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Datova schranka: 5h4nxm4

V Ostravé dne 12. 3. 2021

Véc: Zadost o poskytnuti informaci na zakladé zakona €. 106/1999 Sb. o svobodném ptistupu k
informacim

Dobry den,

Dle mimoradné zpravy SZU NRL pro chfipku a nechfipkova respiraéni virovd onemocnéni

ohledné incidence 20i/501y.v1 na Trutnovsku — Nachodsku a v Praze v 1.kt 2021 ze dne 9.2. 2021
(SARS-CoV-2 MIMORADNA zprava NRL incidence 201/501Y.V1 na Trutnovsku —
Nachodsku a v Praze v 1.KT 2021 (szu.cz)) jste se podileli na této studii vyskytu danych variant
viru SARS-CoV-2 tim, Ze na Vasem pracovisti bylo provadéno celogenomové sekvenovani
pozorovanych variant.

V souvislosti s takto prezentovanymi vysledky bychom radi ziskali nepublikované informace, které
jisté mate dostupné na Vasem pracovisti:

1) Z ¢eho byla virova RNA vyextrahovana?

- oCisténé virové Castice SARS-CoV-2 zbavené veskerych primési ziskanych centrifugaci ( jaky byl
hustotni gradient a existuje EM fotografie virové monokultury?)

- vzorek pfimo odebrany od pacienta - od jednoho nebo vice pacient(

- vzorek po provedené RT-PCR

- jiny zdroj - jaky?

2) Byla vidy pred sekvenaci ovérena délka kompletniho virového genomu gelovou elektroforézou?
- Pokud ano, s jakym vysledkem poctu bazi?

- Pokud ne, jak je moziné tvrdit, Ze byl sestaven kompletni fetézec genomu viru, ktery se vyskytuje v
daném vzorku?

3) Z jakého mnoizstvi sekvenci o jaké délce (jakych délkach) bazi byl Vami sestaven kompletni genom
viru SARS-CoV-2 (uvédte pro jednotlivé varianty)?

4) Bylo nutné doplnit chybéjici ¢asti genomu pomoci softwarovarového vypoctu? Pokud ano, jakého
procenta z celkové délky genomu se to tykalo a v jakych délkach (v jakém poctu bazi) se jednotlivé
mezery vyskytovaly?

Predem dékuji za Vasi odpovéd'

S pozdravem,





