000 population was reported in 1995, a gradual de-
cline from 0.8 to 0.6/100,000 was observed in the third period, and in the last period, this decline continued until 2020, achieving 
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tetravalentní vakcíny obsahující antigeny séroskupin 
meningokoka A, C, W a  Y: vakcína MenACWY-TT (Ni-
menrix), vakcína MenACWY-CRM (Menveo), vakcína 
MenACWY-TT (MenQuadfi) a  dvě rekombinantní vak-
cíny obsahující antigeny meningokoka séroskupiny B 
(MenB vakcíny): vakcína MenB-4C (Bexsero) a  vakcína 
MenB-FHbp (Trumenba). Cílem očkování proti IMO je 
zajistit co nejčasnější, nejkomplexnější a  nejdelší pro-
tektivní imunitu očkované osoby. K zajištění co nejkom-
plexnější imunity proti IMO je doporučena kombinace 
konjugované tetravakcíny A, C, W, Y a MenB vakcíny.

Strategie zavádění očkování proti IMO je v  jednotli-
vých zemích různá. Česká vakcinologická společnost 
České lékařské společnosti Jana Evangelisty Purkyně 
(ČVS ČLS JEP) ve spolupráci s NRL připravuje a aktua-
lizuje doporučení pro očkování proti IMO a předkládá 
podklady k úpravě legislativy o očkování proti tomuto 
onemocnění. Od 1. 6. 2020 je platné aktualizované do-
poručení pro očkování proti IMO s detailními informa-
cemi pro očkování kojenců a malých dětí, adolescentů 
a mladých dospělých a rizikových skupin. Toto doporu-
čení je dostupné na webových stránkách ČVS [5] a na 
webových stránkách NRL [6].

Od 1. 1. 2018 je podle zákona č. 48/1997, o veřejném 
zdravotním pojištění, § 30 hrazeno očkování proti IMO 
u  pojištěnců s  vybranými zdravotními indikacemi. Od 
1. 5. 2020 bylo novelou zákona mezi hrazená očkování 
zařazeno očkování malých dětí MenB vakcínou a kon-
jugovanou tetravakcínou A, C, W, Y. Od 1. 1. 2022 vstou-
pila v platnost další novela zákona, která rozšířila úhra-
du očkování i pro adolescenty, je-li očkování zahájeno 
od dovršení čtrnáctého do dovršení patnáctého roku 
věku. Rovněž byly zpřesněny zdravotní indikace očko-
vání proti IMO u osob s poruchami imunity.

ÚVOD

Invazivní meningokokové onemocnění (IMO) patří 
i v době významných pokroků moderní medicíny mezi 
infekční onemocnění s  vysokou smrtností a  vysokým 
výskytem závažných celoživotních následků u  přeži-
vších. Ve světě je zaznamenáno ročně více než milion 
případů IMO s  průměrnou smrtností 10–20  %, která 
však může dosáhnout až 40 % u onemocnění vyvola-
ných hypervirulentními klony meningokoka [1–3]. Ne-
bezpečnost tohoto onemocnění spočívá kromě jiného 
i  v  rychlosti rozvoje závažného klinického stavu, kdy 
během několika hodin z plného zdraví může být paci-
ent ohrožen na životě [4].

Vzhledem k vysoké smrtnosti IMO a vysokému pro-
centu celoživotních následků je důležité proti tomuto 
onemocnění očkovat. Podkladem pro vakcinační stra-
tegii v  každé zemi mají být validní epidemiologická 
data. V  České republice (ČR) jsou k  dispozici hlášená 
data nemocnosti od roku 1943, zpočátku však tato 
data zahrnovala pouze jeden z klinických projevů IMO 
– meningitidu. V roce 1993, kdy Národní referenční la-
boratoř pro meningokokové nákazy (NRL) zjistila v ČR 
výskyt nového hypervirulentního klonu meningokoka 
(Neisseria meningitidis C, klonální komplex cc11), který 
způsobil skokové zvýšení nemocnosti a smrtnosti IMO, 
byl zahájen program surveillance IMO ve spolupráci 
NRL s  mikrobiology, epidemiology, biostatistiky a  in-
fektology celé republiky. Data surveillance IMO zahr-
nující i molekulární charakteristiku meningokoků jsou 
mezinárodně srovnatelná a pravidelně hlášena do me-
zinárodních databází.

