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Hypervirulentni Klebsiella pneumoniae (hvKp) linie
K1/ST23 ptedstavuje narustajici globaln{ hrozbu, ¢asto
spojenou s invazivnimi komunitnimi infekcemi. Zvy-
$ujici se incidence kment kombinujicich hypervirulenci
s multirezistentnim fenotypem podtrhuje potfebu epi-
demiologického sledovani. Cilem studie bylo charakte-
rizovat klinické izolaty hvKp linie K1/ST23 izolované
ve FN Brno a zasadit je do kontextu s dostupnymi
globalnimi daty.

V letech 2017-2025 bylo ve FN Brno vysetfeno 570
izolatt K. pneumoniae na ptitomnost markert hyperviru-
lence. 96 izolatt bylo identifikovano jako K1/ST23. Tyto
izolaty byly dale analyzovany pomoci celogenomového
sekvenovani véetné rekonstrukce plazmida. Lokalni
populace K1/ST23 byla nasledné srovnana s 2 463 ge-
nomy K1/8T23 z databazi pomoci fylogenetické analyzy
a profilovani virulen¢nich a rezisten¢nich faktort. Sou-
c¢asti prezentace jsou i vybrané kazuistiky dokumentujici
klinicky dopad infekef zpasobenych hviKp K1/ST23.

Lokéln{ populace K1/8T23 vykazovala vysokou uni-
formitu v hypervirulenénich faktorech (95/96 izolatu se
skore 9/9). Populace nevykazovala znaky dlouhodobého
klonalniho $ifenf; naopak pfitomnost vice fylogenetic-
kych lini{ odpovidala opakovanym nezavislym introduk-
cim. Prokazana byla strukturaln{ plasticita virulencnich
plazmidu, vcetné pfesunt genovych klastrt a jejich
chromozomalnich integraci zprostfedkovanych inserc-
nimi sekvencemi. Identifikovany byly rovnéz plazmidy
kombinujici faktory virulence a antibiotické rezistence
predstavujici ¢asné stadium konvergence MDR-hvKp.

K. pneumoniae linie K1/ST23 cirkulujici ve FN Brno
je vysoce virulentni a zaroven genomové diverzni,
s vjznamnym evolu¢nim potencialem pro vznik a Sife-
ni MDR-hvKp. Systematické epidemiologické sledovani
a cflend typizace suspektnich izolatt jsou klicové pro vcas-
nou identifikaci rizikovych klont a prevenci siteni hvKp.
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