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Úvod
• Metoda sekvenace celého genomu N. meningitidis (Whole 

Genome Sequencing, WGS) má vyšší diskriminační schopnost 
než standardní metody klasické sekvenace (např. Multilocus 
Sequence Typing, MLST) a je celosvětově velmi rychle 
zaváděna do surveillance invazivního meningokokového 
onemocnění (IMO). 

• V Anglii byla touto metodou rozpoznána nová linie 
hypervirulentního klonálního komplexu N. meningitidis W, 
cc11, jejíž rychlé šíření zde způsobilo trojnásobný vzestup 
nemocnosti IMO a vedlo v září 2015 k zavedení konjugované 
tetravakcíny ACYW pro revakcinaci adolescentů, namísto 
původně užívané konjugované monovakcíny C. 

• Angličtí autoři ve své studii také poukázali na možnost účinku 
MenB vakcíny proti hypervirulentním liniím N. meningitidis W 
klonálního komplexu cc11. 
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Materiál a metody

Metodou WGS byly studovány izoláty N. meningitidis zaslané 
do NRL:

•N. meningitidis z IMO z roku 2015 

•N. meningitidis W z období 1984–2017

Celkem 51 izolátů.

Celogenomová sekvenace proběhla na platformě Illumina MiSeq. 
Data WGS byla v NRL zpracována pomocí programu Velvet de 
novo assembler a analyzována s využitím BIGSdb Genome 
Comparator, který je součástí databáze Neisseria PubMLST.

Kombinace peptidových a alelových variant antigenů vakcíny 
MenB-4C, jsou v BIGS databázi definovány jako 
charakteristika BAST typ (Bexsero® Antigen Sequence Typing) 
izolátu. 

Křížová P. a kol.,2018, EMI

Honskus M. et al., 2018, PLoS One



IMO 2015 – klonální komplexy

• Nejčastěji zjištěnými klonálními komplexy byly cc32 a 
cc41/44, typické pro séroskupinu B. 

• Na druhém místě v četnosti byly: hypervirulentní cc11, 
typický pro séroskupinu C, dále komplexy cc35 a cc269, 
typické pro séroskupinu B. 

• Ostatní detekované klonální komplexy byly zastoupeny vždy 
jedním izolátem: cc18, cc60, cc162, cc213 (séroskupina B), 
cc22 a cc865 (séroskupina W). 

Křížová P. a kol.,2018



IMO 2015 – klonální komplexy

Křížová P. a kol., 2018



IMO 2015 – BAST typy

• Bylo zjištěno 15 již definovaných BAST typů. 

• U dvou izolátů byly zjištěny dosud nedefinované kombinace 
antigenů a po předložení do BIGS databáze jim bylo 
přiděleno nové označení. 

• U tří izolátů se BAST typ nepodařilo určit.

Křížová P. a kol., 2018



IMO 2015 – antigeny Men B vakcín

Křížová P. a kol., 2018



N. meningitidis W z období 1984–2017

• Nejvýznamnějším zjištěním je relativně vysoký výskyt 
komplexu cc865, ST-3342 v období 2011–2017 u izolátů 
z IMO. 

• Z celosvětové databáze BIGS vyplývá, že ST-3342, cc865 
byl dosud zachycen výhradně na území České republiky.

• Všechny ostatní světové izoláty cc865 (n=7) patří 
k odlišným sekvenačním typům. 

• Hypervirulentní klonální komplex cc11 je v souboru 
zastoupen pouze čtyřmi izoláty, z nichž pouze jeden náleží 
do nové linie a byl zjištěn u importovaného případu IMO 
z roku 2016. 

• Metodou WGS byly v českých izolátech N. meningitidis W 
detekovány geny antigenů MenB vakcín, což by mohlo 
znamenat možnost účinku těchto vakcín i na izoláty 
séroskupiny W.

Honskus M. et al., 2018



N. meningitidis W z období 1984–2017 – Česká republika

Honskus M. et al., 2018



N. meningitidis W z období 1984–2017 – Česká republika versus Evropa 
(430 izolátů)

Honskus M. et al., 2018

ČR versus UK 
(932 izolátů)
ČR versus non-Evropa 
(394 izolátů)
cc11 (1098 izolátů)
cc22 (169 izolátů)



N. meningitidis W z období 1984–2017, Česká republika– antigeny Men B vakcín

Honskus M. et al., 2018



Závěry

• WGS metoda prokázala svoji absolutní diskriminační 
kapacitu a schopnost přesnějšího určení genetických 
vlastností N. meningitidis. 

• Kvalitnější data umožnila identifikaci nových alel a nových 
sekvenačních typů, které nebyly klasickými sekvenačními 
metodami rozpoznány.

• WGS data poskytují přesnější informace o pokrytí  českých 
izolátů MenB vakcínami a dávají kvalitnější podklady pro 
aktualizaci vakcinační strategie. 
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