K očkování proti IMO jsou Evropskou lékovou agen-
turou registrovány a  v  ČR dostupné tři konjugované 
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a low of 0.2/100,000. In all four study periods, the age group 0-11 months was the most affected, followed by 1–4-year-olds and 
15-19-year-olds. Serogroup B caused the highest number of cases (43.6%), followed by serogroups C (34.9%), Y (1.8%), and W 
(1.5%). Serogroup X was only found in three cases. The overall case fatality rate in the entire study period was 10.2%, with no de-
cline seen in the four periods. The highest case fatality rate was associated with serogroup Y (14.6%), followed by serogroups W 
(12.5%), C (12.0%), and B (8.1%). In terms of age, the highest case fatality rate was observed in people aged 65+ (24.7%).
The WGS data for 323 IMD isolates from 1993-2020 showed the highest representation of eight clonal complexes: cc11, cc44/41, 
cc32, cc267, cc23, cc18, cc35, and cc865. Isolates of serogroup C, cc11, from the last study period form two genetically distinct popu-
lations with distinct phenotypes that are genetically distant from the lineage of cc11 isolates from the first two periods. The study 
population included a unique Czech subpopulation of serogroup W isolates (ST-3342, cc865), recorded only in the last two periods 
(2007–2020), whose position in the phylogenetic network supports the theory that the serogroup W population in the Czech Repu-
blic originated from serogroup B isolates as a result of serogroup switch (capsule switch). Clonal complexes cc41/44, cc32, cc267, 
cc18, and cc35 are predominantly composed of serogroup B isolates, while cc23 includes exclusively serogroup Y isolates.
Conclusions: The analysis of surveillance data over a  28-year period confirms that the vaccination strategy currently used in 
the Czech Republic, i.e., vaccination of young children and adolescents with a combination of MenB vaccine and quadrivalent 
conjugate ACWY vaccine, appears to be the most appropriate in the context of the long-term epidemiological situation of IMD 
in the CR.

KEYWORDS
invasive meningococcal disease – surveillance – case fatality rate – Neisseria meningitidis – serogroup – whole genome sequencing 
(WGS)
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V  této studii prezentujeme analýzy epidemiologic-
kých a molekulárních dat surveillance IMO v ČR za ob-
dobí 1993–2020, které je pro možnost porovnání tren-
dů rozděleno do čtyř sedmiletých období: 1993–1999, 
2000–2006, 2007–20013 a 2014–2020.

MATERIÁL A METODY

Surveillance invazivního meningokokového 
onemocnění

Data surveillance IMO vznikají propojením dat NRL 
s  epidemiologickými daty rutinně hlášenými do in-
formačních systémů infekčních nemocí s  vyloučením 
duplicit. Případy IMO jsou v databázi surveillance zařa-
zovány do jednotlivých roků podle data počátku one-
mocnění. Definice případu IMO je v  souladu s  evrop-
skou i českou legislativou [7, 8]. Do analýzy incidence 
IMO za období 1993–2020 je zahrnuta populace celé 
ČR, počty obyvatel ke konci každého kalendářního 
roku byly získány z údajů Českého statistického úřadu 
[9]. Analýzy dat surveillance IMO v České republice jsou 
každoročně publikovány ve Zprávách Centra epide-
miologie a mikrobiologie SZÚ Praha a tyto články jsou 
dostupné na webu NRL [10].

Charakterizace izolátů N. meningitidis
NRL provádí konfirmaci, určení séroskupiny a určení 

sekvenačního typu (sequence type, ST) se zařazením 
do klonálního komplexu (clonal complex, cc) u  všech 
doručených izolátů N. meningitidis z  IMO. Séroskupi-
ny jsou určovány klasickými sérologickými metodami 

a  ověřeny molekulární metodou polymerázové řetě-
zové reakce v  reálném čase (RT-PCR). Metodou multi-
lokusové sekvenační typizace (MLST) jsou určeny ST, 
které jsou přiřazeny do cc na základě dat dostupných 
v mezinárodní databázi PubMLST [11]. Metodou sekve-
nace celého genomu (WGS) byly analyzovány vybrané 
izoláty z IMO [12]. Součástí této studie je WGS analýza 
323 izolátů z  IMO v  České republice z  let 1993–2020. 
Izoláty byly porovnány na úrovni rozlišení 1 605 lokusů 
(core genome MLST) v programu Genome Comparator, 
který je součástí PubMLST databáze. „Distance matrix“, 
které jsou založené na přítomnosti a  genetické varia-
bilitě všech definovaných lokusů napříč srovnávaný-
mi izoláty, byly vygenerovány automaticky a na jejich 
základě byly sestaveny fylogenetické sítě programem 
SplitsTree4, který využívá algoritmus NeighborNet. Edi-
tace a úprava fylogenetických sítí proběhla v grafickém 
editoru Inkscape.

VÝSLEDKY

Epidemiologická data surveillance IMO
V  prvním sedmiletém období surveillance IMO (1993 

až 1999) byla zjištěna nejvyšší nemocnost 2,2/100  000 
obyvatel v roce 1995, ve druhém období (2000 až 2006) 
hodnoty nemocnosti kolísaly v rozmezí 0,7 až 1,2/100 000. 
Ve třetím období (2007–2013) byl zaznamenán pozvol-
ný pokles nemocnosti z  0,8 na 0,6/100  000 obyvatel 
a  v  posledním období (2014–2020) tento pokles pokra-
čoval až do roku 2020 na nejnižší hodnotu 0,2/100  000 
(s  výjimkou mírného vzestupu v  roce 2017) – obr. 1. 

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 1. Celková nemocnost IMO, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 1. Overall incidence of IMD, CR, 1993–2020, surveillance data
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více onemocnění způsobila séroskupina B (1165 one-
mocnění = 43,6 %), následovaná séroskupinou C (934 
onemocnění = 34,9 %) – obr. 3. Séroskupiny W a Y byly 
určeny jako původci IMO u méně než 2 % případů: sé-
roskupina W (40 onemocnění = 1,5 %), séroskupina Y 
(48 onemocnění = 1,8 %). Séroskupina X byla zjištěna 
pouze u  tří onemocnění. U  464 onemocnění (17,4  %) 
nebyla séroskupina zjištěna (N. meningitidis ND).

Ve všech čtyřech sledovaných obdobích byla nejvyšší 
nemocnost ve věkové skupině 0–11 měsíců, na druhém 
místě byla věková skupina 1–4 roky a  na třetím místě 
věková skupina 15–19 roků – obr. 2. V těchto třech vě-
kových skupinách byl také zaznamenán největší pokles 
nemocnosti v průběhu sledovaných období.

Za celé sledované období 1993–2020 bylo v progra-
mu surveillance IMO zjištěno 2 674 onemocnění. Nej-
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Obr. 2. Věkově specifická nemocnost IMO, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 2. Age-specific incidence of IMD, CR, 1993–2020, surveillance data

Obr. 3. IMO dle séroskupin, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 3. IMD cases by serogroup, CR, 1993–2020, surveillance data

proLékaře.cz | 25.11.2024



152 Epidemiologie, mikrobiologie, imunologie 2022, roč. 71, č. 3

Nejvyšší absolutní počet onemocnění byl za celé sle-
dované období zjištěn ve věkové skupině 15–19 roků 
(645), kde nejvyšší zastoupení měly meningokoky sé-
roskupiny C (303) následované séroskupinou B (199) 
– obr. 4. Na druhém místě v  počtu onemocnění byla 
věková skupina 1–4 roky (529), kde nejvyšší zastoupení 
měly meningokoky séroskupiny B (241) následované 
séroskupinou C (174). Na třetím místě byla věková sku-

pina 0–11 měsíců (433), kde nejvyšší zastoupení měly 
meningokoky séroskupiny B (286) následované séro-
skupinou C (72).

Největší pokles počtu IMO byl zaznamenán u  séro-
skupiny C v prvních třech obdobích (568, 199 a 61 one-
mocnění). V posledním období došlo ale u séroskupiny 
C k opětovnému vzestupu (106 onemocnění) – obr. 5. 
U séroskupiny B byl ve druhém a třetím období zazna-
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Obr. 4. IMO dle séroskupin a věkových skupin, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 4. IMD cases by serogroup and age group, CR, 1993–2020, surveillance data

Obr. 5. IMO dle séroskupin a sledovaných čtyř období, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 5. IMD cases by serogroup and study period, CR, 1993–2020, surveillance data
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Z hlediska séroskupin za celé sledované období způ-
sobily nejvyšší smrtnost meningokoky séroskupiny Y 
(14,6  %), následované séroskupinou W (12,5  %), séro-
skupinou C (12,0 %) a séroskupinou B (8,1 %) – obr. 7. 
Vysoká smrtnost meningokoků séroskupiny X (33,3  %, 
v grafu neuvedeno) je zatížena chybou malých čísel: za 
celé sledované období byla pouze 3 onemocnění způso-
bená séroskupinou X. Smrtnost způsobená meningoko-
ky jednotlivých séroskupin se měnila v průběhu srovná-
vaných čtyř období – obr. 8. Nejvyšší smrtnost způsobily 
meningokoky séroskupiny Y v  prvních dvou obdobích 
(25,0 % a 21,4 %) a na druhém místě ve smrtnosti byly 
meningokoky séroskupiny W v posledních dvou obdo-
bích (16,7  % a  14,3  %). Třetí pozici ve smrtnosti měly 
meningokoky séroskupiny C, kde se hodnoty ve čtyřech 
srovnávaných obdobích pohybovaly v rozmezí 10,4 % až 
13,1 %. Onemocnění způsobená meningokoky sérosku-
piny B vykazovala ve srovnávaných obdobích smrtnost 
v  rozmezí 7,4  % až 10,4  %. V  posledním srovnávaném 
období byla nejvyšší smrtnost způsobená meningokoky 
séroskupiny W, zatímco smrtnost způsobená meningo-
koky séroskupin B, C a Y byla v tomto období na podob-
ných hodnotách v rozmezí 10,0 % až 10,4 %. Onemocně-
ní způsobená meningokoky séroskupiny A  vykazovala 
smrtnost pouze ve druhém období (14,3 %).

Z hlediska věkových skupin za celé sledované obdo-
bí byla nejvyšší smrtnost zjištěna ve skupině 65 a více 
roků (24,7 %), na dalších pozicích byly věkové skupiny 
0–11 měsíců, 1–4 roky, 20–24 roků a  45–54 roků, kde 
se smrtnost pohybovala mezi 11,2 % a 11,9 % – obr. 9. 
Věkově specifickou smrtnost ve srovnávaných čtyřech 
obdobích ilustruje obrázek 10.

menán mírný vzestup (351 a 349 onemocnění) oproti 
prvnímu období. V  posledním sledovaném období 
došlo k výraznému poklesu (164 onemocnění), přesto 
však byla séroskupina B v  tomto období nejčetnější 
ve srovnání s ostatními séroskupinami. Séroskupina W 
byla zjištěna ve všech čtyřech obdobích, se stoupajícím 
trendem (2, 11, 6 a 21 onemocnění). Séroskupina Y byla 
zjištěna v celém sledovaném období, s vyšší frekvencí 
ve druhém a třetím období (8, 14, 16 a 10 onemocnění). 
Séroskupina A byla zjištěna v nízké a klesající frekvenci 
(11, 7, 1 a 1 onemocnění). Séroskupina X byla zazname-
nána pouze v  posledních dvou obdobích (2 a  1 one-
mocnění). V  průběhu celého období byl zaznamenán 
výrazný pokles onemocnění, u kterých nebyla sérosku-
pina zjištěna (254, 105, 77 a 28 onemocnění).

Nejvýraznější pokles počtu IMO z hlediska věkových 
skupin byl zaznamenán ve skupině 15–19 roků (321, 
188, 92 a 44 onemocnění) – obr. 6. V nejmladších věko-
vých skupinách byl pokles počtu onemocnění pomalej-
ší: ve věku 0–11 měsíců: 179, 110, 82 a 62 onemocnění; 
ve věku 1–4 roky: 246, 104, 118 a 61 onemocnění a obě 
věkové skupiny v posledním období početně převýši-
ly věkovou skupinu 15–19 roků. V ostatních věkových 
skupinách byl pokles počtu onemocnění pomalý, ve 
věkové skupině 65 a více roků byl počet onemocnění 
ve všech srovnávaných obdobích podobný, s  mírným 
vzestupem v posledním období.

Ze zjištěných 2 674 IMO skončilo 272 úmrtím na IMO. 
Počet úmrtí ve čtyřech srovnávaných obdobích po-
stupně klesal (119, 74, 46 a 33 úmrtí). Celková smrtnost 
IMO za celé sledované období byla 10,2 % a ve srovná-
vaných obdobích neklesala.

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 6. IMO dle séroskupin, věkových skupin a sledovaných čtyř období, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 6. IMD cases by serogroup, age group, and study period, CR, 1993–2020, surveillance data
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PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 7. Smrtnost IMO dle séroskupin, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 7. IMD case fatality rate by serogroup, CR, 1993–2020, surveillance data

Obr. 8. Smrtnost IMO dle séroskupin a sledovaných čtyř období, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 8. IMD case fatality rate by serogroup and study period, CR, 1993–2020, surveillance data
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nálních komplexů: cc11 (n = 92), cc41/44 (n = 27), cc32 
(n = 27), cc269 (n = 23), cc23 (n = 17), cc18 (n = 16), cc35 
(n = 15) a cc865 (n = 10). V našem souboru byly dále 
zjištěny izoláty mnoha dalších komplexů: cc22, cc60, 
cc92, cc103, cc116, cc162, cc167, cc174, cc213, cc231, 
cc292, cc334, cc461, cc750 a cc1157. U 49 izolátů se ob-
jevila taková kombinace MLST genů, která nebyla zatím 
k žádnému klonálnímu komplexu přiřazena (ccUA).

WGS data IMO
Na fylogenetické síti jsou zobrazeny genetické vzta-

hy 323 meningokoků z  IMO v  České republice mezi 
roky 1993–2020, které byly celogenomově osekveno-
vány – obr. 11. Tento soubor tvoří izoláty séroskupin: B 
(n = 173), C (n = 83), Y (n = 35), W (n = 24) a X (n = 3). 
U zbylých pěti izolátů nebyla séroskupina určena (NG). 
Nejpočetněji zastoupených bylo následujících osm klo-

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 9. Smrtnost IMO dle věkových skupin, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 9. IMD case fatality rate by age group, CR, 1993–2020, surveillance data

Obr. 10. Smrtnost IMO dle věkových skupin a sledovaných čtyř období, ČR, 1993–2020, surveillance data
Figure 10. IMD case fatality rate by age group and study period, CR, 1993–2020, surveillance data
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Nejpočetněji je na fylogenetické síti zastoupen klo-
nální komplex cc11 (n = 92), který formuje dvě hlavní 
linie a obsahuje izoláty tří různých séroskupin: C, B a W. 
První linie je tvořena izoláty séroskupin C a B, které jsou 
blízce příbuzné a oproti očekávání netvoří samostatně 
stojící subpopulace, které by odpovídaly jejich sérosku-
pinám. Od druhé linie komplexu cc11 rychle odstupuje 
subpopulace izolátů séroskupiny W a dále je tato linie 

tvořena výhradně izoláty séroskupiny C. Zajímavostí 
je také izolát séroskupiny B (ST-3537, cc11), který na 
fylogenetické síti leží zcela samostatně a  nevykazuje 
příbuznost ani k jedné z hlavních linií cc11. Při pohle-
du na detailní fylogenetickou síť klonálního komplexu 
cc11 je patrné, že zatímco izoláty první hlavní linie byly 
zachyceny především v  prvních dvou sledovaných 
obdobích 1993–2006, všechny izoláty tvořící druhou 

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 11. Genetická diverzita 323 izolátů z IMO, ČR, 1993–2020
Figure 11. Genetic diversity of 323 isolates from IMD, CR, 1993–2020
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rozsáhlým mutacím MLST genů, že jejich ST nebyly ke 
komplexu cc41/44 přiřazeny, přestože jsou  izolátům 
cc41/44 zřetelně příbuzné.

Další genetický klastr je tvořen izoláty tří vzdáleně 
příbuzných klonálních komplexů (cc32, cc35 a cc269), 
ve kterých dominuje opět séroskupina B. V rámci toho-
to genetického klastru se formují dvě kompaktní linie 
komplexů cc32 a  cc35, které jsou tvořeny vysoce pří-
buznými izoláty (především u  cc35). Linie klonálního 
komplexu cc269 vykazuje vyšší míru vnitřní heteroge-
nity a poměrně brzy od ní odstupují geneticky vzdále-
nější subpopulace izolátů cc269.

Séroskupina B je dominantní i u 16 izolátů vysoce he-
terogenního komplexu cc18, který, stejně jako cc41/44, 
sdružuje na fylogenetické síti i izoláty nepřiřazené k cc18.

hlavní linii cc11 pochází z  posledního sledovaného 
období (2014–2020) – obr. 12. Detailní fylogenetická 
síť cc11 také dokumentuje fakt, že izoláty séroskupi-
ny C, cc11 z posledního sledovaného období tvoří dvě 
geneticky odlišné subpopulace – ST-11.F1 (n  =  17) 
a ST-11.F2 (n = 20), které jsou definovány dvěma svý-
mi dominantními fenotypy: C: P1.5,2:F3-3:ST-11 (cc11); 
rST-2328; BAST-3 (ST-11.F1) a  C: P1.5,2:F3-3:ST-11 
(cc11); rST-51365; BAST-8 (ST-11.F2).

Klonální komplex cc41/44 je v souboru zastoupen 27 
izoláty séroskupin B, C a NG, s jasnou převahou izolátů 
séroskupiny B – obr. 11. Při pohledu na fylogenetickou 
síť lze cc41/44 popsat jako jasně oddělený klastr izolá-
tů, který je uvnitř vysoce heterogenní. Součástí tohoto 
genetického klastru jsou i izoláty, u kterých došlo k tak 

PŮVODNÍ PRÁCE

Obr. 12. Genetická diverzita 92 izolátů cc11 z IMO, ČR, 1993–2020
Figure 12. Genetic diversity of 92 cc11 isolates from IMD, CR, 1993–2020
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Klonální komplex cc23 je tvořen výhradně izoláty 
séroskupiny Y a na fylogenetické síti je znázorněn jako 
kompaktní linie, která se rozděluje na dvě sesterské 
sublinie. Jedna z těchto sublinií je tvořena izoláty, kte-
ré byly zachycené pouze v prvních dvou sledovaných 
obdobích (1993–2006), druhou sublinii tvoří převážně 
izoláty z let 2007–2013 (3. období).

Unikátní česká subpopulace osmi izolátů séroskupi-
ny W (ST-3342, cc865), kterou jsme popsali v roce 2018 
[23], tvoří spolu s  jedním vysoce příbuzným izolátem 
séroskupiny B (ST-3342, cc865) z roku 2010 samostatně 
stojící genetický klastr, ke kterému dále patří pouze dva 
další izoláty: více příbuzný izolát séroskupiny B (ccUA) 
a vzdáleně příbuzný izolát Y (cc103). Všechny izoláty to-
hoto genetického klastru byly zachyceny výhradně ve 
3. a 4. sledovaném období (2007–2020).

DISKUSE

Celosvětově je akceptována skutečnost, že IMO pa-
tří mezi nejzávažnější infekční onemocnění vzhledem 
k vysoké smrtnosti a výskytu závažných celoživotních 
následků u přeživších. Epidemiologie IMO se celosvě-
tově neustále mění z časového i regionálních hlediska 
a  k  těmto změnám dochází vlivem kombinace seku-
lárních trendů výskytu IMO a  vakcinačních strategií 
jednotlivých zemí. Ve světové literatuře je však málo 
publikací poskytujících analýzu epidemiologických 
i molekulárních dat IMO za delší časové období.

Data surveillance IMO v ČR jsou po celou dobu trvání 
od roku 1993 konzistentní a mezinárodně srovnatelná. 
Analýza dat za 28leté období surveillance IMO umož-
ňuje hodnotit i ukazatele, které je v jednotlivých letech 
obtížné hodnotit, vzhledem k malým počtům onemoc-
nění – distribuce séroskupin ve věkových skupinách, 
smrtnost v relaci k věkovým skupinám a séroskupinám, 
distribuce klonálních komplexů v  relaci k  séroskupi-
nám a genetické vztahy mezi klonálními komplexy.

V  posledních letech je celosvětově zaznamenán 
pokles incidence IMO, smrtnost však zůstává vysoká. 
Pokles IMO v ČR v posledních letech je tedy v souladu 
s  celosvětovým trendem. Smrtnost IMO je v  ČR nižší 
než v řadě zemí [1–3], v průběhu sledovaných let však 
nebyl u nás zaznamenán její pokles.

Za většinu IMO jsou celosvětově odpovědny menin-
gokoky šesti séroskupin: A, B, C, W, X a Y, v zemích Evro-
py převažuje séroskupina B, se vzestupem séroskupin 
W a Y v posledních letech [1, 2, 13–15]. V ČR za 28leté 
období surveillance IMO výrazně převažují séroskupiny 
B a  C, v  nízké frekvenci jsou séroskupiny W a Y, které 
však vykazují vzestup v posledních obdobích a způso-
bují vysokou smrtnost.

Molekulární charakterizace meningokoků působících 
IMO celosvětově ukazuje, že většina onemocnění je 
způsobena klonálními komplexy (cc), které jsou ozna-
čovány jako hypervirulentní a  u  některých klonálních 

komplexů byla prokázána spojitost se séroskupinami, 
například cc41/44 a cc32 jsou typické pro séroskupinu 
B, cc11 pro séroskupinu C a  séroskupinu W, cc23 pro 
séroskupinu Y [16–18]. Výskyt klonálních komplexů pů-
sobících IMO v České republice je z velké části v soula-
du s trendy pozorovanými v Evropě [19–21]. Nicméně 
některé naše výsledky se s evropskými trendy rozchá-
zí. Například zahraniční subpopulace séroskupiny W 
(cc11), nazývaná „novel-UK strain“ a  působící v  Anglii 
recentní vzestup IMO [18], byla v  celém souboru čes-
kých izolátů zjištěna pouze jednou. Tato modifikace, 
která byla též zodpovědná za IMO na celosvětovém se-
tkání skautů v Japonsku v roce 2015 a šířila se následně 
po Evropě [22], se do ČR nedostala, přestože čeští skau-
ti se tohoto setkání účastnili.

V českém souboru izolátů séroskupiny W byla oproti 
zmíněné subpopulaci cc11 popsána unikátní subpo-
pulace izolátů sekvenačního typu ST-3342 (cc865) [23]. 
Všechny tyto izoláty vykazují vzájemně vysokou příbuz-
nost a byly zachyceny výhradně mezi lety 2011–2018. 
Vzácný sekvenační typ ST-3342 ve spojení se sérosku-
pinou W byl podle mezinárodní databáze PubMLST 
detekován pouze v  ČR. Ve spojení se séroskupinou B 
byl ST-3342 zaznamenán u izolátů z let 2010–2013 v ČR 
(n = 4) a Polsku (n = 3). Tyto skutečnosti spolu s pozicí 
izolátu B (ST-3342, cc865) uvnitř klastru osmi izolátů sé-
roskupiny W na fylogenetické síti podporují teorii, pod-
le které subpopulace izolátů W (ST-3342, cc865) vznikla 
na území ČR z izolátů N. meningitidis B změnou séros-
kupiny („capsule switching“) [24].

Díky metodě WGS bylo možné popsat i komplikova-
né genetické vztahy izolátů hypervirulentního klonál-
ního komplexu cc11, které by běžnými sekvenačními 
metodami působily jako identické. Izoláty sérosku-
piny C, cc11, které byly v ČR zachyceny v posledním 
sledovaném období (2014–2020) tvoří odlišnou linii, 
která je geneticky značně vzdálená od linie izolátů 
cc11 z  předchozích tří období. V  rámci této nové li-
nie izolátů C, cc11 byly navíc popsány dvě oddělené 
subpopulace.

Vzhledem k  opatřením proti onemocnění covid-19 
byl i v ČR, podobně jako v jiných zemích, zaznamenán 
pokles IMO a  dalších vzdušných bakteriálních nákaz 
[25–28]. Lze očekávat, že s uvolněním opatření dojde 
opět k vzestupu IMO, což bylo již zaznamenáno v An-
glii u adolescentů a mladých dospělých koncem roku 
2021 pro IMO způsobenému séroskupinou B, proti kte-
rému nejsou adolescenti v Anglii očkováni [29]. V ČR, 
kde je legislativně zajištěna úhrada očkování MenB 
vakcínou a konjugovanou tetravakcínou A, C, W, Y od 
května 2020 pro malé děti a od ledna 2022 pro dospí-
vající (je-li očkování zahájeno od dovršení čtrnáctého 
do dovršení patnáctého roku věku), lze očekávat, že 
i po uvolnění opatření proti onemocnění covid-19 ne-
dojde k závažnému vzestupu IMO v  těchto věkových 
skupinách, které byly v  minulosti z  hlediska výskytu 
IMO rizikové.

PŮVODNÍ PRÁCE
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ZÁVĚRY

Nemocnost IMO v ČR postupně klesá, za 28leté ob-
dobí surveillance byl zjištěn pokles celkové nemoc-
nosti z 2,2 na 0,2/100 000 obyvatel. Ve všech srovnáva-
ných sedmiletých obdobích surveillance byla nejvyšší 
věkově specifická nemocnost v nejmladší věkové sku-
pině 0–11 měsíců, na druhém místě byla věková sku-
pina 1–4 roky, na třetím místě věková skupina 15–19 
roků. Za celé sledované období nejvíce IMO způsobily 
meningokoky séroskupiny B (43,6 %), následované sé-
roskupinou C (34,9 %). Zastoupení těchto séroskupin 
se však ve srovnávaných čtyřech obdobích surveillan-
ce lišilo: v prvním období byla nejčetnější séroskupina 
C, od druhého období byla nejčetnější séroskupina B. 
Meningokoky séroskupin W a Y byly určeny jako pů-
vodci IMO u méně než 2 % případů (1,5 %, resp. 1,8 %), 
s postupným vzestupným trendem v jednotlivých ob-
dobích. Celková smrtnost IMO za celé sledované ob-
dobí byla 10,2 % a na rozdíl od nemocnosti neklesala. 
Z  hlediska věkových skupin za celé sledované obdo-
bí vykázala nejvyšší smrtnost skupina 65 a  více roků 
(24,7 %), na dalších pozicích byly věkové skupiny 0–11 
měsíců, 1–4 roky, 20–24 roků a  45–54 roků, kde se 
smrtnost pohybovala mezi 11,2  % a  11,9  %. Nejvyšší 
smrtnost za celé sledované období vykazovaly menin-
gokoky séroskupiny Y (14,6 %), následované sérosku-
pinou W (12,5 %), séroskupinou C (12,0 %) a sérosku-
pinou B (8,1 %).

Data WGS českých izolátů z  IMO z  let 1993–2020 
ukázala nejpočetnější zastoupení osmi klonálních 
komplexů: cc11, cc44/41, cc32, cc267, cc23, cc18, cc35 
a cc865. Izoláty séroskupiny C, cc11 z posledního sle-
dovaného období tvoří dvě vzájemně geneticky od-
lišné subpopulace s  odlišnými fenotypy, které jsou 
geneticky vzdálené od linie izolátů cc11 z  prvních 
dvou období. Ve studovaném souboru byla zastoupe-
na unikátní česká subpopulace izolátů séroskupiny W 
(ST-3342, cc865), zachycená pouze v posledních dvou 
sledovaných obdobích (2007–2020), jejíž pozice na fy-
logenetické síti podporuje teorii, že tato subpopulace 
séroskupiny W vznikla na území ČR z izolátů séroskupi-
ny B mechanismem změny séroskupiny („capsule swit-
ching“). Klonální komplexy cc41/44, cc32, cc267, cc18 
a  cc35 jsou v  převážné většině tvořeny izoláty séro-
skupiny B, zatímco cc23 je tvořen výhradně izoláty sé-
roskupiny Y. Dynamika změn genetických vztahů mezi 
izoláty působící IMO v  ČR v  průběhu sledovaných 28 
let ukazuje důležitost sledování WGS dat, která spolu 
s epidemiologickými daty jsou podkladem k upřesňo-
vání vakcinační strategie.

Analýza dat surveillance za 28leté období potvrzu-
je, že současné nastavení vakcinační strategie v ČR, tj. 
očkování malých dětí a adolescentů kombinací vakcí-
ny MenB a  konjugované tetravakcíny A, C, W, Y, nej-
lépe odpovídá dlouhodobé epidemiologické situaci 
IMO v ČR.
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